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OZET

TAVUKLARDA YUMURTA AGIRLIGI iLE iLiSKiLi GENLERIN
FARKLI BUYUME EGRIiSi MODELLERI iLE ARASTIRILMASI

Umit BILGINER
Yiiksek Lisans Tezi, Zootekni Anabilim Dali
Damisman: Dog. Dr. Burak KARACAOREN
Haziran 2021; 284 sayfa

Bu ¢alismada amag, tavuklarda yumurta agirligiyla iliskili genlerin farkli biiylime
egrisi modelleri ile analiz edilmesidir. Calismada, 1063 tavuktan toplanan zamana dayali
(baslangig, 28, 36, 56, 66, 72 ve 80 haftalik ) yumurta agirliklarinin 294705 SNP ile olan
iligkisinin farkli biiylime egrileri ile genomik analizleri gergeklestirildi. Calismada ilk
kez: iissel, gii¢, legendre polynomyalleri gibi biiylime egrileri farkli kovaryans (oto
regresif, ARMA, CS, heterojen faktor analitik, faktor analitik, Toeplitz, SAD gibi)
yapilar1 ile denenerek yumurta agirligindan sorumlu genomik bolgeler arastirilmistir.
Yapilan analizler sonucunda gii¢ biiyiime egrisi ve heterojen faktor analitik kovaryans
yapisi en iyi model secilmistir.

Bu calismada ham veri (1063 tavuk, 294705 SNP), akrabaliga gore segilen
tabakalar(Akrabalik katsay1 0.1 i¢in 1063 tavuk 294702 SNP; Akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
1063 tavuk 294699 SNP; Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in 1063 tavuk 294705 SNP; Akrabalik
katsayist 0.4 i¢in 1063 tavuk 294700 SNP; Akrabalik katsayis1 0.5 i¢in 1063 tavuk
294697 SNP; Akrabalik katsayist 0.6 i¢in 1063 tavuk 294692) kullanilarak hem genomik
iliski matrisi ile hem genomik iliski matrisi yapmadan GEMMA programi ile LMM
(Dogrusal karigik model) (Linear Mixed Model) ve tip 1 ve tip 2 hatay1 engellemek i¢in
coklu karsilagtirma testleri uygulanmistir. Yapilan analizler sonucunda en giiglii genomik
sinyaller DLEU7 genine yakin kromozom 1 iizerinde 36 haftalik yastaki tavuklarin
yumurta agirligr verilerinden alinmistir. Bu calismadaki bulgular, marker destekli
seleksiyon ¢alismalarinda ideal yumurta biiytikligiiniin gelecekteki {iretimi i¢in 6nemli
katk1 saglayabilir.

ANAHTAR KELIMELER: Biiyiime Egrisi, Genomik Seleksiyon, Genomik iliski
Calismasi, Yumurta Agirhig
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ABSTRACT

INVESTIGATION OF GENES ASSOCIATED WITH EGG WEIGHT IN
CHICKENS WITH DIFFERENT GROWTH CURVE MODELS

Umit BILGINER
MSc Thesis in Animal Science
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Burak KARACAOREN
June 2021; 284 pages

The aim of this study is to analyze genes associated with egg weight in chickens with
different growth curve models. In the study, genomic analysis of the associated of time-
based (first egg weight, 28, 36, 56, 66, 72 and 80 weeks) egg weights collected from 1063
chickens with 294705 SNPs with different growth curves was performed. For the first time
in the study, the genomic regions responsible for egg weight were investigated by testing
growth curves such as exponential, Gii¢, legendre polynomials with different covariance
structures (auto-regressive, ARMA, CS, heterogeneous factor analytical, factor analytics,
Toeplitz, SAD). Gii¢ growth curve and heterogeneous factor analytical covariance structure
were selected as the best model as a result of the analysis.

In this study, LMM (Linear Mixed Model) and multiple comparison tests were applied to
prevent experimental errors via GEMMA program, without making both genomic
association matrix and genomic association matrix using layers (inbreeding coefficient 0.1
for 1063 chickens 294702 SNP; 1063 chickens 294699 SNP for inbreeding coefficient 0.2;
1063 chickens 294705 SNP for inbreeding coefficient 0.3; 1063 chickens 294700 SNP for
inbreeding coefficient 0.4; 1063 chickens 294697 SNP for inbreeding coefficient 0.5 for 0.6
1063 chicken 294692) selected according to inbreeding. As a result of the analysis, the best
genomic signals were obtained from the egg weight data of 36-week-old chickens on
chromosome 1, close to the DLEU7 gene. The findings in this thesis can make a significant
contribution to the future production of ideal egg weight in marker assisted selection studies.

KEYWORDS: Egg weight, Genomic Association Study, Genomic Selection, Growth
Curve
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SIMGELER VE KISALTMALAR

Simgeler
R? : korelasyon katsay1si
: ortalama
Q, : parametre vektorii
o? : varyans
r? : belirleme katsayisi
r : korelasyon katsay1si
A : ortalama gergek canli agirliklar
P, :ortalama tahmini canli agirliklar
t ‘zaman
y ‘yas
A :olgun agirlik
B :agirlik baglangic degeri
K :maksimum biiylime hiz1
Q : kesifler arasindaki yanlis kesiflerin orani
A" : yanlis kesiflerin sayisi
S : gergek kesiflerin sayisi
n X c :sabit etkiler
In : n X n birim matrisi
In : 1'in n-vektori
X : p isaretleyici n birey n X p genotip matrisi
y : n birey i¢in kantitatif 6zelliklerin bir vektorii
€ : hata vektorii
71 : kalint1 hatalarin varyansi
A : Iki varyans bileseni arasindaki oran
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Tezde ondalik ayrag olarak “.” nokta kullanilmistir.

Kisaltmalar

A : Adenin

AIC : Akaike Information Criterion

AR1 : First-Order Autoregressive

ARHI1 : First-Order Autoregressive Heterogeneous

ARMAC(1,1) : First-Order Autoregressive Moving-Avarege

BIC :Bayesian Information Criterion

BH : Benjamin-Hochberg yontemi

C : Sitozin

CS : Bilesik Simetri

CSH : Heterojen bilesik simetri kovaryans modeli

DNA : Deoksribo Niikleik Asit

FA1 : Birinci dereceden faktor analitik kovaryans modeli
FAH1 : Birinci dereceden heterojen faktdr analitik kovaryans modeli
FAO : Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii

FDR : False Discovery Rate

FGWAS : Functional Genome Wide Association Analysis
FWER : Family-wise Error Rate

G : Guanin

GEMMA : Genome-wide Efficient Mixed Model Association
GOH : Goreceli Olgiim Hatasi

GTH : Goreceli Tahmin Hatasi

GWAS : Genome-wide Association Study

Krm : Kromozom
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OKTH

REML

LMM
MCMC
MLE
SADI

SNP

TOEP
TOEPH
TBAI
TBA2
TBA3

QTL

: Huynh-Feldt (HF) varyans-kovaryans modeli
: Ortalama Kare Tahmin Hatasi

: Sinirlt Maksimum Olabilirlik Tahmini
:Olabilirlik

: Linear Mixed Model

: Markov Zinciri Monte Carlo

: Maksimum Olabilirlik Tahmini

: Structured Antedependence

: Tek Niikleotid Polimorfizmi

: Timin

: Toeplitz kovaryans yapisi

: Heterojen Toeplitz varyans-kovaryans modeli

: Temel Bilesen Analizi 1. tabaka

: Temel Bilesen Analizi 2. tabaka
: Temel Bilesen Analizi 3. tabaka

: Quantitative Trait Locus
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1. GIRIS

Tavukguluk sektorii giinlimiizde 6nemli bir endiistri olmus ve halen ilerlemeye
devam etmektedir. Tiirkiye’de tavuk sektorii siirekli biiyliyen, ihracatint hizli bir sekilde
artiran, yogun is istihdami saglayan ve tarimi destekleyen yapisiyla Tiirkiye ekonomisine
katk1 saglayan onemli sektdrlerden biridir. Yumurta, binlerce yildir bilinen, diinyanin her
yerinde rahatlikla iiretilebilen, ¢ok ¢esitli sekillerde ve kolayca pisirilip tiiketilebilen,
ucuz, lezzetli ve besin degeri yiiksek bir gidadir. Protein igerigi yiiksek olan yumurta;
bircok vitamin ve minerali icermesinden dolay1r saglikli beslenmede biiyiik rol
oynamaktadir. Yumurtanin %581 beyazi, %30 u saris1 ve kalan %12’si kabuktan olusur.

Cizelge 1.1. Yumurtanin besin degerleri (Anonim1)

Besin Elementi Biitiin Beyaz San
Enerji (kkal) 75 17 59
Protein (g) 6.25 3.52 2.78
Toplam Yag (g) 5.01 0 5.12
Toplam Karbonhidrat | 0.6 0.3 0.3
®

Yag Asitleri 4.33 0 4.33
Doymus Yaglar (g) 1.55 0 1.55
Tekli Doymams | 1.91 0 1.91
Yaglar (g)

Coklu Doymamis | 0.68 0 0.68
Yaglar (g)

Kolestrol (mg) 213 0 213
Tiamin (mg) 0.031 0.002 0.028
Riboflavin (mg) 0.254 0.151 0.103
Niasin (mg) 0.036 0.031 0.005
B6 Vitamini 0.070 0.001 0.0069
Folat (mcg) 23.5 1.0 22.5
Vitamin B12 (mcg) 0.50 0.07 0.43
Vitamin A (IU) 317.5 0 317.5
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Cizelge 1.1.°in devami

Vitamin E (mg) 0.70 0 0.70
Vitamin D (IU) 24.5 0 24.5
Kolin (mg) 215.1 0.42 214.6
Biotin (mcg) 9.98 2.34 7.58
Kalsiyum (mg) 25 2 23
Demir (mg) 0.72 0.01 0.59
Magnezyum (mg) 5 4 1
Bakir (mg) 0.007 0.002 0.005
Iyot (mg) 0.024 0.001 0.023
Cinko (mg) 0.55 0 0.55
Sodyum (mg) 63 55 7
Manganez (mg) 0.012 0.001 0.011

Yumurta, anne siitlinden sonra insan viicudun ihtiyaci olan tiim besin maddelerini
iceren tek besin kaynagidir. Yumurta A, D, E ve B Grubu vitaminleri ile diger vitaminleri
de icinde barindirir. Yumurtada proteinden elde edilen fayda yilizde 93.7 iken, bu deger
siitte yiizde 84.5, balikta ylizde 76, sigir etinde de yiizde 74.3 olarak belirtilmistir. Bir
yumurtada bulunan 5 gram civarindaki yagin 1.5 grami1 doymus, kalanin1 doymamis yag
asitleri olusturmaktadir. Yumurta, kalp-damar hastaliklar1 i¢in risk faktorii olan doymus
yag asitlerini diigilk oranda icermektedir (Celebi vd., 2011). 2018 yilinda kisi basi
yumurta tliketimi Arjantin’de 280 adet, Japonya’da 333 adet, Almanya’da 230 adet
Tiirkiye® de ise 214 adettir (YUM-BIR, 2018). Tiirkiye‘de tavuk yumurtas iiretimi,
tavukguluk sektoriiniin hizli gelismesiyle birlikte 2010 yilindan sonra siirekli artis
gostermektedir. Yumurta iiretimi 2018 yilinda 22,3 milyar adet ile rekor seviyeye
ulagsmistir. Son yillarda iiretime olan talebin artmasiyla, yumurta tavuk¢ulugu sektoriinde
ciddi artiglar meydana gelmistir. Bu artiglarla beraber iilkemizin her bolgesinde ticari ve
hobi amagli yumurta tavuk¢ulugu yapilmaktadir.
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Cizelge 1.2. Diinya yumurta iiretiminde ilk 20 iilke (FAO, 2018)

Sira Ulke Uretim (Ton)
1 Cin 31.338.856
2 ABD 6.258.795
3 Hindistan 4.847.500
4 Japonya 2.601.173
5 Brezilya 2.547.171
6 Meksika 2.171.198
7 Endonezya 1.527.135
8 Tiirkiye 1.250.075
9 Fransa 955.000
10 Ukrayna 886.500
11 Malezya 857.584
12 Almanya 826.200
13 Arjantin 813.000
14 Kolombiya 799.000
15 Iran 782.000
16 Ingiltere 752.000
17 Italya 740.320
18 Kanada 550.000
19 Banglades 491.000
20 Misir 428.700

Ticari yumurta tiretiminde, yumurtalar A ve B sinifi olarak kategorize edilmektedir.
Taze yumurtalar A smifidir ve iireticilerden her giin toplanmasi gerekir. Ancak
yumurtalarin ¢iftlikte tutuldugu sicakligin 18°C’yi gegcmemesi kosulu ile toplama ve
dagitim her iki-ii¢ glinlinde bir gergeklestirilebilir. A sinifi yumurtalar, agirlik yoniinden;
XL- Cok biiyiik (73 gram ve iizeri), L- Biiyiik (63-73 gram), M- Orta boy (53-63 gram)
ve S- Kiiclik (53 gramin altinda) seklinde gruplandirilir. B simifi yumurtalar ise, ikinci
kalite, konserve edilmis, saklanmis yumurtalar, pastorize yumurta iirlinlerinin iiretiminde



GIRiS U.BILGINER

kullanilan veya endiistriyel kullanima 6zgii yumurtalardir. B sinifi yumurtalarin agirlik
yoniinden smiflandirilmasia gerek yoktur. Endiistriyel yumurtalar insan tiiketimine
sunulmaz. Bu yumurtalar; sabun, sampuan, kedi kdpek mamasi ve benzeri iiriinlerin
iiretiminde kullanilir (Anonim?2).

Gida giivenligi icin artan bir gereksinimle, kimyasallarin ve antibiyotiklerin
kullaniminin azaltilmas1 ve patojenlere kars1 genetik direncin artirilmasi gerekmektedir.
Bu yeni oOzelliklerin geleneksel seleksiyonla Olglilmesi zor ve maliyetlidir. Son
zamanlarda hayvancilikta gelisen molekiiler ve istatiksel teknikler, verimle iliskili
genlerin tespit edilmesine imkan saglamistir. Son 80 yilda, seleksiyon ve 1slah ¢aligsmalari
sayesinde, hem yumurta hem de et {iretim Ozelliklerinde olaganiistii ilerleme
kaydedilmistir ( Burt 2005).

Tavukcgulukta genetik ve genomik c¢aligmalar hem kuramsal hem de uygulamali
genetik agisindan 6nem arz etmektedir (Karacadren, 2017). Cevre sartlarindan dogacak
cesitlilik en aza indirgenecegi i¢in ilgilenilen fenotip ile ilgili genlerin etkisi ve iliskili
SNP'ler daha dogru bir sekilde belirlenebilecektir. Bu ¢alismanin ana amaci tavuklardan
(n=1063) toplanan zamana dayal1 (baslangi¢, 28, 36, 56, 66, 72 ve 80 haftalik ) yumurta
agirliklariin 294705 SNP ile olan iliskisinin farkli biliylime egrileri ile genomik
analizlerinin gercgeklestirilmesidir. Liu vd., (2018) geleneksel tekli SNP regresyonunu
kullanarak yumurta agirligi ile ilgili bazi genomik bolgeler belirlemis olsa da bu
calismada ilk kez lojistik, iissel, gii¢, legendre polynomyalleri gibi biiytime egrileri farkli
kovaryans (oto regresif, ARMA, CS, faktor analitik, Toeplitz, SAD) yapilar1 ile
denenerek yumurta agirligindan sorumlu genomik bolgeler incelenmistir.
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2. KAYNAK TARAMASI
2.1. Tek niikleotit poliformizmi (Single Nucleotide Polymorphism- SNP)

Molekiiler biyoloji ve genetik alanindaki gelismeler populasyonlarin genetik
yapilarinin ve QTL’lerinn belirlenebilmesine olanak saglamistir. Molekiiler genetik
caligmalar sonucunda, protein ve DNA markerleri (RFLP, Restriksiyon Par¢ca Uzunluk
Polimorfizmi; RAPD, Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA; AFLP, Cogaltilmis Parca
Uzunluk Polimorfizmi; SSR, Basit Dizi Tekrarlari; SNP, Tek Niikleotid Polimorfizmi)
gibi cesitli teknikler gelistirilmistir. SNP‘ler, DNA dizisinde meydana gelen tek bazlik
degisimlerdir. Tek niikleotid polimorfizmleri genomda promotor (regiilator SNP), intron
(intron SNP) veya ekzon (sinonim yada sinonim olmayan SNP) boélgelerinde
bulunabilmektedir (Isik, 2010). SNP markerleri, ¢iftlik hayvanlarinda genetik ¢esitligin
belirlenmesinde, QTL analizlerinde ve genomik seleksiyon caligmalarinda
kullanilmaktadir (Aktag ve Sonmez, 2011). Genomda yaygin rastlanilan bir polimorfizm
olmasi, verimlerin miktar yada kalitesini etkilemesi yaninda hastaliklara diren¢ yada
duyarlilik ile iligkili olmas1 endeniyle her gegen giin kullanimi artmaktadir.

2.2. Kantitatif Karakter Lokusu (Quantitative Trait Locus - QTL)

QTL, genellikle birbirleriyle ve cevreyle olan genetik etkilesimler yoluyla
karmagik bir 6zelligin fenotipik varyasyonunu etkileyen genetik bolgelerdir. Bunlar
genellikle QTL haritalamas1 olarak bilinen istatistiksel bir genetik analiz yoluyla
tanimlanir. Ciftlik hayvanlarinda, genomik haritalamanin temel amaci, verimle iliskli
ozelliklerde fenotipik varyasyonu etkileyen genleri tanimlamak ve karakterize etmektir.

2.3. Genom Boyunca lliskilendirme Cahsmalar1 (GWAS)

Kantitatif 6zellikler birgok gen ve gevresel faktor tarafindan kontrol edilmektedir.
Hayvanciliktaki verimle iligki oOzelliklerin ¢ogu, kantitatif ozelliklerdir, Ornegin
seleksiyon adaylarmin damizlik degerlerini tahmin etmek veya bunun altinda yatan
genlerin veya kromozomal bdlgelerin haritalandirilmasi amaciyla bu 6zellikler analiz
edilmektedir. Daha 6nceki yillarda yapilan kantitatif 6zellikler lokusu (QTL) haritalama
caligmalarinda F2 melezleri veya livey kardes tasarimlar1 gibi deneysel popiilasyonlarda
QTL haritalart i¢in seyrek genetik marker haritalar1 ve baglanti analizi kullanilmigtir
(Weller 1990). Ciftlik hayvanlarinda 2004 yilina kadar QTL haritalamaciliginda
mikrosatelitler yaygin olarak kullanilmistir. Bu c¢alismalarda markerler araciliginda
segregasyona ugrayan QTL’leri bulmak amac¢lanmistir. Bu ¢aligmalardaki onemli bir
engel, bir ailede belirlenen kantitatif 6zellik lokusunun baska ailelerde bulunmamasidir.
Bunun en 6nemli sebebi markerlerin QTL’den uzak olmasidir. 2000’lerin basinda Tek
Niikleotid Polimorfizmlerinin (SNP) bulunmastyla yeni arastirmalara baslandi. Islevsel
mutasyonlar SNP’nin kendisinde olabilir. Hizl1 dogru ve ucuz genotiplemeye uygundur.
Boylece QTL calismalar1 sadece aile ¢caligsmalarina bagli olmaktan kurtulmustur. Baglanti
dengesizligi (LD) yapis1 popiilasyondaki ailelerden yaratilabilir. iliski calismalar ile
deneme desenleri, drneklem biiyiikligii, ¢oklu hipotez testleri nadir alleller ve etki
bliytikliigii, kapsama, tarama konularini dikkate almalidir.

Hayvancilikta genom boyunca iliski ¢aligmalar1 (GWAS) ile, et kalitesi ve
miktari, buzagilama kolaylig, siit verimi, yag ve protein yiizdesi, dogurganlik 6zellikleri,
yumurta iiretimi gibi ekonomik oneme sahip Ozelliklerle iliskilendirme caligsmalari
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artmaktadir. Genellikle, wrklarin farkli genetik mimarisi ve karmagsik ozelliklerin
poligenik dogast nedeniyle, ayni tiirlin farkli irklarinda farkli bolgeler ve farkli genlerin
ayni 6zellik ile iligkili oldugu bulunmustur. Dikkatli yapilirsa, GWAS, cesitli fenotiplerle
iligkili genleri tantmlamak ve karmasik 6zelliklerin mekanizmalarin1 aydinlatmak igin
ideal bir yontem oldugu goriilmektedir. Genom boyunca iliski ¢aligmalardan elde edilen
sonuglar1 analiz ederken, genellikle ayn1 anda binlerce hipotez testi yapilmaktadir.

2.4. Tavuklarda Genom Boyunca iliski Cahsmalar:

Canli agirlik ve biiylime, kiimes hayvanlari endiistrisi i¢in onemli ekonomik
ozelliklerdendir. Bu nedenle, bu 0Ozellikleri etkileyen DNA polimorfizmlerinin
tanimlanmasi arzu edilir. Cesitli GWAS c¢alismalari, biiylime 6zellikleri s6z konusu
oldugunda Gallus gallus kromozomlar1 1 ve 4'iin (GGA1, GGA4) ozellikle ilgi ¢ekici
oldugunu bulmustur. Gu vd., (2011), Cin tarim iiniversitesinin tavuk F2 kaynak
popiilasyonunda 60 k SNP panelinin kullanimiyla, tavuk kromozomu 4 (GGA4) {lizerinde
9 farkli SNP markerlerini igeren toplam 26 SNP etkisi bildirmistir. Uzunlugu ~ 8.6 Mb
olan bir bdlgenin (71.6 - 80.2 Mb), 7-12. haftalarda ge¢ biiylime i¢in ¢ok sayida dnemli
SNP etkisine sahip oldugu tespit edilmistir. Yumurta sayist ve ilk yumurtlama yasi,
yumurtaci tavuk irklarinda istenen iki tiretim 6zelligidir. Yumurta sayist ile iliskili bir
SNP'nin, biiylime faktorii reseptoriine bagli protein 14 ( GRB14 ) geninin intron12'sinde
bulundugu ve biiylime faktorii reseptor baglayici bir proteini kodladigr bildirilmistir.
Insanlarda ve memelilerde, GRB14 mRNA'nin yumurtalik, karaciger, bobrek, iskelet kasi
ve benzerlerinde yiiksek diizeyde ifade edildigi bulundu, ancak GRB14'iin tavuktaki
islevi tanimlanmamis olmasina ragmen, insiilin benzeri biiylime faktorii sistemi ile
birlesebilecegi raporlanmistir. Yumurtaci irklarda yumurta tiretimini etkiler. Tek Oz / ten-
m homolog 2'nin intron2'sindeki bir SNP ( ODZ2) geninin ilk yumurta yas1 ile 6nemli
oOl¢iide iligkili oldugu bildirilmistir. Teneurin-2 olarak da bilinen ODZ2, bir néronal hiicre
ylizey proteinini kodlar ve sinir sisteminin gelisiminde 6énemli bir rol oynar. Teneurin'in
gelisen tavuk beyninde ve 6zellikle retina ve optik tektumu iceren gorsel sistemde belirgin
bir sekilde eksprese edildigi raporlanmistir. Teneurin-2, tavuklarin cinsel olgunlugu
iizerinde etkili olabilecegi belirtilmistir ( Liu, 2011 ).

GWAS caligmalari, Marek hastalig1 ve Newcastle hastaliginin genetigine iligkin bir
fikir saglamistir. Adin1 Macar veteriner Jozsef Marek'den alan Marek hastaligi, herpes
viriisiiniin neden oldugu oldukea bulasici bir viral hastaliktir. Wolc vd., (2012) tarafindan
yapilan bir ¢alismanin sonuglari, GGA 2, 3, 4, 9, 15, 18 ve 21 kromozomlari {izerindeki
bazi bolgelerin Marek hastaligina karsi direng ile iligkili oldugunu 6ne siirdii. Serpinler,
BCL-2 proteinleri gibi bir¢ok gen; tiimor nekroz faktor reseptdr siiper ailesi, iiye 11a (
TNFRSF11A) , unc-13 homolog D ( UNCI13D ), sfingosin, FG tekrarli ArfGAP 1 (
AGFG1 ), mitojenle aktive edilmis protein kinaz kinaz 4 ( MAP2K4 ), IGFBP7; reseptor
(TNFRSF) - etkilesimli serin-treonin kinaz 1 ( RIPK1), tanimlandi. Ayrica, yolak akson
rehberlik reseptorii, homolog 1 ( ROBO1 ) ve ROBO2 genleri dahil, tavuk kromozomu
1'in proksimal ucundan yaklasik 100 Mb'deki bolge , Newcastle hastalig viriisiine (NDV)
kars1 antikor tepkisi tizerinde giiclii bir etkiye sahiptir. tavuklarda. Bu ¢alisma, NDV'ye
kars1 konake1 immiin tepkisi lizerine daha fazla aragtirma yapilmasinin yolunu agmaktadir
( Luo ve digerleri, 2013 ).

Uemoto vd., (2009) tavuklarda biiyiime ve karkas 6zelliklerini etkileyen QTL nin
genetik haritalamasi lizerine yaptiklar1 ¢caligmada, Shamo 1rki1 ve White Plymouth Rock
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caprazlanarak F2 populasyonu olusturulmustur. Bu ¢alismada amag, karkas agirligi, karin
yag agirligi, gogis kast agirligi ve uyluk kasi agirligi gibi biiytime 6zelliklerini ve karkas
ozelliklerini etkileyen QTL'in varligini dogrulamaktir. Toplam 14 QTL bulunmus ve
bunlardan 7 QTL degerlendirilmstir. Bu calisma viicut agirligi, karkas agirligr ve karin
yag agirligini etkileyen 6nemli QTL tanimlanmaistir.

Karmagik verimle ilgili bolgeler yakinindaki mutasyonlar, molekiiler genetikteki
ilerlemeler sayesinden tespit edilebilmektedir. Cevre sartlarinin diger ¢iftlik
hayvanlarminkine gére daha homojen olmasi ve kusaklar arasi siirenin az olmasi gibi
nedenlerden dolayi tavukculukta genomik ¢aligsmalart hem uygulamali hem de kuramsal
genetik icin onem arzetmektedir. Literatiirde tavuklarda yumurta agirhi§indan sorumlu
genetik ve genomik faktorlerle ilgili sinirli sayida ¢alisma mevcuttur. Bununla birlikte
yumurta agirligi hem islahg1 agisindan hem de tiiketici agisindan en 6nemli 6zelliklerden
bir tanesidir. Yumurta agirliginin kalitimsalliginin yiiksek oldugu onceki ¢aligmalarda
gosterilmistir . Yumurta agirhigimin kalitim derecesi genel olarak yiiksek oldugu igin,
istenen yonde degistirilmesi diger Ozelliklere gore daha kolaydir. Bu baglamda
tavukgulukta genetik ve genomik caligmalari hem kuramsal hem de uygulamali genetik
acisindan Onem arz etmektedir. Cevre sartlarinmdan dogacak cesitlilik en aza
indirgenecegi i¢in ilgilenilen fenotip ile ilgili genlerin etkisi ve iligkili SNP'ler daha dogru
bir sekilde belirlenebilecektir. Bu baglamda bu calismanin ana amact farkli biiylime
egrileri ve kovaryans yapilar1 ile yumurta agirligi i¢in tavuklarda genomik iliski
analizlerinin gerceklestirilmesi ve varsa ilgili gen ve/veya genomik bdlgelerin
belirlenmesidir.

2.5. Bilyiime Egrisiyle ilgili Yapilan Cahsmalar

Kaplan vd. (2017) Japon Bildircinlar: iizerinde yaptiklari calismada seleksiyon
uygulanmamus, rastgele ciftlesen bir Japon bildircini siiriisiinde biiyiime 6zellikleri i¢in
kalitim dereceleri ve genetik korelasyonlar1 tahmin etmislerdir. Caligmada toplam 1108
bildircin kullanilmistir. Bildircinlarin canli agirliklar: kulugkadan ¢iktiktan sonra 6 hafta
boyunca OSl¢iilmiistiir. Veriler Gompertz biliylime modeli ile analiz edilerek ve model
parametreleri tahmin edilmistir. Arastirmada kisitlanmis maksimum olabilirlik tahmin
yontemi kullanilmistir. Diger biiylime 6zellikleri ile kiyaslandiginda biikiilme noktasi
agirhgr kendine 0Ozgii avantajlarindan  dolayr kesim yasimi belirlemek {izere
gerceklestirilecek bir 1slah calismasinda seleksiyon kriteri olarak kullanilabilecegi
bildirilmistir.

Tiirker vd. (2017) yumurtact hibrit Lohmann Brown ve Atak-S siiriilerinde yaptig1
caligmada 24-80 haftalar arasinda dorder haftalik olarak Olgiilen yumurta agirliklar:
bakimindan iki genotipin karsilastirilmasini ve yumurta agirliklarinin zamana baglh
degisiminin modellenmistir. Egri tahmin yontemleri ve dogrusal olmayan regresyon
modelleri kullanilarak yapilan ¢aligmada. 3 ampirik model (dogrusal, kuadratik, kiibik)
ve li¢ mekanistik model (Gompertz, Logistic, Von Bertalanffy) kullanilmistir. Caligmanin
sonucunda en dogru sonucun Gompertz modeli ile elde edildigi belirlenmistir.

Yakupoglu ve Atil (2001) tarafindan yapilan ¢alismada, Cobb ve Hubbard ticari
pili¢ siiriilerinde haftalik viicut agirhigi degerleriyle Gompertz ve von Bertalanfty
fonksiyonlar1 kullanilarak analiz edilmis ve Gompertz modelinin von Bertalanfty'den
daha iyi agikladigini bildirmislerdir.
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Naring vd. (2010) randomize bir Japon bildircin siiriisiiniin biiylime verileri i¢in
on biliylime fonksiyonunu (Gompertz, Richards, Lojistik, Bertalanfty, Brody, Negatif
Ustel, Morgan-Mercer-Flodin ve ii¢c Hiperbolastik model) karsilastirmistir. Gompertz
modelinin, uygunluk kriterlerine gore tiim aday modeller arasinda Japon bildircint i¢in en
uygun oldugu belirtigmistir.

Ozkan ve Kocabas (2004) bildircinlarda biiyiime egrileri {izerine yaptiklar:
calismada, Gompertz, Bertalanffy ve Logistik modellerin kullanildig1 ve ¢aligmada her
iki cinsiyet icin de Logistik modeli diger modellere gore daha iyi sonu¢ verdigi
bildirilmistir.

Lusk (2007), 2 leptin SNP'nin, ticari olarak beslenen nispeten biiylik bir sigir
orneginden tahmin edilen viicut agirligt ve sirt yagi i¢in biiyiime egrisi parametreleri
iizerindeki etkisini arastirmistir. Iki SNP (UASMS?2 ve R25C) igin, 1,653 dana ve diive
genotiplendirilmistir. Kesime kadar her hayvan i¢in en fazla 4 seri viicut agirlig1 6l¢timii
ve sirt yagt kalinliginin ultrason tahminleri alinmistir. Calismada veri analizinde, her bir
SNP'nin biiylime egrisi parametreleri {izerindeki bireysel ve ortak etkisini belirlemek i¢in
dogrusal olmayan karma modellerin tahmini gerceklestirilmistir. Brody biiylime egrisi,
viicut agirligr  verilerine uyarlanmistir. R25C  SNP'deki varyasyonlar, biiylime
parametrelerini tek bagina veya UASMS2 SNP ile kombinasyon halinde énemli 6lgiide
etkilememistir. UASMS2 SNP'deki varyasyonlar, viicut agirligi biiylimesi i¢in Brody
bliylime egrisi parametrelerinde anlamli ¢ikmistir (P <0.001). R25C ve UASMS2
SNP'nin birlesik etkisini igeren modeller, verilere en iyi uyumu sagladi. Genotipler, sirt
yag biiylimesi i¢in gii¢ fonksiyonu parametrelerinde dnemli dlglide farklilik gdstermistir
(P<0.001).

Ersoz ve Alpan (1994) tarafindan yapilan dogrusal olmayan biiylime
modellerinin incelenmesi ve parametre tahimini ¢aligmasinda, biiyiimeyi tanimlayan
modeller karsilastirilarak dogrusal olmayan biiyiime icin en uygun istatistik modelin
belirlenmesi amaclanmistir. Richards biiyiime modeli ii¢ donemde kulugkadan ¢ikan
civcivlerde ve li¢ donemi bir arada ele alan tiim biyolojik materyal i¢in bliylimeyi en iyi
belirleyen model oldugu sonucuna varilmistir. Uyum ve giivenirlik konusunda Richards
modelini sirastyla Brody, Stevens, Bertalanffy, Gompertz ve Lojistik modelleri izlemistir.

Keskin (1999) Japon bildircinlarinda biiylime egrilerinin genetik analiziyle ilgili
yaptig1 ¢alismada, biliylime egrisi parametrelerine ait kalitim dereceleri ve biiylime egrisi
parametreleri arasindaki fenotipik ve genetik korelasyonlar belirlenerek bu
parametrelerin seleksiyon kriteri olarak kullanilabilme imkanini tartigmistir. Elde edilen
sonuglara dayanarak, Gompertz modeline ait her ii¢ parametrenin de seleksiyon kriteri
olarak kullanilabilecegi, asimptotik canli agirlik parametresinin seleksiyon kriteri olarak
kullanilmast ile canli agirlik artist bakimindan ©nemli bir genetik ilerlemenin
saglanabilecegi ve diger parametrelere gore yapilacak seleksiyonun canli agirliga gore
yapilacak seleksiyonla elde edilecek genetik ilerleme kadar basarili olamayacagi ileri
stiriilmiistiir.

Eleroglu vd. (2016) etlik piliclerde biiylimeyi dogrusal olmayan modeller
kullanarak karsilastirmak amaciyla yaptiklar1 bu ¢alismada, Ross 308 hattinin cinsiyet
ayirimi yapilmig 240 adet giinliik yasta etlik civeiv kullanmigtir. Etlik civcivler her
bolmede 10 disi ve 10 erkek olacak sekilde karisik 20 hayvan, 3 tekerriirli tesadiif
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parselleri deneme deseninde rastgele dagitilmiglardir. Alti haftalik deneme boyunca
haftalik bireysel tartimlar yapilarak veriler toplanmistir. Biliylime egrilerinin
karsilastirilmast amaciyla Gompertz ve Lojistik modeller kullanilmistir. Bu ¢aligmanin
sonucunda etlik pili¢ kesim yas1 42 giin veya altinda bulundugundan ve her iki modelden
elde edilen parametrik degerlerle bu siire i¢inde gozlenen biiyiime verilerinin yiiksek
oranda uyumlulugu oldugu, dogrusal olamayan Gompertz ve Lojistik modeller ticari etlik
pilic yetistiriciliginde biiylimenin takip edilmesinde kullanilabilecegini belirtmistir.
Ancak, gezen veya organik iiretim gibi besi siiresini uzatan yetistirme sistemlerinde
uygulanacak biiylime modellerinin uyumunda farklilik gézlenebilecegini bildirmislerdir.

2.6. Kanath Hayvanlarda Yapilan Genomik Cahsmalar

Tuiskula-Haavisto vd. (2002) tarafindan yapilan ¢alismada, yumurtaci hatlarin
genom taramasiyla yumurta kalitesi ve verim oOzelliklerini etkileyen QTL'lerin
belirlenmesi amaglanmistir. Bu amagcla, yumurta kabugu kalinligi ve yumurta beyazi
inceltme acisindan farklilik gdsteren iki yumurtact hat, bu 6zellikler i¢in ayrisan bir
haritalama popiilasyonu olusturmak i¢in melezlenmistir. Haritalama popiilasyonu, 9
kromozomu ve bes kiigiik baglanti grubunu kapsayan 99 mikrosatelit lokusu i¢in
genotiplendirildi. Baglanti haritalari, birden ¢ok marker ve en kiigiik kareler yaklasimi
kullanilarak 14 o6zelligi etkileyen QTL bolgelesinde kullanildi. 2, 3, 4, 5 ve 8 ve Z
kromozomunda bulunan ve alti 6nemli QTL tespit edilmistir. 2. kromozom {izerinde
yumurta aki incelmesini etkileyen kromozom Z iizerinde ise yuumurta kalinligi i¢in,
onemli bir QTL bulundu. Uretim 6zellikleri igin en ilging alan, ayni alanda viicut agirligy,
yumurta agirligt ve yem alimi i¢in oldukca 6nemli QTL etkilerinin tespit edildigi
kromozom 4'teydi. Ik yumurta yasmni, yumurta agirhigini ve yumurta sayisini etkileyen
bir alan Z kromozomu {izerinde bulundugu bildirilmistir.

Minvielle vd. (2006) yaptiklar1 ¢aligmada, japon bildircinlarinin biiylimesini, yem
tiiketimini, yumurta iiretimini, tonik immoniliteyi ve viicut sicakligini etkileyen QTL'nin
tespit edilmesi i¢in mikrosatelit haritasi ¢ikarmistir. Caligmada, 434 disi bildircin ile
yapilan bir deneyde ticari 6zellikler ve daha temel karakterler i¢in QTL'yi saptamak ve
tespit edilen QTL'min konumunu, ilk tavuk genomu taramalarindakilerle
karsilagtirilmistir. CJAO1 gen bolgesinde tonik immobilite i¢in 6nemli bir QTL
bulunmustur ve CJAO01 ve CJAO3 gen bolgelerinde viicut sicakligr i¢in kromozom
boyunca 6nemli QTL tespit edildigi bildirilmistir.

Wolc vd. (2014) yaptiklar1 caligsmada, tiim genom tahmini i¢in gelistirilen analiz
yontemlerini kullanarak tavuklarin yumurta {iretimi ve kalite ozellikleri ile iliskili
genomik bolgeleri bulmay1r amaglamiglardir. Genetik varyansin %32'sini agiklayan en
biiylik QTL, viicut agirligi icin 78 Mb'de 4. kromozom {iizerinde bulundugu ancak diger
ozellikler lizerinde pleiotropik etkileri oldugu raporlanmistir.

Esmailizadeh vd. (2012) yaptiklar1 caligmada, kromozom 1’de biiyiimeyi
etkileyen kantitatif 6zellik lokuslarinin (QTL) tanimlama amaglanmistir. Canli agirlik
verileri, Japon bildircin irkindan olusturulan yari kardes bir aileden alindi. Viicut
agirhgini 3, 4, 5 ve 6 haftalikken etkileyen ortalama QTL, giinliik ortalama canli agirlik
artis1 ve yem tiiketimi i¢in dolayl bir kriter olan Kleiber orani, 0-23 cM'de kromozom
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I'de haritalandi. Japon Bildiricn ailesi ve QTL etkisinin biiytikliigli, standart sapma
biriminde 0.6 ile 1.1 arasinda degismistir.

Sasaki vd. (2004) yaptiklar1 ¢alismada, White Leghorn ve Rhode Island Red
irklarindan elde edilen 265 tavugu iceren ve 123 mikrosatelit markeri i¢in genotiplenen
bir F2 popiilasyonu olusturmuslardir ve QTL'yi tespit etmek i¢in kullanmiglardir. 96
marker, 25 otozomal baglant1 grubunda haritalanmistir ve 13 marker, bir Z kromozomal
baglant1 grubunda eslendi. Kromozom 4 ve 27'de viicut agirligi i¢in 6nemli QTL, 4.
kromozom {izerinde yumurta agirligi ve 11. kromozom iizerinde yumurta kabugu
renginde kizariklik tespit edilmistir. Z kromozomu iizerindeki 6nemli bir QTL, ilk
yumurtlama yasiyla baglantili bulunmustur. Onemli QTL, F2 popiilasyonundaki
fenotipik varyansin % 6-19'unu aciklayabildigi bildirilmistir.

Schreiweis vd. (2006) yaptiklar1 ¢alismanin birincil amaci, bir tavuk
popiilasyonunda yumurta ozellikleri, yumurta {iretimi ve viicut agirligt ile iliskili
kantitatif 6zellik lokuslarinit (QTL) belirlemektir. Yumurtaci (Beyaz Leghorn tavuklari)
ve broiler (Cobb-Cobb horozlar1) hatlari, 508 tavukluk bir F2 popiilasyonu olusturmak
icin melezlenmistir. 29 6zellik i¢in fenotipler (yumurtadan 6 haftaya kadar haftalik viicut
agirhigl, yumurta, yumurta sarisi, sarisi ve kabuk agirligi dahil yumurta 6zellikleri, kabuk
kalinlig1, kabuk delinme skoru, kabuk yiizdesi ve 35 ve 55 haftalik yumurta kabugu rengi,
ve 16 ila 55 haftalik yumurta iiretimi) kaynak popiilasyonunun tavuklarinda 6l¢iilmiistiir.
28 otozomal grup iizerinde 120 mikrosatelit markerlerin genotipleri belirlendi ve
varsayilan QTL'yi belirlemek i¢in aralik haritalamas1 yapildi. Kromozom 2 ve 4'teki iki
bolgeyi temsil eden 11 QTL testi, % 5 genom agisindan énemli bulunmamaistir. Bu QTL
yumurta rengini, yumurta ve albiimin agirligini, kabuk yiizdesini, viicut agirhigini ve
yumurta tiretimini etkiledigi belirtilmistir. 4. kromozom {iizerinde QTL bolgesi, birden
cok kaynak popiilasyonunda ¢esitli 6zelliklerle 6nemli 6l¢iide iliskili kritik bir bolge
olarak tanimlayan birden ¢ok QTL caligsmasiyla tutarli oldugu bildirilmistir.

Zhou vd. (2006) tavuklarda fenotipik 6zellikleri etkileyen kromozomal bolgeleri
tanimlamak i¢in genom boyunca iligki analizi lizerine yaptiklar1 ¢aligmada, ekonomik
oneme sahip kantitatif 6zellikleri kontrol eden kromozomal bdlgeleri ve QTL'yi tespit
etmek i¢in bir genom taramasi kullanilmistir. 8 kantitatif 6zellik i¢in, kromozom
bakimindan % 1 anlaml diizeyde canli agirlik artisiyla iliskili toplam 13 6nemli QTL
tespit edildigi bildirilmistir.

Zhuang vd. (2018) tavuklarda yumurta agirlig ile iliskili genomik varyasyonlari
tanimlamak i¢in genom boyunca bir iligski ¢calismast yapmislar. GGA1'deki bir 90 Kb
genomik bdlgenin (169.42 Mb ~ 169.51 Mb) 36 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta
agirhigr ile anlamli bir sekilde iligkili oldugunu ve ayrica potansiyel olarak 28, 56 ve 66
haftalik yumurta agirhigs ile iliskili oldugunu ortaya koymaktadir. Iki gen (DLEU7 ve
MIRI154) bu 6nemli bolgeye haritalanabilir ve yumurta agirhigini pleiotropik bir sekilde
etkileyebilir. Ayrica, embriyogenez ve organogenez islemlerinde yer alan bir gen
(GGAl'de CECR?2) ve iki gen (GGA3'te MEISI ve SPRED?), sirastyla ilk yumurta
agirhgr ve 56. hafta yumurta agirhgr ile ilgili aday genler olarak kabul edildigi
belirtilmisgtir.

Liao vd. (2016) tarafindan yapilan caligmada, 252 Dongxiang ve 252 White
Leghorn tavuklarinda genom dizileme yoluyla genotipleme yapilmistir. Genom boyunca
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iligkilendirme caligmalari, irklar arasinda daha az baglanti dengesizligi (LD) nedeniyle
hassasiyeti artirabilir, Dongxiang ve White Leghorn irklarinda biiyiime ve yumurta
ozelliklerinin altinda yatan varyantlar1 tanimlamak i¢in 156.575 SNP ile GWAS
yapildi. Yapilan analiz sonucunda biiyiime ve yumurta oOzellikleriyle iliskili 32
SNP ortaya koyulmustur.

Fulton vd. (2012) yaptiklar1 ¢alismada ticari yumurtlact tavuklarda
ovokaliksin-32 genindeki degisim ve yumurta iiretimi ile yumurta kalitesi ozellikleri
arasindaki iliskiyi incelemislerdir.  Ovocalyxin-32 (OCX32), yumurta kabugunun dis
katmanlarinda ve kiitikiilde bulunan bir matris proteinidir. Bu nedenle, OCX32 ticari
kanatli hayvan popiilasyonlarindaki yumurta kabugu 6zelliklerinin se¢imi i¢in aday bir
gendir. OCX32 geninin 2-6 ekzonlarinin sekiz kahverengi ve beyaz ticari yumurtaci
hatlarinda siralanmasi, 28 SNP  ortaya koydu.Her iki eksonda da tam baglanti
dengesizligindeki SNP kiimeleri bulundu, hem ekzonlarda hem de 6. kromozomda
bulunmugtur. OCX32 proteininin toplam 19 farkli versiyonu veya protein sekansi
haplotipleri, ticari hatlarda 6nemli farkliliklar ortaya ¢ikardi. Siirekli iliski ¢alismalari,
OCX32'nin beyaz yumurtact hatlarda kabuk rengi {izerinde 6nemli bir etkisi oldugunu
ve albiimen yiiksekligi, erken yumurta agirligi, ve yumurta sarisi agirligi iizerinde
onemli etkileri oldugunu ortaya koydu. Her iki eksonda da tam baglanti
dengesizligindeki SNP kiimeleri bulundu, hem eksonlarda hem de 6'da bulundu. OCX32
proteininin toplam 19 farkli versiyonu veya protein sekansi haplotipleri, ticari hatlarda
onemli farkliliklar ortaya ¢ikarildig: bildirilmistir.

Liu vd. (2011) Leghorn ve ciice tavuklarda genom boyunca iliskilendirme
analizi (GWAS) calismasinda, 57.636 marker iceren yiiksek yogunluklu bir SNP dizisi
ile yumurta tiretimi ve kalite 6zelliklerinin altinda yatan iliskili varyantlar1 tanimlamaya
calismiglardir. Her birey i¢in ilk yumurta yasi, ilk yumurta agirligi 21 ve 56 haftalik
yastaki yumurta sayis1 bakimindan bir¢cok anlamli SNP de tespit edilmis ve bazilarinin
onceden bildirilmis QTL bdlgelerinde yer aldig1 raporlanmistir.

Jin vd. (2015) tarafindan yapilan g¢alismada, satkan Yancheng tavuklarinda
SLAFseq teknolojisini kullanarak yeni bir genom boyunca iliskilendirme c¢alismasi
yapilmistir. Fenotipik Ozelliklerle anlamli bir sekilde iligkili olan SNP GAPIT-
sikistirilmis karisik dogrusal modeller ile tanimlanmistir. GGA4'te 72,3 ila 82,1 Mb
arasinda degisen bir bolge, biiylime 6zellikleri tizerinde giiclii bir iliskiye sahip oldugu
bildirilmistir. Dort gen (FAM184B, KCNIP4, MIR15A ve GLI3) viicut agirhig: ile
yakindan iligkili bulunmustur. Bazt SNP'ler daha 6nce bildirilen QTL bolgeleriyle
eslestigi bildirilmistir.

Amuzu-Aweh vd. (2018), Afrika ve Tanzaya’daki yerel tavuk irklarinda
yaptiklar1 ¢alismada, 2800 tavuk kullanarak genetik iliskilendirme ¢alismasi
(GWAS) yapmislardir. Genom boyunca iliskilendirme analizi, 1. Kromozom
iizerindeki antikor tepkisi i¢in aday bir gen bolgesi de dahil olmak {izere genetik
varyansin % 0.5'inden fazlasini ac¢iklayan birka¢ genomik bolgeyi ortaya ¢ikarmustir.
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2.7. Yumurta Agirhgim Etkileyen Genler Uzerinde Yapilan Genomik Cahismalar

Tavuk genom projesi ile 2004 yilinda genom dizisinin agiklanmasi (International
Chicken Genome Sequencing Consortium, 2004), kanatli hayvan islahinda genomik
seleksiyon ¢aligmalarin yaygin olarak kullanilmasina olanak vermistir. Diinya’da oncii
damizlik firmalart genomik bilgilerin 1slah ¢alismalarinda kullanilmasi amaciyla yogun
aragtirmalar yapmaktadir. Yapilan ¢alismalarin bir kismi tavuklarda yumurta agirliginin
genetik iliskisini ortaya koymaya calismis ancak ¢ogu bir veya iki zaman noktasina
odaklanmistir. Bu da yumurtlama periyodunun tamaminda yumurta agirligina iliskin ¢ok
az bilginin mevcut oldugu anlamina gelmektedir (Wright vd., 2006; Liu vd., 2011).

Rome vd. (2015) tarafindan yapilan ¢alismada, 600K SNP c¢ipi ile yumurta
ozelliklerini etkileyen QTL'ler ve bu QTL'lerin etkilerinin beslenme ve yumurta toplama
yast arasinda farklilik gosterip gostermediginin arastulmast amaglanmigtir. 16
yumurtlama 6zelligi i¢in 131 QTL tespit edildi ve 16. ve 25. kromozomlar hari¢ tiim
isaretli kromozomlara dagitildigi raporlanmigtir. Bir QTL ile aciklanan varyans
ylizdesinin, beslenme ve yumurta toplama yasina bagli olarak ¢esitli 6zellikler igin % 2
ila 10 arasinda degisiyordu. 3, 9, 10 ve Z kromozomlarinin her birinde sekizden fazla
QTL ile temsil edildigi bildirilmistir. 131 QTL arasinda 60'1 beslenmeye veya yumurta
toplama yagina bagli olarak énemli dl¢iide farkli bir etkiye sahip oldugu bulunmustur.
Yumurta tretimi ozellikleri i¢in, QTL X% Cevre etkilesimi 6nemli oldugunda, SNP
etkilerinin markerin ¢ok sayida tersine dondiigii gézlenirken, yumurta kalitesi 6zellikleri
icin, QTL x Cevre etkilesimi ¢ogunlukla SNP etkilerinin biiyiiklik farkliligindan
kaynaklanmakta oldugu bildirilmistir. Sonuglar, ¢ok sayida QTL'min yumurta iiretimini
ve yumurta kalitesi 6zelliklerini etkiledigini ve yumurtaci tavuklarin yumurta {iretimi igin
cevrelerine uyum saglama yetenegini sekillendirmede rol alan genomik bolgelerin
cevresel kosullara bagli olarak degistigini gostermekte oldugu bildirilmistir.

Yi vd. (2015) GWAS serisinde Affymetrix 600 K SNP c¢ip kullanarak, F2
populasyonunda, farkli yaglardaki yumurta agirhigiin genetik iliskisini ortaya koymak
icin bir ¢alisma yapmiglardir. Yapilan bu ¢alismada NCAPG geninde bir bolge tespit
etmiglerdir. Tavuk QTL veri tabaninda GGA4’te yumurta agirhigini etkileyen QTL’lerin
aragtirtlmasindan sonra, bu bolgenin Beyaz Leghorn’larda yumurta agirligr ile iliskili
olabilecegi ileri siirtilmistir (ANIMALGENOME, 2019). Bu arastiricilar, yumurta
veriminin yiiksek oldugu geng tavuklar iizerinde ¢alisma yaptiklarindan dolayr yumurta
verimi yiiksek oldugu bildirilmistir.

Sun vd. (2015) tarafindan yapilan ¢alismada, yumurtlama baslangicindan 72
haftalik olana kadar 11 yas noktasinda yumurta sarist agirligini ol¢iilmiis ve genom
boyunca kapsamli bir iligkinin parcasi olarak 73. haftada folikiil agirligint ve yumurtalik
agirhigrt olglilmistiir. Calismada Beyaz Leghorn ve Dongxiang tavuklari arasindaki
karsilikli melezlemelerden elde edilen F2 kusakta toplam 1.534 tavuk kullanilmistir.
Tilim yaslar i¢in, yumurta saris1 agirligi orta derecede tek niikleotid polimorfizmi tabanli
kalitsallik tahminleri (0.25-0.38) sergilerken, folikiil agirlig1 (0.16) ve yumurtalik agirligi
(0.20) tahminleri nispeten diisiiktii. Her ozellik i¢in bagimsiz tek degiskenli genom
boyunca taramalar sirastyla yumurta sarist agirligi, folikiil agirligi ve yumurtalik agirligi
ile 12, 3 ve 31 yeni 6nemli iliski belirledi. ZARI , STARDI13 , ACERIb , ACSBG2 ve

12



KAYNAK TARAMASI U. BILGINER

DHRSI2 gibi aday genlerin listesi yumurta saris1 ve folikiil gelisiminde makul bir islevi
oldugu tespit edilmistir. Bu genler sirasiyla embriyogenez, lipid transportu, lipoprotein
sentezi ve steroid hormon metabolizmasinin baslatilmasi i¢in 6nemlidir. Calisma ilk kez
folikiil ve yumurtalik agirlig1 i¢in genom boyunca bir iliski (GWA) analizi saglamaktadir.
Gelecek vaat eden lokuslarin yani sira potansiyel aday genlerin belirlenmesi, dinamik
yumurta sarist agirhigr ve yumurtalik folikiilii gelisiminin altinda yatan genetik temeli
anlamamizi biiytik dlciide gelistirecek ve farkli yas noktalarinda yumurta saris1 agirliginin
degistirilmesi i¢in 1slah programlarinda pratik bir neme sahip oldugunu belirtmislerdir.

Wolc vd. (2012) tavuklarda yumurta agirlig ile genom iliskisini ortaya koymak
amaciyla orta yogunluklu SNP ¢ipleri kullanmislardir. Yapilan calismada, ticari bir
kahverengi yumurtaci hattinda {i¢ yastaki yumurta agirliginin ortalama ve standart
sapmasi ile iligkili genomik bolgeleri tanimlamak i¢in genomik tahmin modeli Bayes-B
kullanilmistir. Toplam 24.425 ayr1 SNP, 2900'den fazla genotipli birey veya aile
kullanilarak ayni1 anda degerlendirilmistir. Karsilik gelen fenotipik kayitlar, tam kardes
soydan gelen bireysel Ol¢iimler veya aile ortalamalar1 olarak temsil edildi. Genetik
mimariyi tanimlamak ve en biiyiik etkilere sahip bolgeler hakkinda istatistiksel ¢ikarimlar
yapmak i¢in Monte Carlo Markov Zinciri 6rneklerinden pencere varyanslariin posterior
dagilimmi kullanan yeni bir yaklagim kullanilmistir. Kromozom 4 iizerindeki bir QTL
bolgesinin, belirli yaslarda yumurtlanan yumurtalarin agirliginin ortalamasi (% 30) ve
standart sapmas1 (% 16'ya kadar) i¢in genetik varyansin biiylik bir oranini agikladig:
bulunmustur. Kromozom 2, 5, 6, 8, 20, 23, 28 ve Z iizerinde daha kiiglik etkilere sahip ek
bolgeler, ortalama yumurta agirligi ve kromozom 13 {izerindeki bir bolge ile 26-28
haftalik yumurta agirli§inin standart sapmast ile anlamli iliskiler gosterdi. Analiz edilen
ozelliklerin genetik mimarisi, sinirli sayida gen veya biiylik etkilere sahip genomik bolge
ve kiiciik poligenik etkilere sahip bircok bolge ile karakterize edildi. 4. kromozom
iizerindeki bolge, marker destekli seleksiyon ile yumurta agirliginin hem ortalama hem
de standart sapmasini 1slah etmek i¢in kullanilabilecegini belirtmislerdir.

Liu vd. (2018) yumurta agirlig ile iliskili genomik varyasyonlar1 belirlemek i¢in
genom boyunca bir iliski caligmasi gerceklestirmistir. Affymetrix 600 K yiiksek
yogunluklu SNP dizisini, ilk yumurtlamadan 80 haftalik yasa kadar yedi zaman
noktasinda 1.078 tavukluk bir popiilasyonda kullanmislar. GGAl'deki 90 Kb'lik bir
genomik bolgenin (169.42 Mb ~ 169.51 Mb) 36 haftalik yastaki yumurta agirligr ile
onemli Ol¢iide iligkili oldugunu ve ayrica 28, 56 ve 66 haftalik yumurta agirhigi ile
potansiyel olarak iliskili oldugunu ortaya koymusturlar. Onde gelen SNP, fenotipik
varyasyonun% 3.66'sin1 olusturabilir, umut verici iki gen (DLEU7 ve MIR15A4) bu dar
onemli bolgeye haritalanabilir ve yumurta agirligin1 pleiotropik bir sekilde
etkileyebilecegi belirtilmistir.. Ek olarak, embriyogenez ve organogenez siireclerinde yer
alan bir gen (GGAl'de CECR?2) ve iki gen (GGA3'te MEIS1 ve SPRED?), sirasiyla ilk
yumurta agirhigr ve 56. Haftalik yumurta agirlign ile ilgili adaylar olarak kabul edildi.
Calismadaki bulgular, marker destekli 1slah seleksiyonuna dayali olarak ideal biiyiikliikte
yumurtalar olusturmak i¢in degerli teorik temel saglayabilecegi bildirilmistir.
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2.8. Coklu Karsilastirma Testleriyle ilgili Yapilan Calismalar

Boliikbast vd. (2009) yaptiklar ¢aligmada, yumurtaci tavuk rasyonlarina eklenen
corek otu (Nigella sativa) yaginin yumurta verim performansina, yumurta kalite degerleri,
yumurta sarisi yag asit kompozisyonu ve bazi kan metabolitleri iizerine etkisini
arastirmay1 hedeflemislerdir. Bu ¢alismada 70 haftalik yasta 64 adet Lohman LSL hibrit
yumurta tavugu dort muamele grubuna ayrilmis ve her muamele dort tekerriirlii olarak
denenmistir. Deneme rasyonlari, bazal yeme sirasityla % 0, 1.5, 2.5 ve 3.5 ml/kg ¢orek
otu yag1 ilave edilerek hazirlanmistir. Denemeden elde edilne verilen Spps programi
aracilifiyla anova analizi yapilmistir. Gruplar arasi ortalamalarin farklililiginin tespitinde
Duncan ¢oklu karsilagtirma testi kullanilmigtir. Bu ¢alismanin sonunda rasyona eklenen
corek otu yagmin yem tiikketimi, yemden yaralanma, yumurta agirligi, yumurta verimi,
yumurta ak, sar1 ve kabuk oranimi {izerinde Onemli bir etkiye neden olmadigi
bildirilmistir. Yeme 3.5 ml/kg seviyesinde ¢orek otu yagi eklemenin serum kolesterol
oranini ve kabuk kalinligin1 6nemli seviyede (p<0.05) diisiirdiigiini bildirmislerdir. Serum
globiilin konsantrasyonunun 2.5 ml/kg ¢orek otu yagi ilavesiyle 6nemli derecede (p<<0.05)
yiikseldigi tespit edilmistir. Yumurta sarist tekli doymamis yag asitleri, ekosapentaenoik
asit, dokosaheksaenoik asit ve n-3 igerigi 2.5 ve 3.5 ml/kg corek otu yag: eklenmesiyle
onemli seviyede yiikselmistir. Tiim bu sonuglar goz oniline alindiginda, ¢orek otu yagi
eklenmesinin performans degerlerini 6nemli seviyede etkilemedigi ancak bazi kan
serumu parametrelerini  etkiledigini ve yumurta sarist oramini  disiirdiigiini
bildirmislerdir.

Koksal ve Kiigiikersan (2012) yaptiklar1 ¢aligmada yumurtaci tavuk rasyonlarina
eklenen humat ve bitki ekstrakti karigiminin; yumurta verimi, yem tiiketimi, yemden
yararlanma orani, yumurta i¢ ve dis kalite 6zellikleriyle kan serumunda kolesterol,
trigliserid ve protein degerleri lizerine etkilerini arastirmislardir. Bu denemede dort grup
olusturulmus, her bir grupta kendi igersinde 10 alt gruba ayrilmistir. Her bir alt grupta bes
adet olcak sekilde denemenin tamaminda 200 adet, 24 haftalik yasta yumurta tavugu
(Hyline White-98) kullanilmigtir. Deneme 1 kontrol ve 3 deneme grubu (1,5 g/kg humat,
0,75 g/kg bitki ekstrakti karisimi ve 1,5 g/kg humat ile 0,75 g/kg bitki ekstrakti karigimi
birarada) seklinde gerceklestirilmistir. Tamami 16 hafta siiren bu c¢aligmanin sonunda
incelenen parametrelerden canli agirlik, yem tliketimi, yumurta agirliklary, yumurta dis
ve i¢ kalite degerleri, serum toplam protein, kolesterol ve trigliserid diizeyleri ile antikor
diizeyleri agisindan gruplar arasinda dikkate deger herhangi bir farklilik belirlenmemistir.
Grup ortalamalart arasindaki farki tespit etmek icin anova, farkin 6nemlilik kontrolii igin
decoklu karsilagtirma ydntemlerinden Duncan testini uygulamislardir. Gruplarlardaki
oliim oran1 agisindan farkliligin olup olmadigini Ki-Kare testi kullanarak belirlemiglerdir.
Rasyonlarina humat eklenen gruplarda yumurta veriminin diger gruplara goére dnemli
seviyede diistiigiinii  belirlemislerdir (p<0,05). Yem doOniisiim oranm1 ac¢isindan
rasyonlarina ekleme yapilan gruplarin tamaminda kontrol grubuna gore daha olumsuz
sonuclar belirlemislerdir (p<0,05). Sonug olarak, katki maddelerinin farkli dozlarda ve
farkli yas grubundaki yumurta tavuklarindaki etkilerinin arastirllmasimnin faydali
olacagini bildirmislerdir.

Atasoy vd. (2001) yaptiklar1 arastirmada Denizli ve yumurtaci tavuk siiriisiinde

yumurta kalite Ozellikleri arastirilmistir. Her iki genotipte yumurta agirlig: ile sekil
indeksi, kabuk kalinligi, sar1 indeksi, ak indeksi ve haugh birimi gibi yumurta kalitesi
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ozellikleriyle yumurtanin sar1 rengi 6zelligi aragtirilmistir. Gruplara ait ortalamalar
arasindaki farkin belirlenmesinde iki yonlii varyans analizi, farklar arasindaki énemliligin
kontrolii i¢in ¢oklu karsilastirma testlerinden Duncan testi uygulamiglardir. Sar1 indeksi
bakimindan genotipler arasi farkin dnemsiz bulundugu bildirilmistir. Sonug itibariyle,
Denizli irkinda yumurtanin 6nemli kalite 6zellikleri bakimindan yiiksek varyasyon
bulundugu bildirilmistir.

Celik vd. (2014) yaptiklar1 ¢aligmasinda Japon bildircinlarinda farkl tiiy renginin
yumurta kalite Ozelliklerine etkilerini arastirmayi1 hedeflemislerdir. Bu arastirmada
kullanilan yumurta kalite 6zellikleri, sekil indeksi, sar1 agirligi, ak indeksi, sar1 indeksi,
ak agirligy, ak yiiksekligi, kabuk kalinlig1 ve haugh birimi degiskenleri dikkate alinmistir.
Denemede 4 farkl tiiy rengine (beyaz, koyu kahverengi, sar1 ve orijinal) sahip 247 adet
bildircin kullanilmistir. Calisma 4 hafta siirdiiriilmiistiir. Elde edilen verilere tesadiif
bloklar1 deneme planinda varyans analizi ve birbirinden farkli renk etkilerinin
belirlenmesinde Tukey testi uygulanmigtir. Varyanslarin homojenligi kontrolii igin
Levene testi yapilmistir. Arastirma sonunda, tiiy renkleri, sekil indeksi (P<0.05), ak
indeksi, sar1 indeks, sar1 agirligt ve ak agirligi iizerinde 6nemli etkide bulunmustur
(P<0.01). Sekil indeksinde sar1 ve orijinal renkli bildircinlar arasindaki farklilik 6nemli
bulunmustur (P<0.05). Ak indeksinde beyaz-koyu kahverengi, beyaz-sar1, beyaz-orijinal,
koyu kahverengi-orijinal ve sari-orijinal renkler; sar1 indeksinde beyaz-sari, beyaz-
orijinal, koyu kahverengi-sar1 ve koyu kahverengi orijinal renkler; sar1 agirliginda beyaz-
orijinal, koyu kahverengi-orijinal ve sari-orijinal renkli bildircinlar arasindaki farklilik
onemlidir (P<0.01). Ak agirliginda beyaz-orijinal, koyu kahverengi-sari, koyu
kahverengi-orijinal ve sari-orijinal renkli bildircinlar arasindaki farklilik Onemli
bulunmustur (P<0.01). Ak yiiksekligi, haugh birimi ve kabuk kalinlig1 degerlerinde tiiy
rengine gore Oonemli bir farklilik bulunmamistir. Sonug olarak, orijinal tily renginin
yumurta kalite 6zelliklerine daha fazla etkisinin goriilmedigi bildirilmistir.

Topal ve Emsen (2011) yaptiklari ¢alismada, Morkaraman ve Ivesi yapagilarinin
baz1 morfolojik Ozelliklerini tespit etmeyi amaglamislardir. Bu calismada materyal
olarak, 20 adet Morkaraman ve 20 adet Ivesi wrkindan yapag1 érnekleri kullanilmustir.
Morkaraman ve Ivesi yapag1 orneklerinde; liile uzunlugu, sirastyla, 9.366 cm ve 11.747
cm, elyaf uzunlugu 15.596 cm ve 17.905 cm, incelik 32.877 mikron ve 31.246 mikron,
sortiman 46’S ve 48’S, olarak tespit edilmistir. Yapilan varyans analizi sonunda,
Morkaraman ve Ivesi irklar1 arasinda liile ve elyaf uzunlugu bakimindan gdzlenen
farklilik %356nem seviyesinde ©nemli bulunmustur incelik ortalamalar1 arasindaki
farklilik 6nemsiz bulunmustur.

Geng ve Soysal (2018) calismalarinda, parametrik testlerin kullanilmas: istatistik
olarak testin giicli bakimindan 6nemli oldugunu ve bu sebeple parametrik testlerden sonra
grup ortalamalar1 parametrik ¢oklu karsilastirma testleriyle karsilagtirildigini
belirtmislerdir. Calismada bu testlerden; Asgari Onemli Fark, Duncan, Tukey (a), Student
Newman Keuls, Lineer Bagintilar (Linear contrasts), Bonferroni, Scheffe ve Dunnet
Metodlar1 incelenmistir. Varyans analizinin varsayimlar1 saglanamamigsa parametrik
testler yerine, parametrik olmayan testlerin kullanilmasi gerekmektedir. Bu amacla
parametrik olmayan c¢oklu karsilastirma testlerinden; Hollander-Wolfe, Parametrik
Olmayan Bonferroni ve Parametrik Olmayan Tukey HSD yontemleri incelenmistir.
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Ancak, bazi arastirmalar parametrik ¢oklu karsilastirma testlerinin de parametrik olmayan
testlerden sonrada kullanilabilecegini gostermistir.

Alkan vd. (2008) yaptiklar1 ¢alismada, kinali kekliklerde erkek-disi orani 1:1, 1:2,
1:3 ve 1:4 olmasinin bazi kulugka sonuglarina etkilerinin belirlenmesi amaclamislardir.
Arastirma tesadiif parselleri deneme deseninde dort tekerriirlii olarak yiiriitiilmiigtiir. Elde
edilen veriler Kruskal-Wallis testi ile analiz edilmistir. Elde edilen bulgulardan, farkli
erkek-disi oraninin dolliiliik, ¢ikis giicii, kulugka randimani, kabukalti ve embiryonik
oliimler lizerine etkilerinin 6nemli olmadig1 belirlenmistir. Dolliiliik oran1 degerleri 1:1,
1:2, 1:3 ve 1:4 gruplarinda sirastyla %83.47+ 5.89, 77.08+5.93, 69.92+ 3.55 ve 68.01+
6.58 ¢ikis giicli degerleri ayni sirayla %87.68+ 6.26, 74.43+ 6.84, 84.40+ 5.43 ve 85.79+
3.51 olarak hesaplanmistir. Kulucka randimani degerleri ise %72.97+ 6.15, 57.13+ 6.40,
59.31+£6.21 ve 58.68+ 6.86 olarak tespit edilmistir. Sonug itibariyle, erkek basina diisen
disi sayis1 arttikca dolliiliikk oran1 azalmakta, dolliiliik ve embiryonik 6liim oranlarina
bagl olarak da kulugka randimani ve ¢ikis giicii degismekte oldugunu bildirmislerdir.

Celik vd. (2014) yaptiklar1 bu ¢alismada, Tiirk Alaca atlarinda renk faktoriiniin
cesitli viicut Olglilerine olan etkisi parametrik olmayan testler ile arastirmislardir.
Parametrik olmayan testlerden Kruskal-Wallis, Medyan ve JoncheereTerpstra testleri
uygulanmistir. Kruskal-Wallis testi sonuglarina gore cidago yiiksekligi, viicut uzunlugu
ve On incik cevresi degerlerinde istatistik olarak %5 6nem seviyesinde énemli farklilik
bulunmugtur. Medyan testine gore viicut uzunlugu (P<0.01), gdgiis ¢evresi ve 0n incik
cevresi degerlerinde istatistik olarak 6dnemli farklilik tespit edilmistir (P<0.05). Viicut
uzunlugu degerleri Kruskal-Wallis testi sonucunda Doru Alaca ile Alaca Doru, Alaca
Yagiz, Kir¢il Yagiz Alaca, Kula Alaca (P<0.05) ve Yagiz Alaca atlar1 arasinda
istatistiksel olarak 6nemli farklilik bulunmustur (P<0.01). On incik cevresi degerleri
Kruskal-Wallis testine gore Doru Alaca atlar ile Alaca Doru, Alaca Yagiz, Yagiz Alaca
atlar1 ve Kula Alaca atlar ile Alaca Doru, Alaca Yagiz ve Yagiz Alaca atlar1 arasinda
istatistiki olarak onemli farklilik bulunmustur (P<0.05). Cidago yiiksekligi degerleri
Kruskal-Wallis testine gére Doru Alaca atlarla Alaca Yagiz, Kir¢il Yagiz Alaca (P<0.05)
ve Yagiz Alaca atlar1 arasinda istatistiki olarak énemli farklilik tespit edilmistir (P<0.01).
Cidago yiiksekligi, goglis cevresi, viicut uzunlugu ve on incik ¢evresi degerleri
bakimindan Doru Alaca atlarmmin diger atlardan daha fazla farklilik olusturdugubu
bildirmiglerdir.

Giiney vd. (2015) yaptiklart arastirmada ticari hindi stiriilerinde kiimeste ve
kesimhanede yapilan refah dl¢timlerinin eseye bagli degisimini incelemistir. Kesimden 1
hafta once 3 adet disi ve 3 adet erkek hindi siirlisiinde 6rneklenen ortalama 100 adet
hindide yliriiylis ve gagalama hasari, 50 adet hindide ayak tabani1 dermatiti, metatarsus
ekleminde amonyak yanigi ve gogiis derisinde kirlilik-irritasyon goriilme sikligi ve
siddeti kaydedilmistir. Ayni siiriilerde kesimhanede yiirliylis puanlamasi disindaki
Olgtimler tekrarlanmistir. Ek olarak carpmaya bagli morluklar kaydedilmis ve gogiis
derisindeki degisiklikler gogiis 6demi ve dermatit olarak siniflandirilmstir. Erkek ve disi
bireylerin ele alinan 6zellikler i¢in olusturulan skor gruplarina dagilimi ki-kare testiyle,
skor degerlerinin eseye bagli degisimi ise Wilcoxon Kruskal-Wallis yontemi ile analiz
edilmistir. Caligmada disilerde ayak tabani1 dermatiti ve diger refah problemlerinin orani,
Avrupa’da en son saha calismalarinda elde edilen sonuglarla uyumlu olarak, erkeklerden
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daha yiiksek bulunmustur. Bu sonuglar disi kiimeslerinde birim alana konulan hayvan
sayisinin erkek hindilerden fazla olmasi ile iligkilendirilebilecegi bildirilmistir.

2.9. Kovaryans Yapilariyla flgili Yapilan Calismalar

Akcay vd. (2012) yaptiklar1 aragtirmada, etlik pili¢lerde cinsiyetin ve yemdeki
protein kisitlamasinin abdominal yag {izerine etkisinin kovaryans analizi ile incelenmesi
amaglanmustir. Bir giinliik yasta 360 adet erkek ve disi civciv, kontrol (K), deneme 1 (D1)
ve deneme 2 (D2) gruplarina ayrilmigtir. Besinin 1-10. giinlerinde tiim gruplara % 23.10;
11-31. giinlerinde K, DI ve D2’ye sirasiyla % 21.80, 20.20 ve 18.40; 32-47. giinler
arasinda ise yine tiim gruplara % 18.40 ham proteinli rasyon uygulanmistir. Uygulamada
kesim agirligr ortak degisken olarak alinmistir. Ortak degisken (Kodegisken), bagimli
degiskeni (abdominal yag miktar1) tahmin etmede anlamli bulunmustur (P<0.001). Buna
gore canli agiliktaki 1 birimlik degisim abdominal yag miktarin1 0.013 birim
artirmaktadir. Ortak degiskenin etkisi diizeltildikten sonra abdominal yag miktari {izerine
cinsiyettin etkisi onemli (P<0.05), yemdeki protein kisitlamasinin etkisi Onemsiz
bulunmustur (P>0.05).

Duru ve Koyuncu (2005) yaptiklari arastirmada Imroz ki kuzularda dogum
agirlig icin varyans unsurlar1 ve genetik parametrelerin direkt ve anneye bagl etkiler i¢in
farkli modeller ile birey modelinde tahmin edilmesi amaglanmistir. Ayrica direkt ve
anneye bagl etkiler arasindaki genetik korelasyon da tahmin edilmistir. Calismada,
Marmara Hayvancilik Arastirma Enstitiisiinden 1999 ve 2000 yillarinda elde edilen imroz
kuzularmin dogum ve pedigri bilgileri kullanilmistir. Direkt ve anaya bagh etkiler i¢in
varyans unsurlart ve genetik parametreler MTDFREML kullanilarak, bireysel hayvan
modelinde tahmin edilmistir. Farkli modeller i¢in direkt kalitim derecesi 0.00-0.09, anaya
bagl kalitim derecesi 0.00-0.01 arasinda tahmin edilmistir. Anaya bagl kalic1 ¢evresel
etki 6onemsiz bulunmustur. Direkt ve anaya bagl etkiler arasindaki genetik korelasyon
Model 3 ve 4’te sirastyla -1.00 ve 1.00 olarak tahmin edilmistir.

Altay (2013) yaptig1 calisma, farkli deneme desenleri iizerinde varyans ve
kovaryans analizinin etkinligini belirlemek amaciyla yapilmistir. Bu amagcla, olusturulan
yapay veri seti sirasiyla tesadiif parselleri, tesadiif bloklari, latin karesi ve tesadiif
parsellerinde faktoriyel deneme tertibinde uygulanarak, kovaryans analizi varyans analizi
ile karsilagtirmal1 olarak aciklanmaya calisilmistir. Kovaryans analizi, varyans analizi ve
regresyon analizi tekniginin birlikte uygulanmasiyla olusan bir analizdir. Bu teknigin
uygulanmasi ele alinan deneme tertibine gore farklilik gosterse de tiim deneme
tertiplerinde kovaryans analizi uygulanabilmektedir. Bu analiz homojen olmayan
materyalleri alt bloklara bolerek veya bir yardimer degisken belirleyerek daha saglikli
sonuglar elde edilmesine imkan saglamakta ve denemelerde hassasiyeti artirmak icin
kullanilmaktadir. Bu caligmada tiim deneme desenlerinde hata varyans oraninin
kovaryans analizinde varyans analizine kiyasla daha diisiik degerler aldigi tespit
edilmistir. Hata varyans oraninin azalmasi, elde edilen sonuglarin giivenilirligini artirmasi
acisindan énemli oldugu bildirilmistir.

Yazgan vd. (2017) yaptig1 calismada farkli sigir irklarinin besi basi agirliklarinin

besi sonu agiliklarina etkisi kovaryans analizi ile incelenmesi ve bu analizin SPSS
programinda nasil gerceklestirildigi tlizerinde durulmustur. Arastirmanin materyalini

17



KAYNAK TARAMASI U. BILGINER

Gaziantep’te bir besi ciftliginden elde edilen Angus, Belcika Mavisi, Simental, Hereford,
Limuzin ve Charolais irklarma ait toplam 36 adet besi bas1 ve besi sonu canli agirlik
kayitlar1 olugturmustur. Yapilan kovaryans analizi sonucunda besi basi agirliklarinin besi
sonuna etkisi énemli olmakla birlikte (P<0.05) bu alt1 farkli irka ait besi sonu agirlik
ortalamalar1 Angus, Bel¢ika Mavisi, Simental, Hereford, Limuzin ve Charolais igin
sirastyla 599.16 + 36.41, 579.83 + 49.845, 587.33 + 60.767, 593.00 + 32.668, 535.33 +
62.544 ve 568.16 + 58.437 olarak tespit edilmis ve irklara ait besi sonu agirliklarin
ortalamalar1 arasi farklar istatistiki olarak %506nem seviyesinde dnemli bulunmadigi
bildirilmistir.

Demirsoy ve Akcapinar (1997) yaptiklar1 arastirma, kuzularda dogum ve siit
emme donemindeki canli agirliklara genotip, cinsiyet, dogum tipi ve ana yasi
faktorlerinin etkisini kovaryans analizi ile incelemek amaciyla yapilmistir. Aragtirmada,
Konya Hayvancilik Merkez Aratirma Enstitiisii Koyunculuk Subesinde 1991 yilinda
dogan ve biiyiitiilen 25 bas Hampshire x Merinos F1, 41bas Alman Siyah Bas x Merinos
F1, 95 bas Lincoln x Merinos F1 olmak iizere toplam 161 bas kuzudan elde edilen dogum,
30., 45., 60., 75. ve 90. giin canli agirlik degerleri kullanilmistir. Kuzularin canli agirlik
degerleri kovaryans analizi ile incelenmis ve sonuglari karsilagtirmak amaci ile En Kiigiik
Kareler Metotu da yapilmistir. Her iki metotla elde edilen analiz sonuglar1 benzer
bulunmugtur. Bulunan sonuglara gére dogum tipi incelenen biitiin donemlerde onemli
bulunurken, cinsiyetin etkisi 75. ve 90. giinlerde 6nemli, genotip ve ana yasinin etkisi ise
incelenen biitiin donemlerde dnemsiz oldugu bildirilmistir.

Yapilan literatiir incelenmesinde yumurta agirlhiginin farkli biiyiime egrileri ve
farkli kovaryans yapilari ile incelenmedigi ve bu inceleme sonucunda farkli hangi gen
veya genomik boélgelerin yumurta agirligi ile ilgili olabileceginin arastirilmadigi
gbzlenmistir. Bu calismanin ana amaci tavuklardan (n=1063) toplanan zamana dayali
(baslangig, 28, 36, 56, 66, 72 ve 80 haftalik ) yumurta agirliklarinin 294705 SNP ile olan
iliskisinin farkli biiyiime egrileri ile genomik analizlerinin gerceklestirilmesidir. Liu vd.
(2018) geleneksel tekil SNP regresyonunu kullanarak, Karacadren (2019) logistik model
ile yumurta agirlig: ile ilgili baz1 genomik bolgeler belirlemis olsa da bu caligmada ilk
kez: iissel, gii¢, legendre polynomyalleri gibi biiylime egrileri farkli kovaryans (oto
regresif, ARMA, CS, faktor analitik, Toeplitz, SAD) yapilar1 ile denenerek yumurta
agirhgindan sorumlu genomik bolgeler arastirilacaktir. Farkli biiylime egrilerinin
yumurta agirligi i¢in denenmesi farkli genlerin tespit edilmesine olanak taniyabilir ve bu
da literatiir i¢cin 6nem arzedebilecektir. Bu tezde farkli biiyiime egrileri ve kovaryans
yapilar1 kullanilarak zamana dayali yumurta agirliklart modellenerek, en uygun modelin
belirlenmesi amacglanmigtir. Bu biiylime egrisi modelleri kullanilarak genomik iligki
analizleri farkli ¢oklu hipotez testleri yontemleri ile belirlenmistir. Bu modellere farkli
genomik iliski seviyelerinin etkileri incelenmistir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Bu tez calismasinda Liu ve ark (2018) tarafindan yayimlanan bir veri seti
kullanilmigtir. Beijing Huadu Yukou Poultry Breeding Co., tarafindan {iretilen Rhode
Island Red saf hatt1 kullanilarak deneme materyali olugturulmustur. Yumurta {iretimi ve
kalitesi i¢in selekte edilen, 92 baba ve 801 tavuk 11. kusaktan secilmis pedigri bilgisi
bulunan 1078 adet tavuk ve ayrica bu hayvanlarin 1063 tanesine ait genotip bilgisi
mecvuttur. Haftalara gore kayip gézlemler yine o haftalara ait diger bireylerin yumurta
agirhigr ortalamalari alinarak tahmin edilmigtir. Biitiin tavuklar bireysel kafeslerde
yetistirilmis ve serbest yem ve sulama olanaklar1 sunulmustur. Bu ¢alismanin materyalini
toplanan zamana dayali (baslangig, 28, 36, 56, 66, 72 ve 80 haftalik ) yumurta agirliklar
ve 294.705 SNP olusturmaktadir (Liu vd., 2018).

3.2. Metot

Yumurta agirligindan sorumlu genleri belirlemek icin asagidaki biiylime
egrileri ve kovaryans yapilar1 denenecek ve en uygun olanina akaike bilgi kriteri (AIC)
ve Bayesgi bilgi kriteri (BIC) kullanilarak karar verilecektir.

3.2.1. Akaike bilgi kriteri (AIC)
-2log+2k (Akaike 1987)

3.2.2. Bayesci bilgi kriteri (BIC)
-2log(L)+k logn (Schwarz, 1978)
log(L) log olabilirlik,

k parametrelerin sayisini,
n gozlem sayisini ifade etmektedir.

Olabilirlik(L) bilgi dl¢iitii model uyumunda pek tercih edilmeyen bir istatistiktir,
Clinkii bu 6lgiit, parametre sayisini dikkate almamaktadir. Bundan dolayi karsilastirmalar
icin dogrudan kullanilamaz. Varyans kovaryans model se¢ciminde genellikle Akaike bilgi
kriteri (AIC) veya Bayesci bilgi kriteri (BIC) kullanilir (Moser vd., 2004). Genel olarak,
AIC veya BIC iki yontem uyarinca kovaryans yapisini se¢mek i¢in kullanilabilir. AIC
veya BIC degerlerinden en kii¢iik olan1 segilir. Daha kiiciik bir AIC veya BIC degeri,
kovaryans modelinin daha iyi uyumunu saglar. Bu iki deger, parametrelerin sayisinin
etkisini hesaba katar ve boylece farkli modellerin karsilastirilmasinda dogrudan
kullanilabilir.

Bu baglamda kullanilacak biiyiime egrisi modelleri asagida tanimlanmigtir.
Analizler R programlarinda tamamlanacaktir (fGWAS:
https://github.com/wzhy2000/fGWAS).

J(T) =p+Xja+ X3 05G ==5) *g;(T) + e;(T) + &(T) (1)
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1,eger SNP S;'nin genotipi j olarak kodlanmissa,
0,eger SNP S; genotipi j olarak kodlanmamissa

§G ==5) { (2)
1 numarali esitlikte: y;(T;) Ti zaman ig¢in, i. bireyin gozlemi, p genel ortalamayi, X;
px1'lik kovaryateler vektoriiniin devrigi, g;(T;) j. genotip Ti zamam i¢in ortalama
genotipi, a ile p adet kovaryeteye ait regresyon katsay1 vektorii, ¢ ile SNP etkileri i¢in
belirte¢ fonksiyon (2'de verildigi ilizere): gosterilmistir ei ve &i ise kalict ve rassal ¢evre
etkileridir ve bunlarmn sifir ortalamali ve belli kovaryans yapilarina sahip olup normal
dagildiklar1 kabul edilmistir. Kovaryans yapilari asagida verilmstir.

3.2.3. Kovaryans Yapilar
3.2.3.1. Bilesik Simetri (Compound Symmetry, CS)

Bilesik Simetri (CS) matris formunda asagidaki gibi yazilabilir.

0%+ o0, oy oy oy
0%+ o, oy oy
0%+ o0, oy

0%+ oy

Bilesik Simetri esit varyanslar1 ve esit kovaryanslar1 belirtir. Iki ayr1 dlgiim arasindaki
korelasyon oOlglimler ne kadar uzaklikta olursa olsun sabittir. Bu yap1 i¢in varyans
kovaryans parametrelerinin sayisi ¢ = 2 (0, 0;) dir (Wolfinger 1993; Littell et al. 2000;
Hedeker and Gibbons 2006; Liu et al. 2007).

3.2.3.2. Birinci Dereceden Otoregresif (First-Order Autoregressive, AR(1))

1 p p* p’
2

2 1 p p
1 »p

1

AR (1) yapisindaki varyasyonlar homojendir ve korelasyonlar zamanla katlanarak azalir.
Bu, bir 6l¢timdeki degiskenligin, farkli 61¢iim zamanlarinda sabit oldugu ve art arda gelen
Olglimlerin ardisik olmayan Olgiimlere gore daha fazla korelasyonlu oldugu anlamina
gelir. Bu yap1 igin varyans kovaryans parametrelerinin sayist q = 2 (02,p) dir
(Wolfinger 1993; Littell et al. 2000; Hedeker and Gibbons 2006; Liu et al. 2007).

3.2.3.3.Toeplitz kovaryans yapis1 (TOEP)

2 42 2 2

0% 0°py 0°pP2 07°pP3
2 2 2
o 0°p1 0°Pp2

o a’p

0.2
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Toeplitz, yalnizca esit (veya yaklasik olarak esit) zaman araliklarinda 6l¢iim yapildiginda
uygundur. Toeplitz kovaryans yapisinin parametre sayisi q =n (1 varyans parametresi, n-
1 korelasyon parametresi) dir. Toeplitz kovaryans yapisinin 6zel bir 6rnegi Birinci
Dereceden Otoregresif kovaryans yapisidir (Fitzmaurice et al. 2011).

3.2.3.4. Heterojen Toeplitz (TOEPH) varyans-kovaryans modeli

Heterojen Toeplitz varyans-kovaryans modeli asagida goriildiigii iizere;

of 010201 0103P2 0104P3
0201P1 03 020301 020407
0301P2 030201 032 030401
0401P3 040207 040301 O'f

birbirinden esit zaman araliklardaki uzaklikta bulunan tekrarli 6l¢tim ¢iftlerine aym

korelasyon degerini vermek iizere 01-2 ve 0']-2; j. ve j'. zamanda alinan tekrarli 6l¢iimlerin

varyans bilesenlerinin katkisiyla varyans ve kovaryans degerlerindeki heterojenligi
saglamakatadir (Bagiella vd., 2000, Wolfinger 1996).

3.2.3.5. Huynh-Feldt (HF) varyans-kovaryans modeli
Huynh ve Feldt (1970) yaptiklar1 calismalada Huynh-Feldt varyans-kovaryans
modelini agagida gosterildigi lizere tanimlamislardir.

5 oZ + 0% N o2 + 0% N o + o} )\'
O- — — —
1 2 2 2
022+012_}\ o2 022+a32_}\ af-i—af_}\
2 2 2
032+012_)\ 032+022_)\ 52 032+042_)\
2 2 3 2
O}f+0‘12_}\ O}f+0‘22_}\ O}f+0'32_}\ 2
2 2 2 4

Burada A ; kovaryans parametresidir.
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3.2.3.6. Birinci dereceden faktor analitik [FA(1)] varyans-kovaryans modeli

Birinci dereceden faktor analitik varyans-kovaryans modeli asagida goriildiigii tizere,

A g2 0 0 O
A, 0 62 0 0
As A A A3 A4 0 o2 0
Ay 0 0 0 o2

7\]2; AA’; t X t boyutlu matrisinin ve sz; j. zamanda alian tekrarli 6l¢gtimlerin varyans

bilesenleri D matrisinin kdsegen elemanlar1 olmak {izere, AA’+D formunda tanimlanan
faktor analitik varyans kovaryans matris yapisini temsil etmektedir (Wolfinger 1996,
Jennrich ve Schluchter 1986).

3.2.3.7. Heterojen birinci dereceden otoregresif [ARH(1)] varyans-kovaryans
modeli

Heterojen birinci dereceden otoregresif varyans-kovaryans modeli heterojen

Toeplitz varyans-kovaryans modelinin 6zel bir durumu olup asagida goriildigi lizere;

af 010,p  0103p%  0104p°
[0'20'1P o3 0203p 0'20492]
[030192 0302p a§ 0304p J
0401p°  040,0°  0403p oi

aynt deney birimi {izerinden alinan tekrarli 6lgiim ciftleri arasindaki korelasyon
degerlerinin iistel olarak azalmasi ve tekrarl dl¢limlerin varyans bilesenlerinin katkist ile
varyans ve kovaryans degerlerindeki heterojenligi saglamaktadir (Bagiella vd., 2000,
Wolfinger 1996).

3.2.3.8. Heterojen bilesik simetri (CSH) varyans-kovaryans modeli

Heterojen bilesik simetri varyans-kovaryans modeli asagida goriildiigii lizere ayni
deney birimi iizerinden alinan tekrarli Olclimlerin heterojen varyans ve kovaryans
yapisina sahip oldugu varsayimina dayanmaktadir.

2
04 01070 01030 0104pP
2
0,010 o, 0,030 0,04P
2

03010 030,p 03 0304p0

2

04010 04020 0403pP 0y

Burdaki kovaryans modelinde ayni deney birimi iizerinden alinan tekrarli 6l¢tim ¢iftleri
arasindaki korelasyon degerleri birbirlerine esitken, tekrarli 61¢iim ¢iftleri i¢in varyans ve
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kovaryans degerlerlerindeki heterojenligi ajz ve ajz, olmak lizere j. ve j'. zamanda alinan

tekrarli 6l¢timlerin varyans bilesenlerinin katkilar1 saglanmaktadir (Wolfinger 1996).
3.2.3.9. Yapilandirilmis Bagimhlik (Structured Antedependence (SAD1)) modeli

SAD (1) modeline dayal1 zamana bagli kalintilar1 belirlemek icin iki degiskenli
bir modelin matris gosterimi su sekildedir:

e; (1) &(1)
e,(1) I 0 00\ (&)
e;(2) |4 I 00\l &2
e,(2) V? Vo 00 |] &(2)
eltT) VT._1 VT.‘2 VI el(.T)
e,(T) &,(T)
burada,
_ (91 Yy
V‘(wz aaz)’
ve
1 0
I'= (0 1)'

Pourahmadi (1999) ve N'u™nez-Ant on ve Woodworth (1994), bu kovaryans matrisini
ve tersi 271, matrisin Cholesky ayrigimina dayali olarak hesaplamak igin bir prosediir
saglamstir. Iki degiskenli SAD (1) modeline dayali olarak varyans matrisini X
belirtmek i¢in, Q, = (,uk, Vi, Wi Ak @) ljjk) seklinde dizilmis bir parametre vektori
tanimlanmalidir.

3.2.3.10. Hareketli Ortalamalh Birinci Dereceden Otoregresif (First-Order
Autoregressive Moving-Avarege) ARMA(1,1)

1 v vy yp?
Y 1 v vp

ye v 1 vy
vo v 1

Bu model birinci dereceden (p=1) AR ve birinci dereceden (q=1) MA modelinin
kombinasyonudur. Anlamli oto-korelasyon ve kismi oto-korelasyon katsayilari birer tane
ise, p=lve g=1 olacag icin gecici uygun ARMA modelinin derecesi ARMA(L,1)
olmaktadir. ARMA(1,1) modelinde gegici parametre degerlerinin hesaplanilmasindan
once modelin oto-kovaryans foksiyonu elde edilir.
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3.2.4. Fonksiyonel Genom Boyunca Iliskilendirme Cahsmalar1 (Functional Genome
Wide Association Analysis -FGWAS)

Genom boyunca iliskilendirme ¢aligmalar1 (GWAS) son zamanlarda popiiler bir
aragtirma araci haline geldi. Aragtirmacilar, SNP verilerinin 6niinde, milyonlarca SNP'yi
dogru ve verimli bir sekilde analiz etmek i¢in giiclii araglara ihtiya¢ duyuyor. FGWAS
Yazilimi (Functional Genome-wide Association Studies), PSU Istatistiksel Genetik
Merkezi tarafindan gelistirilen cesitli istatistiksel modellere dayali olarak bu amag i¢in
giiclii bir platform olarak gelistirilmistir. Oncelikle grup lasso modeli bu yazilima entegre
edilmistir. Bu model, tiim SNP'leri bir araya getirebilir ve bu SNP'lerin tamamin1 ve
baskin etkilerini ayni anda tahmin edebilir. SNP miktar1 ¢ok biiylik olabileceginden ve
grup lassodaki MCMC yinelemelerinin sayis1 yiiksek oldugundan, verimli hesaplamalar
elde etmek i¢in bu modeli C / C ++ ile uygulanir. FGWAS, SNP verilerini boylamasina
veya iglevsel verilerle analiz etmek i¢in genel bir platform olusturmay1 amaglamaktadir.
Bu platform yalnizca bir hesaplama modelini uygulamak i¢in temel bir g¢erceve
saglamakla kalmaz, ayn1 zamanda son kullanicilara tek tip bir grafik kullanici arabirimi
saglar. Genel olarak fGWAS, iki tlir programi, GUI programini ve model programin
biitiinlestirir. GUI programi, proje yonetimi, gorev yonetimi ve veri gorsellestirmeyi
uygulayan kullanici dostu bir arayiliz goriintiiler. Son kullanicilar, fenotip dosyasi ve
coklu genotip dosyalar1 segerek bir veri analizi projesi olusturur. Simdiye kadar bu
sisteme yalnizca bir model (Bayesian Group Lasso) entegre edildigi i¢in, kullanicilarin
verilere uyacak bir model se¢mesine gerek yoktur. Projeler calismaya hazirsa, son
kullanicilar CPU numarasina gore ka¢ gorevin paralel olarak gergeklestirilebilecegine
karar verebilir. Gorevlerin yiiriitiilmesi sirasinda, GUI programi durumlarini tespit edecek
ve ilerlemelerini son kullanicilara gdsterecektir. Gorevler tamamlandiktan sonra, GUI
programi sonuglar1 gosterebilir ve diga aktarabilir. Program, fenotipik veriler ile genotipik
veriler arasindaki iligkiyi arastirabilen algoritmalarin detaylarini uygular. Yiiksek hiz elde
etmek icin, cergevemize ve R kiitliphanemize bagli olarak bunu C / C ++ dilinde
yapiyoruz. Boylece programimiz R'nin c¢alistirabilecegi isletim sistemlerinde
caligtirilabilir. Program iki sekilde yiritiilebilir. Bunlar1 GUI programi altinda
calistirmak basittir. GUI programi, bu modelleri parametreleri besler ve ¢alisma sirasinda
onlardan durum ¢iktisin1 almalarini ister. Modelin yliriitiilmesi bagariyla tamamlandiktan
sonra, GUI programi sonuglar1 son kullanicilara gosterebilir. Programlari ¢alistirmanin
baska bir yolu komut satiri modundadir. Son kullanicilar parametreleri anlamali ve
onceden bazi yapilandirma dosyalarini hazirlamalidir.

3.2.5. Bilyiime Egrisi Modelleri
3.2.5.1. Lojistik Biiyiime Egrisi Modeli

A

Y= 1 + Bekt

y, t (giin) yasindaki viicut agirhi@ini temsil ederken, 4, olgun agirlik olarak yorumlanan
asimptotik agirlig1 temsil eder ve B, agirlik baglangi¢ degerleriyle belirlenen dogumdan
sonra elde edilecek asimptotik olgun agirlik oranini gosterir. K, maksimum biiylime
hizinin olgun agirliga oranmin bir fonksiyonudur, normalde olgunlasma hizi olarak
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adlandirilir. Biiyiik K degerleri erken olgunlasan hayvanlar1 gosterir ve bunun tersi de
gecerlidir.

3.2.5.2. Legendre Polinomlari

Model ile elde edilen uyum iyiligi, Akaike bilgi kriteri (AIC), korelasyon katsayist
(r), belirleme katsayis1 (r?), ortalama kare tahmin hatasi (OKTH), ortalama tahmin hatasi
(OTH) ve goreceli tahmin hatas1 (GTH) (O'Neill vd., 2013).

OKTH = (A, — Py)? + S2(1 — b)2+S2(1 — r2)

Ay, ve P, sirasiyla, ortalama gergek ve tahmini canli agirliklar,, S5 ve S3’de sirasiyla
hedef canli agirligin gercek ve tahmini varyansini, b ise tahmin edilen (P) tlizerindeki
gergek (A) regresyonunun egimidir ve A ve P'nin belirlenme katsayisidir.
OKTH'in iic bileseni sunlardir: ortalama sapma, (A,, — P,)? cizgisi sapmasi
SZ(1 — b)? ve rastgele varyasyon Sz (1 — r2). Model iyi bir dogrulukla tahmin ediyorsa,
rastgele varyasyondan gelen OKTH orani yiliksek olmalidir. Rastgele varyasyon orani

diistikse, ortalama veya ¢izgi sapmasindan kaynaklanan OKTH'nin biiytik bir orani vardir
(O’Neill vd., 2013).

OTH ve GTH su sekilde hesaplandi:

OTH = VOKTH

OTH
GTH(%) = (A—) % 100
m

GTH ne kadar kiigiikse tahminler o kadar dogru olur.

Aykir1 deger gdzlemlerini kaldirmak igin goreceli dlgiim hatast (GOH) su sekilde
hesaplanir:

Tahmini hedef canli agirlik — Gergek hedef canli agirlik o

GOH = 100

Tahmini hedef canli agirlik
3.2.5.3. Ussel Biiyiime Egrisi Modeli
f(x,a,b,c) = a.e?*=9

Burada, x degiskeni zamani, a degeri baslangic deger olarak isimlendirilirken, b degeri
biliylime oranini, ¢ degeri ise sabit degeri ifade ederken, (x-c) ifadesi zaman araligini
gostermektedir (Malato, 2020).

3.2.5.4. Bi-iissel Bityiime Egrisi Modeli

gt) =axc Tt a2 %72
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3.2.5.5. Gii¢ Biiyiime Egrisi Modeli
R
Gitg = ) H[2( — o) ~I/R
i=1

Burada, x4(p —q) o anlamlilk diizeyinde serbestlik dereceleri p — q ile ki kare
dagiliminin kritik degerini gosterir. H, birim basamak islevini temsil eder.

3.2.5.6.Pharmacology Biiyiime Egrisi Modeli

E * t
g(t)— max

=—+E
Ecgo +t 0

g(t) zaman birimini temsil ederken E sabit zamani temsil etmektedir.
3.2.6. Coklu Karsilastirma Testleri

Varyans analizi sonucunda gruplar arasinda fark yoksa islemler sona erer. Ancak,
gruplar arasinda fark varsa, farkliligin hangi grup ya da gruplar arasinda oldugu farkl
yontemlerle arastirilabilir. Bu yontemlere post-hoc testleri denir. Bu yontemlerden en ¢ok
kullanilanlar agagida verilmistir.

3.2.6.1. Bonferroni Testi

Bu test eger k tane H, hipotezi varsa, hedeflenen genel tip I hata oranini en ¢ok a
olacak sekilde belirlemek amactyla, her bir HO hipotezini a/k diizeyinde test eder. Test
tip I hatanin boliinmesi olarak da belirtilebilir. Eger k adet karsilagtirma belirli bir a
diizeyinde yapilacaksa, olasi en c¢ok genel hata oranit ko olur. Bu sebeple her bir
karsilastirma igin diizey a/k olarak belirlenmelidir (Ozkaya 2011). Bonferroni testi yaygin
olarak kullanilan bir testtir. Ancak sonuglarin degerlendirilmesinde c¢ok giiglii kabul
edilmeyen bir test olarak bilinir (Anonim 2014).
Student t istatistigi iizerine kurulu olan Bonferroni testi, “esit drneklem sayis1” ilkesini
gerektirmemektedir (Kayri 2009). Tukey HSD testi grup ortalamalar1 arasinda anlaml
fark belirlemisse, Scheffe ve Bonferroni de ayni Sekilde belirlemektedir. F testinin

onemli olmasina bakilmadan kullanilabilir. Diger taraftan, Tukey’in HSD testinden daha
giiclii bir test oldugu bildirilmektedir (Uckardes 2006).

Testin islemleri;
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Eger; t>Easjc N — k hipotezi reddedilir.
Ancak hipotezin sonucuna karar verilirken karsilastirma sayisina bagli olarak uygun
diizeltilmis o degeri a*=a/k diizeyi belirlenmelidir.

3.2.6.2. Hochberg Yontemi

Hochberg (1988), Simes (1986) esitsizligi iizerine kurulmus bir yontemle
deneysel ortak hata oranin1 daha giiclii bir sekilde kontrol altinda tuttugunu gdstermistir.
Yonteme gore;

Hy, = {H(l), Hy, o H(m)} yokluk hipotezlerine sirasiyla karsilik gelen ve p degerlerini
gosteren; p(qy, P(2), - » Pam) degerleri,

P1<P1S,,SDPnm

Olacak sekilde en kiiciikten degerden en biiyiik degere dogru siralanir. En biiylik p(m)
degerinden baslanarak hipotezler test edilir.

Biitini =m,m — 1, ... , 1 degerleri i¢in
piy <a/(m—i+1)

p degeri hesaplanan anlamlilik seviyesinden kugiik ise Hqy, H(z), ... , H;—1) hipotezleri
reddedilir ve H), ... , Huyy hipotezleri kabul edilir. Tersi durum s6z konusu olana kadar
yontem bu sekilde siirdiiriilerek hipotezler test edilir. Holm yontemi ile benzer
asamalarina sahiptir fakat burada en biiylik p degerinden baslandig1 i¢cin Holm yontemine
gore daha fazla hipotezin incelenmesi miimkiindiir (Hochberg 1988).

3.2.6.3. Yanhs Kesif Oram (False Discovery Rate-FDR) Yontemi

FDR kavrami resmi olarak Yoav Benjamini ve Yosef Hochberg tarafindan 1995
yilinda (BH prosediirii) test edilen 6nemsiz bir¢ok etkiden dnemli birkagini belirlemek
icin daha az koruyucu ve tartigmaya acik olarak daha uygun bir yaklasim olarak
tanimlandi. FWER, bir¢ok bilimsel alanda (6zellikle yasam bilimlerinde, genetikten
biyokimyaya, onkolojiye ve bitki bilimlerine kadar) genis kabul goéren ilk alternatif
oldugu i¢in 6zellikle etkili olmustur. 2005 yi1linda Benjamini ve Hochberg'in 1995 tarihli
makalesi, en ¢ok alint1 yapilan 25 istatistik makalesinden biri olarak belirlendi. Yanlig
kesif oran1 (FDR), birden fazla karsilastirma yapilirken sifir hipotez testinde tip I hatalarin
oranin1 kavramsallagtirmanin bir yontemidir. FDR kontrol prosediirleri, yanlis olan
(boslugun yanlis reddi) "kesiflerin" (reddedilen bos hipotezler) beklenen oranini kontrol
etmek i¢in tasarlanmistir. FDR kontrol prosediirleri, en az bir Tip I hatanin olasiligin
kontrol eden ailevi hata oran1 (FWER) kontrol prosediirlerine (Bonferroni diizeltmesi
gibi) kiyasla Tip I hatalarin daha az siki kontroliinii saglar. Bu nedenle, FDR kontrol
prosediirleri, artan sayida Tip I hata pahasina daha fazla giice sahiptir. FDR konseptinin
1995 yilinda piyasaya siiriilmesinden Once, istatistik literatiiriinde cesitli oncii fikirler
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dikkate alinmisti. 1979'da Holm, en azindan iyi bilinen Bonferroni ayar1 kadar gii¢lii olan
FWER'i kontrol etmek i¢in asamali bir algoritma olan Holm prosediiriinii 6nerdi. Bu
asamal1 algoritma, p degerlerini siralar ve en kiiciik p degerlerinden baglayarak hipotezleri
sirayla reddeder.

Q=V/R=V/{V+5)

Q, kesifler arasindaki yanlis kesiflerin orant,
V, yanlis kesiflerin sayist,
S, gercek kesiflerin sayisidir.

FDR = Q. = E[Q],
burada E[Q], Q’niin beklenen degeridir.

FDR=Q,=E[V/R|R>0]xP(R>0)
Sifira boliinmeyi 6nlemek i¢in, R = 0 oldugunda Q 0 olarak tanimlanir.
3.2.6.4. Benjamin-Hochberg (BH) Yontemi

Benjamini — Hochberg prosediirii (BH yiikseltme prosediirii) FDR'yi a seviyesinde
kontrol eder. Asagidaki gibi ¢alisir:

1. Verilen bir o igin, en biiyiik k'yi bulur Pge) < =

2. Tim H;’ler i¢in bos hipotezi reddedin (yani kesifleri beyan edin) i = 1, ..., k.

Geometrik olarak, bu ¢izime Py — k ( sirasiyla y ve x eksenlerinde), egimi baslangig
noktasindan gegen ¢izgiyi ¢izerek % ve ¢izginin altindaki son nokta da dahil olmak iizere

soldaki tim noktalar icin kesifler bildirmeye karsilik gelir.
BH prosediirii, m testleri bagimsiz oldugunda ve ayrica ¢esitli bagimlilik senaryolarinda
gecerlidir, ancak evrensel olarak gecerli degildir. Ayn1 zamanda esitsizligi de karsilar:

m0
E(QQ<—a<a
m
BH prosediiriine bir m0 tahmin edicisi yerlestirilirse, artik istenen diizeyde FDR
kontroliine ulagilmasi garanti edilmez. Tahmin edicide ayarlamalar gerekli olabilir ve
birkag¢ degisiklik onerilmistir. Bu m testleri i¢in ortalama a 'nin a(;n—;l), Ortalama (FDR

a) veya OFDR, m bagimsiz veya pozitif korelasyonlu testler igin diizeltilmis o’dir.
Buradaki OFDR ifadesi, a 'nin tek bir yeniden hesaplanan degeri i¢indir ve Benjamini ve
Hochberg yonteminin bir par¢as1 degildir.
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3.2.6.5. Sidak’1n tek adimh (SS) prosediirleri

Sid'ak (1967), a diizeyindeki FWER'yi kontrol etmek icin alternatif bir ¢oklu
karsilagtirma yontemi onermistir. Burda amag, Bonferroni diizeltmesinden elde edilen
asir1 tutucu sonuglarin elestirisiydi. Bonferroni'ye gore ayarlanmig anlamlilik esigi a/m
gbéz Oniline alindiginda, ¢ok sayida hipotez oldugunda p degerlerini ¢ok kiigiik bir
anlamlilik diizeyiyle karsilagtirdigimiz agiktir. Dolayisiyla, ¢oklu karsilagtirmalarin
tutucu sonucunu iyilestirmek i¢in, Sidak SS prosediiri i = 1,2,...,m.i¢in p; <1 —
(1—a)¥™, oldugunda H; hipotezini reddeder. SS prosediirii, Bonferroni
diizeltmesinden daha giicliidiir, ancak SS'nin kazanci kii¢iiktiir ve SS yontemi bagimsizlik
varsayarken, Bonferroni yaklagimi, testler arasinda keyfi bagimlilikla bile FWER'i
kontrol eder. Hem Bonferroni hem de SS prosediirleri, ayarlamadan 6nce p degerlerinin
siralanmasini gerektirmez.

3.2.6.6. Holm Yontemi

Holm (1979), a seviyesinde tip I hata oranini kontrol eden ¢oklu karsilastirmalarin
yeni bir prosediiriinii gostermistir. Dogru ve yanlis bos hipotezlerin ¢esitli
kombinasyonlarindan bagimsiz olarak, bu prosediir anlamlilik testlerini, dnceki sonug
reddettigi siirece sirali olarak (yani "bir seferde bir") dikkate alir. Her adimda dikkate
alinmasi gereken kalan testler lizerinde bir Bonferroni diizeltmesi kullandig1 i¢in buna
"siral1 olarak reddeden Bonferroni testi" adi verilmistir.
Holm prosediirii sirali p degerleri kullanilarak agiklanabilir. Belirli bir o seviyesi i¢in
Holm azaltma prosediirii asagidaki gibi ytirtitiilebilir:

Advm 1: H; Reddedilirse p, < a/m

Adim 2: H, Reddedilirse p, < a/(m — 1)

Adim m: H,, Reddedilirse p,, < a.

Genel olarak, Holm yoéntemii= 1,2 i¢inp (i) < a/(m - i+ 1) oldugunda H (i) hipotezini
reddeder. . . , m. Prosediir, p degerinin p (i) verilen seviye testini astig1 en kii¢iik i'de
durur. Daha sonra, yalnizca daha 6nce test edilen hipotezler reddedilir. Bu prosediir,
Bonferroni yonteminden daha fazla gii¢ kazanir, ancak gercek giic kazanci biiyiik
degildir. Holm prosediirii kapali bir test prosediirii oldugundan, giiclii anlamda o
diizeyindeki tiim m hipotezleri icin FWER'yi kontrol eder (dogru ve yanlis bos
hipotezlerin herhangi bir kombinasyonu i¢in).
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3.2.7. Temel bilesen analizi

Temel Bilesen Analizi, bir boyut azaltma islemidir. Eger bir dizi degisken mevcut
ise ve degiskenlerden bazilarmi fazlaliksa ki burada bahsedilen ayni yapi igerisinde
birbirleriyle iligkili olan degiskenler olduguna diisiiniiliiyorsa temel bilesen analizinin
kullanimina uygundur. Bu fazlalik durumunda, gozlemlenen degiskenlerdeki
varyanslarin ¢ogu elde edilen degiskenlerin temel bilesenlerinin daha kiiciik sayiya
azaltma islemiyle miimkiin olmaktadir. Temel bilesenler daha sonra takip eden
analizlerde belirleyici ve ol¢iit degisken olarak kullanilabilmektedir (Hatcher, L. (1994).

Bu yontem, veri kiimesini basitlestirmek icin kullanilir. Buradaki 6nemli kisim,
verilere dogru acidan bakarak birbirleriyle iligkilerini daha iyi agiklamaya ¢aligmaktir. Bu
analiz sonucunda, p boyutlu uzayi ¢ok iyi tanimlayan p tane yeni dik degisken elde edilir.
Elde edilen temel bilesenlerin birimi yoktur. p tane degiskenin tagidig1 bilginin k tane
(k <= p)yeni degiskenle agiklanmasi ise temel bilesenlerin asil amacini olusturur
(Alpar, 2011). Bu sistem veri seti i¢in yeni bir koordinat sistemi se¢ip en biiyiik varyansa
sahip olan1 ilk eksene yerlestirir, ikinci en biiyiik varyansa sahip olani ikinci eksene
yerlestirerek devam eden bir siireg izler. x;,i = 1, ..., n'e kadar bir veri seti olsun. Birim
vektorii p denilirse eger veri setinin varyansi olarak bulunduktan sonra p’yu maksimize
edecek sekilde yansitilir. Genel bir kayip olmaksizin veri seti ‘sifir ortalama’ olarak kabul
edilir (Jang vd., 1997) ;

n
Xi =0
i=1
I¢ carpim yéntemiyle nin p {izerine yansitilmasiyla:
pi =Xpop=Xu=u'x
u birim vektorii kisitt altinda:
|lul| = VuTu =1
x; sifir ortalama olduktan sonra, y ise:
n n n
Zpi: ui X; = TZXL':MT-OZ
i=1 i=1 i=1
p;'nin karesi su sekilde ifade edilir:
pi = WX)X] ) = u" (XX

Boylece p;’nin varyansi ise:
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Burada ifade edilen simetri matrisindeki R, veri setinin korelasyon matrisidir.
Lagrange ¢arpimi kullanilarak yeni bir amag fonksiyonu tanimlayarak, yansitilan varyans
o5 () birim vektor kisitt minimize edilebilir.

J=u"Ru+ A1 —pu"w)
Yukaridaki denklemle sifira esitlenirse eger:
VJ=2Ru—-22\u=0
veya
Ru = Au

R ve u; vektorlerine tekabiil eden A korelasyon matrisinde bir 6zvektordiir.
Yukaridaki durumu istinaden, yansitilan varyans ise:

op (W) = p"Ru=p" =" =2

R korelasyon matrisinin en biiyiik 6zvekt6r degerine yansitilan varyans o (1)

sahiptir. Bu durum yansitilan vektor ¢’nun 6zvektore esit oldugu durumda goriiliir.

Korelasyon matrisi simetrik ve onun 6zvektorleri ise birbirine diktir. R’nin n tane
ozvektorleri kullanilarak verilen x vektorii soyle aciklanabilir:

n
X = Z qil;
i=1

Y; lizerine x’in yansimasi q; (= x. y;)’dir ve y; ise R’nin i’nci birim 6zvektoridiir
(Jang vd., 1997).

3.2.8. GEMMA (Genome-wide Efficient Mixed Model Association- Genom boyunca
Etkili Kansik iliski Modeli)

Analizler GEMMA (Genome-wide Efficient Mixed Model Association- Genom
boyunca Etkili Karisik liski Modeli)(Xiang Zhou, 2016) ve R (R development team,
2017) programlar1 kullanilarak gergeklestirilmistir. GEMMA dogrusal karisik model
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icin en etkili iliski algoritmasini olusturan ve GWAS analizleri i¢in yakin akrabaliklari
uygulayan programdir.

Popiilasyon tabakalagmasini ve 6rnek yapisini hesaba katmak i¢in tek bir fenotip ile
marker iligki testleri ve diizenlenmis genotiplerce agiklanan fenotipik varyans oranini
tahmin etmek i¢in tek degiskenli dogrusal karigik model (LMM) kullanir.

GEMMA, asagidaki bigimde tek degiskenli dogrusal karisik model olusturabilir;
y=Wa+xB+u+e u~MVN,(0,A171K), e~MVN,(0,7711,)

burada y, n birey icin kantitatif 6zelliklerin bir n vektoriidiir; W = (wy,---,w.), 1'li bir
siitun iceren n X c¢ ortak degiskenlerin (sabit etkiler) bir matrisidir; o, kesisim noktasi
dahil karsilik gelen katsayilarin c-vektoriidiir; x, isaretleyici genotipler; B, isaretleyicinin
etki boyutudur; u, rastgele etkilerin bir n-vektoriidiir; &, hatalarin n-vektoriidiir; T71 , artik
hatalarin varyansidir; A, iki varyans bileseni arasindaki orandir; K, bilinen bir n X n iligki
matrisidir ve In, bir n X n birim matrisdir. MVN,, n boyutlu ¢ok degiskenli normal
dagilimi gosterir.

GEMMA sirayla her SNP igin sifir hipotezine (Ho: = 0) kars1 alternatif hipotezi (H;:
B # 0) yaygin olarak kullanilan ii¢ test istatistiginden birini kullanarak test eder. GEMMA
ya maksimum olabilirlik tahminini (MLE) ya da A ve B ‘nin sinirli maksimum olasilik
tahminini (REML) alir ve karsilik gelen p degerini verir.

Popiilasyon tabakalasmasini kontrol ederken ayni anda birden fazla fenotip ile marker
iliskilerini test etmek ve karmasik fenotipler arasindaki genetik korelasyonlari tahmin
etmek icin ¢ok degiskenli dogrusal karisik model (mvLMM) kullanilir.

Cok degiskenli dogrusal karisik modeli su sekilde yazabiliriz,
Y =WA+xB" + U+ E; G~MN,44(0,K,V,), E~MNpq(0, Lxn, Vo)

burada Y, n birey i¢in d fenotiplerinin n x d matrisidir; W = (w1, -+, wc), 1'lik bir siitun
dahil olmak iizere n x ¢ ortak degiskenler (sabit etkiler) matrisidir; A, kesisim dahil
karsilik gelen katsayilarin ¢ x d matrisidir; x, isaretleyici genotiplerin bir n vektoriidiir; B,
d fenotipleri i¢in isaretleyici etki boyutlarinin bir d vektoriidiir; U, rastgele etkilerin n x d
matrisidir; E, nxd hata matrisidir; K, n x n iligki matrisi, Inxn, n X n birim matristir, Vg,
genetik varyans bileseninin dxd simetrik bir matrisdir, Ve, gevresel varyans bileseninin
dxd simetrik bir matrisdir. MNy«q (0, Vi, V2) ortalama 0 ile n x d matris normal dagilimini
gosterir, satir kovaryans matrisi Vi (n x n) ve silitun kovaryans matrisi V> (d x d).
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HAM VERI .

1063 tavusa ait POPULASYON GENOMIK ILISKi MATRISI

294.705 %NP TABAKASI GERCEKLESTIRMEDEN
o YAPILAN ANALIZLER
analizlerde

kullanilmustir.

(- ) [ h Ham veri seti ve
Yaptlan Analizler: Akrabalik tabakalara ayrilan veriler
1.Bityiime Egrisi katsayilar1 0.1, — kullanilarak
(7 zaman noktasi 0.2,0.3,0.4,0.5 gergeklestirilmistir.
icin) ve 0.6 olmak

_— .. iizere 6 tabakaya
2. liski Alilahzl 7 ayrilmustir 7 ~\
aman noktasi
o iZg:in) \ o Yapilan analizler:

3. Coklu /Yapilan Analizler: ™ (IAEf;E:LE%?F?;AHaHZi

karsilagtirma 1. Genomik iliski | Kullammamistin)
matrisi .

4. Te'm'el Bilesen 2. Temel Bilesen 2LMM Analizi

\Analizi )y | Analizi (Akrabalik 3. Cgklu karsilastirma
bﬂgiSi analizi
kullanilmistir) \ J
3.LMM Analizi
4. Coklu

\karsilastirma analizi/

Sekil 4.1. Bu ¢alismada gergeklestirilen asamalar ve gergeklestirilen analizlerin sematik
olarak gosterimi
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4. BULGULAR

Kovaryans yapisit se¢iminde Akaike bilgi kriteri (AIC) veya Bayesci bilgi kriteri
(BIC yaygin olarak kullanilmaktadir. Genel olarak, AIC veya BIC iki yontem uyarinca
kovaryans yapisini se¢mek i¢in kullanilabilir. AIC veya BIC degerlerinden en kiiciik olant
secilir. Daha kiiciik bir AIC veya BIC degeri, kovaryans modelinin daha iyi uyumunu
saglar. Bu iki deger, parametrelerin sayisinin etkisini hesaba katar ve boylece farkli
modellerin karsilastirilmasinda dogrudan kullanilabilir. Bu c¢aligmada, farkli 9 biiylime
egrisi modeli (Legendre2, Legendre3, Legendre4, Logistic, Bi-Logistic, Pharmacology,
Ussel, Bi- Ussel ve Gii¢) farkli 13 kovaryans yapisi (AR1, SAD1, ARMA(1,1), ARHI,
CS, CSH, VS, SI, FA1, FAH1, TOEP, TOEPH ve HF ) i¢in analiz edilmistir. Biiylime
egrisi modelleri uyum analizi sonucuna gore, AIC (6419.791) ve BIC (6429. 729)
degerlerinin en kii¢iigii olan Gili¢ (Gii¢) Biiylime Egrisi Modeli se¢ilmistir. Gii¢ (Giig)
bliylime egrisine en yakin olan ikinci model akaike bilgi kriteri (6419.817) ve bayesci
bilgi kriteri (6429.755) degerleriyle Ussel biiyiime egrisi modeli olmustur. En yiiksek
akaike bilgi kriteri (6425.708) ve bayesci bilgi kriteri (6450.522) ise Legendre 4 biiyiime
egrisine aittir. Gii¢ (Gii¢) Bilylime Egrisi i¢in yapilan kovaryans tahmini analizi sonucuna
gore, olabilirligi en yiiksek (-22236.95), AIC (44501.91) ve BIC (44571.47) degeri en
kiigiik olan FAH kovaryans yapisi se¢ilmistir.

Cizelge 4.1. 7 zaman dilimine ait tanimlayici istatistikler

Yumurta Ornek Ortalama Serbestlik | Varyasyon | Minumum | Maksimum
Agirhiklar1 | Sayisi Derecesi Katsayisi

Ik 1063 42.44 5.06 11.92 17.00 75.00
yumurtlama

28 haftalik 1063 57.19 3.47 6.07 46.80 68.80

36 haftalik 1063 59.35 3.28 5.53 54.00 69.70

56 haftalik 1063 60.98 4.54 7.44 35.50 77.00

66 haftalik 1063 60.83 4.50 7.39 42.00 78.00

72 haftalik 1063 60.97 5.33 8.74 42.00 86.00

80 haftalik 1063 62.33 5.07 8.13 39.00 84.00

Cizelge 4.1°de tanimlayict fenotip istatistikleri yumurta agirliginin, tavugun yast
ile uyumlu olarak arttigin1 ve 80 haftalikken en yliksek degere ulastigini gostermektedir.
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Cizelge 4.2. Biiylime egrisi uyum 6zetleri

Tip Parametre | AIC AlCe BIC HKT OKT KOTH R?
Legendre2 3 6421.751 | 7.0430 | 6436.658 | 444348.5 | 59.7162 | 7.7276 | -6.22¢-
05
Legendre3 4 6423.716 | 7.0449 | 6443.591 | 444333.5 | 59.7142 | 7.7274 | -2.86¢-
05
Legendre4 5 6425.708 | 7.0468 | 6450.552 | 444330.4 | 59.7138 | 7.7274 | -2.16e-
05
Pharmacology | 3 6421.763 | 7.0430 | 6436.669 | 444353.3 | 59.7168 | 7.7276 | -7.32e-
05
Ussel 2 6419.817 | 7.0412 | 6429.755 | 444376 59.7199 | 7.7278 | -0.0001
Bi-Ussel 4 6423.817 | 7.0450 | 6443.693 | 444376 59.7199 | 7.7278 | -0.0001
Gii¢ 2 6419.791 | 7.0412 | 6429.729 | 444365.2 | 59.7184 | 7.7277 | -9.99e-
05

Cizelge 4.2°de AIC ve BIC’e gore en uyumlu ve en iyi degeri veren biiylime

egrisinin Gii¢ biiylime egrisi oldugu goriilmektedir.
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Sekil 4.1. i1k yumurta agirliklarina ait en 5nemli SNPnin manhattan sekli
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Sekil 4.2. 28 haftalik yumurta agirliklarina ait en 6nemli SNP’nin Manhattan sekli
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Sekil 4.3. 36 haftalik yumurta agirliklarina ait en 6nemli SNP’nin Manhattan sekli
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Sekil 4.4. 56 haftalik yumurta agirliklarina ait en 6nemli SNP’nin Manhattan sekli
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Sekil 4.5. 66 haftalik yumurta agirliklarina ait en 6nemli SNP’nin Manhattan sekli
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Sekil 4.6. 72 haftalik yumurta agirliklarina ait en 6nemli SNP’nin Manhattan sekli
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Sekil 4.7. 80 haftalik yumurta agirliklarina ait en 6nemli SNP’nin Manhattan sekli
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Cizelge 4.3. Legendre2 biiyiime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC

AR1 -25285.35 50574.7 50584.63
SADI -25551.78 51107.57 51117.5
ARMA(L,1) -25280.88 50567.76 50582.67
ARHI -22440.4 44896.8 44936.55
CS -25773.24 51550.49 51560.42
CSH -23158.2 46332.4 46372.15
VS -23655 47324.0 47358.79
ST -25773.69 51549.39 51554.35
FA1 -23956.73 47929.45 47969.2
FAHI -22237.98 44503.96 44573.53
TOEP -25235.35 50484.7 50519.49
TOEPH -22361.55 44749.09 44813.69
HF -22361.55 44749.09 44813.69

Cizelge 4.3°te Legendre?2 biiylime egrisi i¢in yapilan kovaryans tahiminlerine gore
Olabilirlik (-22237.98), AIC (44503.96) ve BIC (44573.53) degerlerinin FAHI1
kovaryans yapisi i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.4. Legendre3 biiyiime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC
AR1 -25732.11 51480.22 51519.97
SADI -25551.59 51107.1 51117.12
ARMA(L,1) -25280.62 50567.24 50582.15
ARHI -22440.22 44896.44 44936.19
CS -25773.12 51550.24 51560.17
CSH -23158.48 46332.96 46372.71
VS -23654.99 47323.99 47358.77
SI -25773.57 51549.14 51554.1
FA1 -25648.28 51312.56 5135231
FAHI1 -22238.99 44505.98 44575.54
TOEP -25235.09 50484.18 50518.96
TOEPH -22361.52 44749.03 44813.63
HF -25732.11 51480.22 51519.97

Cizelge 4.4’de Legendre3 biiylime egrisi i¢in yapilan kovaryans tahiminlerine
gore Olabilirlik (-22238.99), AIC (44505.98) ve BIC (44573.54) degerlerinin FAH1

kovaryans yapisi i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.5. Legendre4 biiyiime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC

AR1 -25285 50574.01 50583.94
SADI -25551.55 51107.1 51117.04
ARMA(L,1) -25280.53 50567.06 50581.97
ARHI -22439.56 44895.13 44934 .88
CS -25773.09 51550.19 51560.12
CSH -23158.09 46332.18 46371.93
VS -23654.72 47323.44 47358.22
ST -25773.54 51549.08 51554.05
FA1 -24053.11 48122.22 48161.97
FAH1 -22238.14 44504.27 44573.84
TOEP -25235 50484 50518.79
TOEPH -22360.84 44747.68 44812.28

Cizelge 4.5’de Legendre4 biiyiime egrisi i¢in yapilan kovaryans tahiminlerine
gore Olabilirlik (-22238.14), AIC (44504.27) ve BIC (44573.84) degerlerinin FAHI
kovaryans yapisi i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.6. Pharmacology biiylime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC

AR1 -25285.35 50574.71 50584.65
SADI -25551.84 51107.68 51117.62
ARMA(L,1) -25280.89 50567.79 50582.69
ARHI -22440.12 44896.23 44935.99
CS -25773.31 51550.62 51560.56
CSH -23157.8 46331.59 46371.34
VS -23654.55 47323.1 47357.88
SI -25773.6 51549.35 51554.32
FA1 -23953.41 47922.82 47962.58
FAHI -22237.55 44503.1 44572.66
TOEP -25235.37 50484.73 50519.52
TOEPH -22361.08 44748.16 44812.75
HF -25732.26 51480.52 51520.27

Cizelge 4.6’da Pharmacology biiyiime egrisi i¢in yapilan kovaryans

tahiminlerine gore Olabilirlik (-22237.55), AIC (44503.1) ve BIC (44572.66)
degerlerinin FAH1 kovaryans yapisi i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.7. Ussel biiyiime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC

AR1 -25285.51 50575.01 50584.95
SADI -25551.99 51107.99 51117.93
ARMA(L,1) -25281.02 50568.04 50582.94
ARHI -22439.57 44895.15 44934.9
CS -25773.38 51550.76 51560.7
CSH -23157.43 46330.86 46370.62
VS -23654.45 47322.89 47357.67
ST -25773.92 51549.85 51554.82
FA1 -24013.48 48042.96 48082.72
FAHI1 -22237.55 44503.1 44572.66
TOEP -25235.48 50484.97 50519.75
TOEPH -22360.81 44747.61 44812.21
HF -25732.34 51480.68 51520.43

Olabilirlik (-22237.55), AIC (44503.1) ve BIC (44572.66) degerlerinin FAH1 kovaryans
yapist i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.8. Bi-Ussel biiyiime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC
ARI1 -25285.48 50574.96 50584.9
SADI1 -25551.99 51107.99 51117.93
ARMA(1,1) | -25281.02 50568.04 50582.94
ARHI -22439.57 44895.15 44934.9
CS -25773.47 51550.94 51560.88
CSH -23157.43 46330.86 46370.62
VS -23654.45 47322.89 47357.6
SI -25773.73 51549.46 51554.42
FAI -25648.98 51313.95 51353.7
FAH1 -22237.17 44502.35 44571.91
TOEP -25235.48 50484.97 50519.75
TOEPH -22360.97 44747.95 44812.54
HF -25732.34 51480.68 51520.43

Cizelge 4.8’de Bi-Ussel bilyiime egrisi icin yapilan kovaryans tahiminlerine gore
Olabilirlik (-22237.17), AIC (44502.35) ve BIC (44571.91) degerlerinin FAHI1
kovaryans yapisi i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.9. Gii¢ biiylime egrisi i¢in kovaryans tahminleri

tip Olabilirlik AIC BIC

ARI1 -25285.48 50574.96 50584.9
SADI1 -25285.48 50574.96 50584.9
ARMA(1,1) | -25280.9 50567.8 50582.71
ARHI1 -22440.25 44896.51 44936.26
CS -25773.29 51550.58 51560.51
CSH -23157.62 46331.23 46370.98
VS -23654.67 47323.35 47358.13
SI -25773.83 51549.67 51554.63
FAI -23994.83 48005.66 48045.42
FAH1 -22236.95 44501.91 44571.47
TOEP -25235.46 50484.93 50519.71
TOEPH -22360.95 44747.9 44812.49
HF -25732.29 51480.58 51520.33

Cizelge 4.9°da Gii¢ biiylime egrisi i¢in yapilan kovaryans tahiminlerine gore
Olabilirlik (-22236.95), AIC (44501.91) ve BIC (44571.47) degerlerinin FAHI1
kovaryans yapisi i¢in en iyi model olarak goriilmektedir.
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4.1. Gii¢ biiyiime egrisine gore farkh kovaryans yapilar

Gii¢ biiylime egrisiyle farkli kovaryans yapilarina gére dnemli SNPler
belirlenmistir.

Cizelge 4.10. Gii¢ biiyiime egrisi AR1 kovaryans yapist ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm | Pozisyon | P Bonferroni | Holm | Hochberg | Sidak | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 | 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 | 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 | 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0233 | 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 | 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 | 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 | 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 | 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 | 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 | 0.0034
75490503

Cizelge 4.10°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.11. Gii¢ biiyiime egrisi ARH1 kovaryans yapis1 ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm | Pozisyon | P Bonferroni | Holm | Hochberg | Sidak | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 | 0.0134
75490231

AX- 1 61840466 | 4,92E+06 | 0.0144 0.0144 | 0.0144 0.0143 | 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,68E+06 | 0.0167 0.0167 | 0.0167 0.0166 | 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,99E+06 | 0.0235 0.0235 | 0.0235 0.0232 | 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,17E+06 | 0.0270 0.0270 | 0.0270 0.0266 | 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 9,99E+06 | 0.0294 0.0294 | 0.0294 0.0290 | 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,03E+07 | 0.0302 0.0302 | 0.0302 0.0297 | 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,03E+07 | 0.0304 0.0304 | 0.0304 0.0300 | 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,23E+07 | 0.0362 0.0362 | 0.0362 0.0362 | 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0424 0.0424 | 0.0424 0.0415 | 0.0034
75490503

Cizelge 4.11°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.12. Gii¢ biiyiime egrisi ARMA(1,1) kovaryans yapist ¢oklu karsilagtirma
sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P Bonferroni | Holm | Hochberg | Sidak | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 | 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,92E+06 | 0.0144 0.0144 | 0.0144 0.0143 | 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,68E+06 | 0.0167 0.0167 | 0.0167 0.0166 | 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,99E+06 | 0.0235 0.0235 | 0.0235 0.0232 | 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,17E+06 | 0.0270 0.0270 | 0.0270 0.0266 | 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 9,99E+06 | 0.0294 0.0294 | 0.0294 0.0290 | 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,03E+07 | 0.0302 0.0302 | 0.0302 0.0297 | 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,03E+07 | 0.0304 0.0304 | 0.0304 0.0300 | 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,23E+07 | 0.0362 0.0362 | 0.0362 0.0362 | 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0424 0.0424 | 0.0424 0.0415 | 0.0034
75490503

Cizelge 4.12°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.13. Gii¢ biiyiime egrisi CS kovaryans yapis1 ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P Bonferroni | Holm | Hochberg | Sidak | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 | 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,92E+05 | 0.0143 0.0143 | 0.0143 0.0143 | 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,68E+06 | 0.0167 0.0167 | 0.0167 0.0166 | 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,99E+06 | 0.0235 0.0235 | 0.0235 0.0232 | 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,17E+05 | 0.0270 0.0270 | 0.0270 0.0266 | 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 9,99E+05 | 0.0294 0.0294 | 0.0294 0.0290 | 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,03E+07 | 0.0302 0.0302 | 0.0302 0.0297 | 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,03E+07 | 0.0304 0.0304 | 0.0304 0.0300 | 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,23E+07 | 0.0362 0.0362 | 0.0362 0.0356 | 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0424 0.0424 | 0.0424 0.0415 | 0.0034
75490503

Cizelge 4.13’te, yumurta agirlig fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.14. Gii¢ biiyiime egrisi CSH kovaryans yapisi1 ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P Bonferroni | Holm | Hochberg | Sidak | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 | 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+05 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 | 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+06 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 | 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 | 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+06 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 | 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 | 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.030 0.0306 | 0.0306 0.0301 | 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 | 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 | 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 | 0.0034
75490503

Cizelge 4.14°de, yumurta agirhigi fenotipleri R programinda gerceklestirilen ¢oklu
karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.15. Gili¢ biiyiime egrisi FA1 kovaryans yapist ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Kro Pozisyon | P Bonferroni | Holm | Hochberg | Sidak BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 0.0034
75490503

Cizelge 4.15’te, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.

51



BULGULAR U. BILGINER

Cizelge 4.16. Gii¢ biiyiime egrisi FAH1 kovaryans yapis1 ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.02982 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.03682 0.0368 | 0.0368 0.0361 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 0.0034
75490503

Cizelge 4.16’da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.17. Gii¢ biiyiime egrisi SAD1 kovaryans yapisi ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm | Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,92E+06 | 0.0144 0.0144 | 0.0144 0.0143 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,68E+05 | 0.0167 0.0167 | 0.0167 0.0166 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,99E+06 | 0.0235 0.0235 | 0.0235 0.0232 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,17E+06 | 0.0270 0.0270 | 0.0270 0.0266 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 9,99E+06 | 0.0294 0.0294 | 0.0294 0.0290 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,03E+07 | 0.0302 0.0302 | 0.0302 0.0297 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,03E+07 | 0.0304 0.03041 | 0.0304 0.0300 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,23E+06 | 0.0362 0.0362 | 0.0362 0.0356 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0424 0.04244 | 0.0424 0.0415 0.0034
75490503

Cizelge 4.17°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.18 Giic biiylime egrisi SI kovaryans yapist ¢coklu karsilastirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.01447 | 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.036 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 0.0034
75490503

Cizelge 4.18’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.19. Gii¢ biiyiime egrisi TOEP kovaryans yapis1 ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+06 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+06 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 0.0034
75490503

Cizelge 4.19°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi vermistir
ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.20. Giig biiytime egrisi TOEPH kovaryans yapisi ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm | Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.04233 0.0414 0.00343
75490503

Cizelge 4.20’de, yumurta agirhigr fenotipleri R  programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu
Benjamin-Hochberg yontemi vermistir ve bu sonugta 1. kromozomda %2 &nem
seviyesinde anlamli bulunmustur
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Cizelge 4.21. Gii¢ biiyiime egrisi VS kovaryans yapist ¢coklu karsilastirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.023 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 0.0034
75490503

Cizelge 4.21°de, yumurta agirhigr fenotipleri R programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu
Benjamin- Hochberg yontemi vermistir ve bu sonugta 1. kromozomda %2 G6nem
seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.22. Gii¢ Biiytime Egrisi FAH1 kovaryans yapist ¢oklu karsilastirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 61834644 | 4,49E+06 | 0.0132 0.0132 | 0.0132 0.0131 0.0034
75490231

AX- 1 61840466 | 4,93E+06 | 0.0145 0.0145 | 0.0145 0.0144 0.0034
75490247

AX- 1 61672827 | 5,72E+05 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0034
75489908

AX- 1 61866258 | 7,93E+06 | 0.0233 0.0233 | 0.0233 0.0231 0.0034
75490296

AX- 1 61802403 | 9,22E+05 | 0.0271 0.0271 | 0.0271 0.0268 0.0034
75490162

AX- 1 61847006 | 1,01E+07 | 0.0298 0.0298 | 0.0298 0.0294 0.0034
75490259

AX- 1 61808228 | 1,04E+07 | 0.0306 0.0306 | 0.0306 0.0301 0.0034
75490174

AX- 1 61810391 | 1,05E+07 | 0.0309 0.0309 | 0.0309 0.0304 0.0034
75490180

AX- 1 61795431 | 1,25E+07 | 0.0368 0.0368 | 0.0368 0.0361 0.0034
75490150

AX- 1 61966169 | 1,44E+07 | 0.0423 0.0423 | 0.0423 0.0414 0.0034
75490503

Cizelge 4.22°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen
coklu karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis
p degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin- Hochberg yontemi
vermistir ve bu sonugta 1. kromozomda %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.

Cizelge 4.23. Gii¢ ve Legendere2 biiylime egrisi uyum Ozetleri

Tip Parametre | AIC AICc | BIC HKT OKT KOTH R?

Legendre2 | 3 6396.334 | 7.0418 | 6411.229 | 442143.4 | 59.6443 | 7.7229 | -7.127e-
05

Gii¢ 2 6394.331 | 7.0399 | 6404.261 | 442142.3 | 59.6441 | 7.7229 | -6.878e-
05

Cizelge 4.24. GUg blylme egrisi FAH kovaryans yapisi uyum Ozeti
tip Olabilirlik AIC BIC
FAHI1 -22149.79 44327.57 44397.08

Cizelge 4.25. Legendere2 bliyiime egrisi FAH kovaryans yapisi uyum 6zeti

tip

Olabilirlik

AIC

BIC

FAHI1

-22149.73

44327.46

44396.97

Cizelge 4.23’te goriildiigii lizere en iyi uyum sonuglarini gii¢ biiyilime egrisi vermistir.

Ayrica cizelge 4.24 ve 4.25’te FAH]1 kovaryans yapist i¢cin AIC ve BIC dikkate

alindiginda en uyumlu sonucu Gii¢ biiylime egri modeli vermistir.
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Cizelge 4.26. Legendre2 FAH kovaryans yapisi ¢oklu karsilagtirma sonuglari

SNP Krm Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 7 2820413 2,77E+09 | 1 1 0.9999 0.9997 0.9566
80858214

AX- 7 2824596 3,39E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9566
77022130

AX- 7 2828157 6,56E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9566
77022227

AX- 7 2914893 9,72E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9566
77024597

AX- 7 2703479 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9566
80778478

AX- 17 5161368 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9566
75868332

AX- 3 104692331 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9566
76400274

AX- 17 5173885 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9566
75868389

AX- 17 5155699 0.0002 1 1 0.9999 1 0.9566
80994587

AX- 1 193976653 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.9566
75398005

Cizelge 4.26°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen
coklu karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis
p degerleri %5 onem seviyesinde anlamli bulunmamistir.

4.2. Akrabahga Gore Secilen Veriler Uzerinde Yapilan Tliski Analizleri

4.2.1 Akrabalik katsayisi 0.1 icin verilerin kullanilmasi

Cizelge 4.26. Akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavugun ilk yumurta agirlig veri seti ile
yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon P degeri Bonferroni Holm Hochberg SidakSS BH
AX- 2 89594484 1,21E+08 0.3561 0.3561 0.3561 0.2996 0.1893
80911070

AX- 1 127826378 1,55E+08 0.4568 0.4568 0.4568 0.3667 0.1893
75248069

AX- 12 12271354 1,93E+08 0.5680 0.5680 0.5680 0.4333 0.1893
75684810

AX- 10 9683356 3,09E+08 09116 09116 0.9116 0.5981 0.2279
75628460

AX- 10 9471250 4,20E+08 1 1 0.9999 0.7095 0.2472
75627701

AX- 1 180959656 5,64E+08 1 1 0.9999 0.8104 0.2704
75363782

AX- 12 17749156 6,70E+08 1 1 0.9999 0.8612 0.2704
75701168

AX- 2 97376890 8,15E+08 1 1 0.9999 0.9095 0.2704
76191594

AX- 1 36786049 8,51E+07 1 1 0.9999 0.9186 0.2704
75438142

AX- 7 26952155 9,18E+08 1 1 0.9999 0.9331 0.2704
77017526

59




BULGULAR

U. BILGINER

Cizelge 4.26’da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.

Cizelge 4.27. Akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavugun 28 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kromozo | Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm | Hochber | SidakS | BH
m ni g S

AX- 11 12868538 | 6,23E+0 | 0.0001 0.0001 | 0.0001 0.0001 | 0.0001

8087005 4

0

AX- 14 9452582 | 4,47E+0 | 0.0013 0.0013 | 0.0013 0.0013 | 0.0005

7581261 5

3

AX- 7 32262273 | 6,04E+0 | 0.0017 0.0017 | 0.0017 0.0017 | 0.0005

7703180 5

6

AX- 1 18338672 | 7,30E+0 | 0.0021 0.0021 | 0.0021 0.0021 | 0.0005

7536974 3 5

0

AX- 4 75739147 | 1,27E+0 | 0.0037 0.0037 | 0.0037 0.0037 | 0.0006

7673121 6 3

2

AX- 1 4434094 | 1,29E+0 | 0.0037 0.0037 | 0.0037 0.0037 | 0.0006

7518412 6

5

AX- 15 1706631 | 1,63E+0 | 0.0048 0.0048 | 0.0048 0.0047 | 0.0006

7582585 6

0

AX- 11 3858582 | 2,33E+0 | 0.0068 0.0068 | 0.0068 0.0068 | 0.0007

7566029 6

3

AX- 4 20426204 | 2,39E+0 | 0.0070 0.0070 | 0.0070 0.0070 | 0.0007

7662213 6 4 8

2

AX- 12 15023193 | 3,26E+0 | 0.0095 0.0095 | 0.0095 0.0095 | 0.0008

7569295 6

9

Cizelge 4.27°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.28. Akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavugun 36 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kromozo | Pozisyo | P degeri | Bonferron | Holm | Hochber | SidakS | BH
m n i g S

AX- 23 4692862 | 1,23E+0 | 0.0003 0.000 | 0.0003 0.0003 | 0.000

7629183 4 3 3

9

AX- 1 1940528 | 3,41E+0 | 0.0010 0.001 | 0.0010 0.0010 | 0.000

7540260 0 5 0 4

7

AX- 14 9452582 | 4,94E+0 | 0.0014 0.001 | 0.0014 0.0014 | 0.000

7581261 5 4 4

3

AX- 12 1502319 | 5,96E+0 | 0.0017 0.001 | 0.0017 0.0017 | 0.000

7569295 3 5 7 4

9

AX- 10 1633177 | 2,12E+0 | 0.0062 0.006 | 0.0062 0.0062 | 0.001

7559071 7 6 2 2

1

AX- 1 2174211 | 3,43E+0 | 0.0101 0.010 | 0.0101 0.0100 | 0.001

7540740 5 6 1 6

3

AX- 26 2057166 | 4,64E+0 | 0.0136 0.013 | 0.0136 0.0135 | 0.001

7633494 5 6 9

8

AX- 4 3803171 | 6,76E+0 | 0.0199 0.019 | 0.0199 0.0197 | 0.002

8087773 2 6 9 4

8

AX- 7 1310356 | 7,67E+0 | 0.0226 0.022 | 0.0226 0.0223 | 0.002

7698095 3 6 6 5

9

AX- 24 4622613 | 9,87E+0 | 0.0290 0.029 | 0.0290 0.0286 | 0.002

8098189 6 0 5

2

Cizelge 4.28’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.29. Akrabalik katsayis1 0.1 icin 1023 tavugun 56 haftalik yastaki yumurta
agirhigr veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kromozo | Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm | Hochber | SidakS | BH
m ni g S

AX- 20 11409907 | 3,51E+0 | 0.1035 0.103 | 0.1035 0.0983 | 0.103

7620059 7 5 5

3

AX- 1 14411338 | 1,35E+0 | 0.3970 0.397 | 0.3970 0.3277 | 0.124

7528344 2 8 0 0

5

AX- 10 2565894 1,68E+0 | 0.4950 0.495 | 0.4950 0.3904 | 0.124

7560558 8 0 0

8

AX- 2 10392880 | 1,79E+0 | 0.5265 0.526 | 0.5264 0.4093 | 0.124

8094682 1 8 4 0

2

AX- 2 10448294 | 2,10E+0 | 0.6201 0.620 | 0.6201 0.4621 | 0.124

7595644 6 7 1 5

9

AX- 11 13455697 | 4,33E+0 | 1 1 0.9999 0.7206 | 0.212

7563887 8 5

3

AX- 1 15323691 | 8,30E+0 | 1 1 0.9999 09133 | 0.321

7530175 1 8 4

3

AX- 26 4714551 1,LI2E+0 | 1 1 0.9999 0.9629 | 0.321

7634736 9 4

5

AX- 1 22333864 | 1,23E+0 | 1 1 0.9999 0.9729 | 0.321

8088637 9 4

6

AX- 4 62820361 | 1,37E+0 | 1 1 0.9999 0.9821 | 0.321

7670537 9 4

3

Cizelge 4.29°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Cizelge 4.30. Akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavugun 66 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 8 8529764 | 1,20E+09 | 1 1 0.9999 0.9705 0.9905
77183598

AX- 19 3765498 | 1,29E+09 | 1 1 0.9999 0.9779 0.9905
75927875

AX- 3 12095919 | 1,63E+08 | 1 1 0.9999 0.9917 0.9905
76416781

AX- 5 28183288 | 1,93E+09 | 1 1 0.9999 0.9965 0.9905
76811612

AX- 17 2504724 | 2,03E+08 | 1 1 0.9999 0.9974 0.9905
75859426

AX- 13 1797433 | 2,27E+09 | 1 1 0.9999 0.9987 0.9905
75749862

AX- 13 2159599 | 2,73E+09 | 1 1 0.9999 0.9996 0.9905
75750699

AX- 3 69986847 | 2,77E+09 | 1 1 0.9999 0.9997 0.9905
76538205

AX- 4 12077168 | 3,42E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9905
80944658

AX- 7 22002914 | 3,83E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9905
77004564

Cizelge 4.30°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Cizelge 4.31. Akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavugun 72 haftalik yastaki yumurta
agirhigr veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon P degeri | Bonferron | Holm | Hochber | SidakS | BH
m i g S

AX- 3 69986847 | 9,65E+0 | 0.0284 0.028 | 0.0284 0.0280 0.0284

7653820 6 4

5

AX- 3 72106585 | 5,08E+0 | 0.1496 0.149 | 0.1496 0.1389 0.0670

7654289 7 6

6

AX- 3 69594756 | 6,83E+0 | 0.2012 0.201 | 0.2012 0.1822 0.0670

7653742 7 2

0

AX- 3 71605952 | 2,68E+0 | 0.7894 0.789 | 0.7894 0.5458 0.1973

7654180 8 4

0

AX- 3 69223602 | 7,30E+0 | 1 1 0.9999 0.8838 0.4305

7653682 8

5

AX- 14 9375746 1,25E+0 | 1 1 0.9999 0.9749 0.6142

7581232 9

2

AX- 1 81849505 | 1,63E+0 |1 1 0.9999 0.9917 0.6241

7553119 8

3

AX- 4 8801605 1,84E+0 | 1 1 0.99995 0.9955 0.6241

7675965 9

6

AX- 2 13600017 | 2,13E+0 | 1 1 0.9999 0.9981 0.6241

7601618 4 9 5

4

AX- 3 81935733 | 2,14E+0 |1 1 0.9999 0.9981 0.6241

7656401 8

5

Cizelge 4.31°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Cizelge 4.32. Akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavugun 80 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 22 3353004 6,24E+08 | 1 1 0.9999 0.8408 0.8221
76268936

AX- 8 8895616 1,32E+09 | 1 1 0.9999 0.9796 0.822
77121369

AX- 5 48027926 | 1,87E+09 | 1 1 0.9999 0.9959 0.8221
76854220

AX- 8 6472707 1,95E+08 | 1 1 0.9999 0.9968 0.8221
77115492

AX- 18 3747537 2,63E+09 | 1 1 0.9999 0.9995 0.8221
75896076

AX- 11 16965114 | 2,66E+09 | 1 1 0.9999 0.9996 0.8221
75648777

AX- 23 3491183 3,35E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8221
76286320

AX- 2 129235231 | 3,57E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8221
76003765

AX- 1 166827306 | 3,66E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8221
75329814

AX- 7 2697882 4,23E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8221
77018722

Cizelge 4.32’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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4.2.2. Akrabalik katsayis1 0.2 i¢in verilerin kullanilmasi

Cizelge 4.33. Akrabalik katsayis1 0.2 i¢in 942 tavugun ilk yumurta agirlig veri seti ile
yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon P degeri | Bonferron | Holm | Hochber | SidakS | BH
m i g S

AX- 5 546475 1,61E+0 | 0.4743 0.474 | 0.4743 0.3777 0.3133

7688322 8 3

1

AX- 2 11795542 | 2,68E+0 | 0.7911 0.791 | 0.7911 0.5466 0.3133

7598201 0 8 1

6

AX- 15 2845867 3,49E+0 | 1 1 0.9999 0.6428 0.3133

8076100 8

8

AX- 10 3402032 6,09E+0 | 1 1 0.9999 0.8339 0.3133

7560813 8

3

AX- 4 19627769 | 6,13E+0 | 1 1 0.9999 0.8356 0.3133

7662070 8 1

5

AX- 2 59404874 | 6,38E+0 | 1 1 0.9999 0.8473 0.3133

7612143 8

2

AX- 1 25362445 | 9,58E+0 | 1 1 0.9999 0.9406 0.3243

7541436 8

1

AX- 1 12238620 | 9,64E+0 | 1 1 0.9999 0.9416 0.3243

7523684 0 8

0

AX- 5 36041082 | 1,05E+0 |1 1 0.9999 0.9552 0.3243

7682844 9

1

AX- 7 8127908 I,LIOE+0 | 1 1 0.9999 0.9609 0.3243

7705238 8

4

Cizelge 4.33’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Cizelge 4.34. Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in 942 tavugun 28 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 171086840 | 7,51E+04 | 0.0002 0.0002 | 0.0002 0.0002 0.0002
75339859

AX- 17 8469395 8,04E+05 | 0.0023 0.0023 | 0.0023 0.0023 0.0009
75879926

AX- 5 29503530 | 1,30E+06 | 0.0038 0.0038 | 0.0038 0.0038 0.0009
80938656

AX- 1 87153301 | 1,58E+06 | 0.0046 0.0046 | 0.0046 0.0046 0.0009
75542258

AX- 1 78802634 | 1,60E+06 | 0.0047 0.0047 | 0.00472 0.0047 0.0009
75524918

AX- 9 13010794 | 2,32E+06 | 0.0068 0.0068 | 0.0068 0.0068 0.0010
77133106

AX- 1 78968467 | 3,11E+06 | 0.0091 0.0091 | 0.0091 0.0091 0.0010
75525268

AX- 4 9088302 3,69E+06 | 0.0108 0.0108 | 0.0108 0.0108 0.0010
76763128

AX- 24 5477392 3,78E+06 | 0.0111 0.0111 | 0.0111 0.0110 0.0010
76316786

AX- 2 138694173 | 3,92E+06 | 0.0115 0.0115 | 0.0115 0.0114 0.0010
80991378

Cizelge 4.34’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.35. Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in 942 tavugun 36 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 4 27519377 | 2,68E+06 | 0.0079 0.0079 | 0.0079 0.0078 0.0021
76636152

AX- 3 102164585 | 3,36E+06 | 0.0099 0.0099 | 0.0099 0.0098 0.0021
76394467

AX- 2 121309787 | 3,50E+06 | 0.0103 0.0103 | 0.0103 0.0102 0.0021
75987925

AX- 1 171086840 | 4,92E+06 | 0.0144 0.0144 | 0.0144 0.0143 0.0021
75339859

AX- 3 64894818 | 5,09E+06 | 0.0150 0.0150 | 0.0150 0.0148 0.0021
76527384

AX- 8 22978321 | 5,25E+06 | 0.0154 0.0154 | 0.0154 0.0153 0.0021
77090299

AX- 10 5938879 5,72E+06 | 0.0168 0.0168 | 0.0168 0.0167 0.0021
75616209

AX- 2 99306914 | 5,93E+06 | 0.0174 0.0174 | 0.0174 0.0173 0.0021
76195426

AX- 4 75041456 | 6,62E+06 | 0.0195 0.0195 | 0.0195 0.0193 0.0021
76729702

AX- 15 7751437 1,03E+07 | 0.0304 0.0304 | 0.0304 0.0300 0.0027
75844163

Cizelge 4.35’te, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.36. Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in 942 tavugun 56 haftalik yastaki yumurta
agirhig veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 2 96416977 | 7,06E+07 | 0.2081 0.2081 | 0.2081 0.1879 0.1230
76189842

AX- 1 77959905 | 8,35E+07 | 0.2461 0.2461 | 0.2461 0.2182 0.1230
75522973

AX- 7 1174521 2,88E+08 | 0.8490 0.8490 | 0.8490 0.5721 0.2830
76978662

AX- 6 8545833 5,40E+08 | 1 1 0.9999 0.7966 0.3709
80930457

AX- 8 2850844 6,29E+08 | 1 1 0.9999 0.84354 | 0.3709
77105873

AX- 1 71829831 8,68E+08 | 1 1 0.9999 0.9226 0.3761
75511830

AX- 2 106950246 | 8,93E+08 | 1 1 0.9999 0.9281 0.3761
75961151

AX- 1 181794088 | 1,36E+09 | 1 1 0.9999 0.9817 0.4344
75365836

AX- 22 2488173 1,57E+09 | 1 1 0.9999 0.9901 0.4344
76264804

AX- 1 115662894 | 1,66E+07 | 1 1 0.9999 0.9925 0.4344
75222463

Cizelge 4.36’da, yumurta agirligi fenotipleri R programinda gerceklestirilen
coklu karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri gorilmektedir.
Diizeltilmis p degerleri birbirine yakin bulunsa da %35 Onem seviyesinde anlaml
bulunmamustir.
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Cizelge 4.37. Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in 942 tavugun 66 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 9 120621 1,16E+09 | 1 1 0.9999 0.9669 0.9448
77158794

AX- 21 3539615 1,19E+09 | 1 1 0.9999 0.9701 0.9448
76242735

AX- 23 4003123 1,80E+09 | 1 1 0.9999 0.9949 0.9448
76288574

AX- 1 16159813 | 2,87E+08 | 1 1 0.9999 0.9997 0.9448
75325942

AX- 10 10246790 | 2,91E+09 | 1 1 0.9999 0.9998 0.9448
75569348

AX- 5 7387876 2,93E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9448
76886486

AX- 18 6588640 3,31E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9448
75905780

AX- 18 6232025 4,41E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9448
75904530

AX- 24 1567875 4,77E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9448
76300578

AX- 1 165243298 | 5,38E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9448
80830522

Cizelge 4.37’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.

70



BULGULAR

U. BILGINER

Cizelge 4.38. Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in 942 tavugun 72 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 29462886 | 5,93E+08 | 1 1 0.9999 0.8258 0.9038
75422735

AX- 7 29231945 | 8,38E+08 | 1 1 0.9999 0.9153 0.9038
80764000

AX- 21 5345544 2,12E+09 | 1 1 0.9999 0.9980 0.9038
76251084

AX- 4 83128361 | 2,71E+08 | 1 1 0.9999 0.9996 0.9038
76747029

AX- 1 22255609 | 2,71E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9038
75408429

AX- 3 76779567 | 2,95E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9038
76552829

AX- 5 56409316 | 3,20E+08 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9038
76875211

AX- 1 194257198 | 3,42E+08 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9038
80963357

AX- 1 21523653 | 3,58E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9038
75406974

AX- 8 14048719 | 4,20E+09 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9038
77066743

Cizelge 4.38’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Cizelge 4.39. Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in 942 tavugun 80 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 91118926 | 9,09E+07 | 0.2679 0.2679 | 0.2679 0.2350 0.1914
80807692

AX- 26 2442679 1,30E+08 | 0.3829 0.3829 | 0.3829 0.3181 0.1914
76336624

AX- 2 127443590 | 2,36E+07 | 0.6961 0.6961 | 0.6961 0.5015 0.2320
76000156

AX- 24 3620613 4,96E+08 | 1 1 0.9999 0.7684 0.2491
76309116

AX- 2 127026294 | 5,31E+08 | 1 1 0.9999 0.7906 0.2491
75999343

AX- 7 20607459 | 5,88E+08 | 1 1 0.9999 0.8232 0.2491
77000880

AX- 1 31865018 | 6,62E+07 | 1 1 0.9999 0.8580 0.2491
75427546

AX- 9 22942839 | 6,76E+08 | 1 1 0.9999 0.8637 0.2491
77164502

AX- 3 294705 1,42E+09 | 1 1 0.9999 0.9846 0.4641
76581245

AX- 2 71021397 1,84E+09 | 1 1 0.9999 0.9956 0.5434
76142815

Cizelge 4.39°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p

degerleri birbirine yakin bulunsa da %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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4.2.3. Akrabalik katsayis1 0.4 icin verilerin kullanilmasi

Cizelge 4.40. Akrabalik katsayis1 0.4 i¢in 439 tavugun ilk yumurta agirlig veri seti ile

yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr | Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakS | BH

m ni g S
AX- 1 11507132 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7522137 9 219 214 214 215
9
AX- 1 12403136 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7524038 8 219 214 214 215
9
AX- 2 37330313 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7608305 219 214 214 215
3
AX- 3 71386840 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7654130 219 214 214 215
3
AX- 8 20465580 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7708376 219 214 214 215
6
AX- 21 5741897 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7625297 219 214 214 215
4
AX- 24 2749596 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7630540 219 214 214 215
5
AX- 1 10289177 | 1,52E+0 | 0.0446 0.0446 0.0446 0.0436 | 0.0055
8079442 0 7
0
AX- 1 10196348 | 3,33E+0 | 0.0980 0.0980 0.0980 0.0934 | 0.0108
7519239 9 7
6
AX- 8 25645216 | 2,65E+0 | 0.7808 0.7808 0.7808 0.5419 | 0.07808
7709747 8
5

Cizelge 4.40°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p

degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.41. Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in 439 tavugun 28 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kro Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH
m i g S

AX- 6 8255762 2,60E+0 | 0.0076 0.0076 | 0.0076 0.0076 0.007

8078258 6 6

1

AX- 5 47981680 | 5,78E+0 | 0.0170 0.0170 | 0.0170 0.0168 0.008

7685410 6 5

8

AX- 1 53871327 | 1,66E+0 | 0.0488 0.0488 | 0.0488 0.0476 0.013

7547375 7 1

5

AX- 1 11942047 | 1,79E+0 | 0.0526 0.0526 | 0.0526 0.0513 0.013

7523044 7 7 1

1

AX- 4 33637299 | 2,69E+0 | 0.0791 0.0791 | 0.07918 0.0761 0.015

7664827 7 8 8

4

AX- 21 474572 3,22E+0 | 0.0949 0.0949 | 0.0949 0.0905 0.015

7624964 7 8

7

AX- 6 24169122 | 1,04E+0 | 0.3071 0.3071 | 0.3071 0.2644 | 0.043

7692776 8 8

1

AX- 20 12716542 | 1,26E+0 | 0.3721 0.3721 | 0.3721 0.3107 0.046

7620409 8 5

0

AX- 2 71165813 | 1,67E+0 | 0.4915 0.4915 | 0.4915 0.3883 0.053

7614303 8 4

0

AX- 2 39250045 | 1,81E+0 | 0.534 0.5348 | 0.5348 0.4142 0.053

8091301 8 4

3

Cizelge 4.41°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.42. Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in 439 tavugun 36 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7522137 9 02 03
9
AX- 1 12403136 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7524038 8 02 03
9
AX- 2 37330313 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7608305 02 03
3
AX- 3 71386840 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7654130 02 03
3
AX- 8 20465580 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7708376 02 03
6
AX- 21 5741897 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7625297 02 03
4
AX- 24 2749596 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7630540 02 03
5
AX- 1 53871327 | 2,26E+0 | 0.0666 0.0666 0.0666 0.0645 | 0.0083
7547375 7
5
AX- 1 11942047 | 1,11E+0 | 0.3284 0.32847 | 0.32847 0.2799 | 0.03649
7523044 7 8
1
AX- 7 2217006 1,62E+0 | 0.4772 0.4772 0.477275 | 0.3795 | 0.04772
7700610 8
0

Cizelge 4.42°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.43. Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in 439 tavugun 56 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7522137 9 21 22
9
AX- 1 12403136 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7524038 8 21 22
9
AX- 2 37330313 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7608305 21 22
3
AX- 3 71386840 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7654130 21 22
3
AX- 8 20465580 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7708376 21 22
6
AX- 21 5741897 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7625297 21 22
4
AX- 24 2749596 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7630540 21 22
5
AX- 1 17169074 | 2,21E+0 | 0.6499 0.6499 0.6499 0.4779 | 0.08124
7534125 4 8
8
AX- 6 23298312 | 6,83E+0 | 1 1 0.9999 0.8664 | 0.2236
7692552 8
1
AX- 1 18080870 | I,11E+0 | 1 1 0.9999 0.9618 | 0.3266
7536340 0 8
5

Cizelge 4.43’te, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.44. Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in 439 tavugun 66 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7522137 9 21 22
9
AX- 1 12403136 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7524038 8 21 22
9
AX- 2 37330313 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7608305 21 22
3
AX- 3 71386840 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7654130 21 22
3
AX- 8 20465580 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7708376 21 22
6
AX- 21 5741897 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7625297 21 22
4
AX- 24 2749596 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7630540 21 22
5
AX- 2 23668111 | 2,80E+0 | 0.8253 0.8253 0.8253 0.5619 | 0.1031
7727967 8
0
AX- 4 34533413 | 4,63E+0 | 1 1 0.9999 0.7447 | 0.1517
7664996 8
8
AX- 2 10007373 | 7,18E+0 | 1 1 0.9999 0.8796 | 0.2117
7619699 2 8
5

Cizelge 4.44’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.45. Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in 439 tavugun 72 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7522137 9 19 20
9
AX- 1 12403136 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7524038 8 19 20
9
AX- 2 37330313 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7608305 19 20
3
AX- 3 71386840 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7654130 19 20
3
AX- 8 20465580 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7708376 19 20
6
AX- 21 5741897 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | 0 1,72E-
7625297 19 20
4
AX- 24 2749596 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7630540 19 20
5
AX- 11 3046136 2,76E+0 | 0.8123 0.8123 0.8123 0.5561 0.1015
8089153 8
8
AX- 2 10910110 | 1,49E+0 | 1 1 0.9999 0.9877 | 0.4726
7596530 4 9
3

Cizelge 4.45’te, yumurta agirlig fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.46. Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in 439 tavugun 80 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7522137 9 53 54
9
AX- 1 12403136 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7524038 8 53 54
9
AX- 2 37330313 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7608305 53 54
3
AX- 3 71386840 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7654130 53 54
3
AX- 8 20465580 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7708376 53 54
6
AX- 21 5741897 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7625297 53 54
4
AX- 24 2749596 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7630540 53 54
5
AX- 1 15273201 | 4,98E+0 | 0.1467 0.1467 0.1467 0.1365 | 0.0183
7530062 4 7
2
AX- 18 4735189 7,22E+0 | 0.2128 0.2128 0.2128 0.1917 | 0.0236
7589922 7
0
AX- 18 4524359 1,10E+0 | 0.3253 0.3253 0.3253 0.2777 | 0.0325
7589854 8
4

Cizelge 4.46’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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4.2.4. Akrabalik katsayis1 0.5 i¢in verilerin kullanilmasi

Cizelge 4.47. Akrabalik katsayis1 0.5 i¢in 218 tavugun ilk yumurta agirligr veri seti i
yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 6011622 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7548980 103 96 99
1
AX- 1 6017913 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
8082358 103 96 99
4
AX- 1 24185984 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
8097811 103 96 99
0
AX- 1 30575372 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7542493 103 96 99
4
AX- 1 80756205 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
8076173 103 96 99
7
AX- 1 84834414 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7553726 103 96 99
8
AX- 1 11062715 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7521189 6 103 96 99
4
AX- 1 11230712 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7521558 9 103 96 99
9
AX- 1 12127647 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7523447 8 103 96 99
9
AX- 1 13527445 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7526454 5 103 96 99
2

Cizelge 4.47°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.

Bu sonugcta %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.48. Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in 218 tavugun 28 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 6011622 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7548980 103 96 99
1
AX- 1 6017913 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
8082358 103 96 99
4
AX- 1 24185984 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
8097811 103 96 99
0
AX- 1 30575372 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7542493 103 96 99
4
AX- 1 80756205 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
8076173 103 96 99
7
AX- 1 84834414 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7553726 103 96 99
8
AX- 1 11062715 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7521189 6 103 96 99
4
AX- 1 11230712 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7521558 9 103 96 99
9
AX- 1 12127647 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7523447 8 103 96 99
9
AX- 1 13527445 | 4,73E- 1,39E-96 1,39E- 1,39E-96 | 0 6,96E-
7526454 5 103 96 99
2

Cizelge 4.48’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.49. Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in 218 tavugun 36 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7522137 9 21 22
9
AX- 1 12403136 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7524038 8 21 22
9
AX- 2 37330313 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7608305 21 22
3
AX- 3 71386840 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7654130 21 22
3
AX- 8 20465580 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7708376 21 22
6
AX- 21 5741897 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7625297 21 22
4
AX- 24 2749596 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7630540 21 22
5
AX- 1 17169074 | 2,21E+0 | 0.6499 0.6499 0.6499 0.4779 | 0.0812
7534125 4 8
8
AX- 6 23298312 | 6,83E+0 | 1 1 0.9999 0.8664 | 0.2236
7692552 8
1
AX- 1 18080870 | I,11E+0 | 1 1 0.9999 0.9618 | 0.3266
7536340 0 8
5

Cizelge 4.49°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.50. Akrabalik katsayist 0.5 i¢in 218 tavugun 56 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7522137 9 21 22
9
AX- 1 12403136 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7524038 8 21 22
9
AX- 2 37330313 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7608305 21 22
3
AX- 3 71386840 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7654130 21 22
3
AX- 8 20465580 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7708376 21 22
6
AX- 21 5741897 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7625297 21 22
4
AX- 24 2749596 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7630540 21 22
5
AX- 2 23668111 | 2,80E+0 | 0.8253 0.8253 0.8253 0.5619 | 0.1031
7727967 8
0
AX- 4 34533413 | 4,63E+0 | 1 1 0.9999 0.7447 | 0.1517
7664996 8
8
AX- 2 10007373 | 7,18E+0 | 1 1 0.9999 0.8796 | 0.2117
7619699 2 8
5

Cizelge 4.50’°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.51. Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in 218 tavugun 66 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7522137 9 19 20
9
AX- 1 12403136 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7524038 8 19 20
9
AX- 2 37330313 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7608305 19 20
3
AX- 3 71386840 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7654130 19 20
3
AX- 8 20465580 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7708376 19 20
6
AX- 21 5741897 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | 0 1,72E-
7625297 19 20
4
AX- 24 2749596 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7630540 19 20
5
AX- 11 3046136 2,76E+0 | 0.8123 0.8123 0.8123 0.5561 0.10154
8089153 8
8
AX- 2 10910110 | 1,49E+0 | 1 1 0.9999 0.9877 | 0.4726
7596530 4 9
3
AX- 12 3651537 1,72E+0 | 1 1 0.9999 0.9936 | 0.4726
7571198 9
5

Cizelge 4.51°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.52. Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in 218 tavugun 72 haftalik yastaki yumurta
agirhig1 veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7522137 9 53 54
9
AX- 1 12403136 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7524038 8 53 54
9
AX- 2 37330313 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7608305 53 54
3
AX- 3 71386840 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7654130 53 54
3
AX- 8 20465580 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7708376 53 54
6
AX- 21 5741897 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7625297 53 54
4
AX- 24 2749596 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7630540 53 54
5
AX- 4,98E+0 | 0.1467 0.1467 0.1467 0.1365 | 0.01834
7530062 15273201 | 7
2 1 4
AX- 18 4735189 7,22E+0 | 0.2128 0.2128 0.2128 0.1917 | 0.0236
7589922 7
0
AX- 18 4524359 1,10E+0 | 0.3253 0.3253 0.3253 0.2777 | 0.03253
7589854 8
4

Cizelge 4.52’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.53. Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in 218 tavugun 80 haftalik yastaki yumurta
agirhigy veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7522137 9 53 54
9
AX- 1 12403136 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7524038 8 53 54
9
AX- 2 37330313 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7608305 53 54
3
AX- 3 71386840 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7654130 53 54
3
AX- 8 20465580 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7708376 53 54
6
AX- 21 5741897 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7625297 53 54
4
AX- 24 2749596 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7630540 53 54
5
AX- 4,98E+0 | 0.1467 0.1467 0.1467 0.1365 | 0.01834
7530062 15273201 | 7
2 1 4
AX- 18 4735189 7,22E+0 | 0.2128 0.2128 0.2128 0.1917 | 0.0236
7589922 7
0
AX- 18 4524359 1,10E+0 | 0.3253 0.3253 0.3253 0.2777 | 0.03253
7589854 8
4

Cizelge 4.53’te, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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4.2.5. Akrabalik katsayis1 0.6 icin verilerin kullanilmasi

Cizelge 4.54. Akrabalik katsayist 0.6 icin 45 tavugun ilk yumurta agirligi veri seti ile

yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr | Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakS | BH

m ni g S
AX- 1 11507132 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7522137 9 219 214 214 215
9
AX- 1 12403136 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7524038 8 219 214 214 215
9
AX- 2 37330313 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7608305 219 214 214 215
3
AX- 3 71386840 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7654130 219 214 214 215
3
AX- 8 20465580 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7708376 219 214 214 215
6
AX- 21 5741897 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7625297 219 214 214 215
4
AX- 24 2749596 | 2,10E- 6,18E-214 | 6,18E- 6,18E- 0 8,83E-
7630540 219 214 214 215
5
AX- 1 10289177 | 1,52E+0 | 0.0446 0.0446 0.0446 0.0436 | 0.0055
8079442 0 7
0
AX- 1 10196348 | 3,33E+0 | 0.0980 0.0980 0.0980 0.0934 | 0.0108
7519239 9 7
6
AX- 8 25645216 | 2,65E+0 | 0.7808 0.7808 0.7808 0.5419 | 0.0780
7709747 8
5

Cizelge 4.54’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.

Bu sonugcta %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.55. Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavugun 28 haftalik yastaki yumurta agirlig
veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon P degeri | Bonferron | Holm | Hochber | SidakS | BH
m i g S

AX- 6 8255762 2,60E+0 | 0.0076 0.007 | 0.0076 0.0076 0.0076

8078258 6 6

1

AX- 6 8255762 5,78E+0 | 0.0170 0.017 | 0.0170 0.0168 0.0085

8078258 6 0

1

AX- 1 53871327 | 1,66E+0 | 0.0488 0.048 | 0.0488 0.0476 0.0131

7547375 7 8

5

AX- 1 11942047 | 1,79E+0 | 0.0526 0.052 | 0.0526 0.0513 0.0131

7523044 7 7 6

1

AX- 4 33637299 | 2,69E+0 | 0.0791 0.079 | 0.0791 0.07613 | 0.0158

7664827 7 1 2

4

AX- 21 474572 3,22E+0 | 0.0949 0.094 | 0.0949 0.0905 0.0158

7624964 7 9

7

AX- 6 24169122 | 1,04E+0 | 0.3071 0.307 | 0.307 0.2644 0.0438

7692776 8 1

1

AX- 20 12716542 | 1,26E+0 | 0.3721 0372 | 0.3721 0.3107 0.0465

7620409 8 1

0

AX- 2 71165813 | 1,67E+0 | 0.4915 0.491 | 0.4915 0.3883 0.0534

7614303 8 5

0

AX- 2 39250645 | 1,81E+0 | 0.5348 0.534 | 0.5348 0.4142 0.0534

8091301 8 8

3

Cizelge 4.55’te, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.56. Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavugun 36 haftalik yastaki yumurta agirlig
veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7522137 9 02 03
9
AX- 1 12403136 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7524038 8 02 03
9
AX- 2 37330313 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7608305 02 03
3
AX- 3 71386840 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7654130 02 03
3
AX- 8 20465580 | 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7708376 02 03
6
AX- 21 5741897 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7625297 02 03
4
AX- 24 2749596 9,81E-08 | 2,89E-02 2,89E- 2,89E-02 | 0 4,13E-
7630540 02 03
5
AX- 1 53871327 | 2,26E+0 | 0.0666 0.0666 0.0666 0.0645 | 0.0083
7547375 7
5
AX- 1 11942047 | 1,11E+0 | 0.3284 0.3284 0.32847 0.2799 | 0.0364
7523044 7 8
1
AX- 1 18080870 | 1,62E+0 | 0.4772 0.4772 0.4772 0.3795 | 0.0477
7536340 0 8
5

Cizelge 4.56’da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.57. Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavugun 56 haftalik yastaki yumurta agirlig

veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7522137 9 21 22
9
AX- 1 12403136 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7524038 8 21 22
9
AX- 2 37330313 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7608305 21 22
3
AX- 3 71386840 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7654130 21 22
3
AX- 8 20465580 | 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7708376 21 22
6
AX- 21 5741897 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7625297 21 22
4
AX- 24 2749596 1,06E-26 | 3,12E-21 3,12E- 3,12E-21 | O 4,46E-
7630540 21 22
5
AX- 1 17169074 | 2,21E+0 | 0.6499 0.6499 0.6499 0.47793 | 0.0812
7534125 4 8
8
AX- 6 23298312 | 6,83E+0 | 1 1 0.9999 0.8664 | 0.2236
7692552 8
1
AX- 1 18080870 | I,11E+0 | 1 1 0.9999 0.9618 | 0.3266
7536340 0 8
5

Cizelge 4.57°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.58. Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavugun 66 haftalik yastaki yumurta agirlig
veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7522137 9 21 22
9
AX- 1 12403136 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7524038 8 21 22
9
AX- 2 37330313 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7608305 21 22
3
AX- 3 71386840 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7654130 21 22
3
AX- 8 20465580 | 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7708376 21 22
6
AX- 21 5741897 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7625297 21 22
4
AX- 24 2749596 1,65E-26 | 4,86E-21 4,86E- 4,86E-21 | 0 6,94E-
7630540 21 22
5
AX- 2 23668111 | 2,80E+0 | 0.8253 0.8253 0.8253 0.5619 | 0.1031
7727967 8
0
AX- 4 34533413 | 4,63E+0 | 1 1 0.9999 0.7447 | 0.1517
7664996 8
8
AX- 2 10007373 | 7,18E+0 | 1 1 0.9999 0.8796 | 0.2117
7619699 2 8
5

Cizelge 4.58’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.59. Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavugun 72 haftalik yastaki yumurta agirlig
veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7522137 9 19 20
9
AX- 1 12403136 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7524038 8 19 20
9
AX- 2 37330313 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7608305 19 20
AX- 3 71386840 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7654130 19 20
3
AX- 8 20465580 | 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7708376 19 20
6
AX- 21 5741897 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | 0 1,72E-
7625297 19 20
4
AX- 24 2749596 4,10E-25 | 1,21E-19 1,21E- 1,21E-19 | O 1,72E-
7630540 19 20
5
AX- 11 3046136 2,76E+0 | 0.8123 0.8123 0.8123 0.5561 0.1015
8089153 8
8
AX- 2 10910110 | 1,49E+0 | 1 1 0.9999 0.9877 | 0.4726
7596530 4 9
3
AX- 12 3651537 1,72E+0 | 1 1 0.9999 0.9936 | 0.4726
7571198 9
5

Cizelge 4.59°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.60. Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavugun 80 haftalik yastaki yumurta agirlig

veri seti ile yapilan ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 1 11507132 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7522137 9 53 54
9
AX- 1 12403136 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7524038 8 53 54
9
AX- 2 37330313 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7608305 53 54
3
AX- 3 71386840 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7654130 53 54
3
AX- 8 20465580 | 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7708376 53 54
6
AX- 21 5741897 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7625297 53 54
4
AX- 24 2749596 1,01E-59 | 2,99E-53 2,99E- 2,99E-53 | 0 4,27E-
7630540 53 54
5
AX- 1 15273201 | 4,98E+0 | 0.1467 0.1467 0.1467 0.1365 | 0.0183
7530062 4 7
2
AX- 18 4735189 7,22E+0 | 0.2128 0.2128 0.2128 0.1917 | 0.0236
7589922 7
0
AX- 18 4524359 1,10E+0 | 0.3253 0.3253 0.3253 0.2777 | 0.03253
7589854 8
4

Cizelge 4.60°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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4.3. 7 zaman noktasi icin temel bilesen analizi

flk yumurtlama yas1, 28, 36, 56, 66, 72 ve 80 haftalik yaslardaki hayvanlarm yumurta
agirligina ait 7 farkli zaman noktasi temel bilesen analizi araciligiyla 3 tabakaya
ayrilmistir.

Cizelge 4.61. 7 zaman noktasina dayanan temel bilesen analiz sonuglar1

Sekil 4.8. 7 zaman noktas1 temel bilesen analizi

Ik 3 temel bilesenin toplam cesitligin %70’ini acikladig1 bulundu. Bu nedenle
ilk 3 temel bilesen ile akrabalik katsayis1 0.1, 0.2, 0.3, 0.4, 0.5 ve 0.6 olarak denenip
genomik iliski analizi yapildi.

94

Zaman TB1 TB2 TB3 TB4 TB5 TB6 TB7
noktasi
1 -0.266 0.539 0.781 0.052 0.116 0.093 0.057
2 -0.403 0.413 -0.328 -0.222 -0.306 0.107 -0.636
3 -0.438 0.228 -0.322 -0.279 -0.125 -0.015 0.747
4 -0.387 -0.025 -0.275 0.334 0.774 0.241 -0.078
5 -0.425 -0.185 0.081 0.222 -0.031 -0.848 -0.098
6 -0.373 -0.379 0.119 0.512 -0.504 0.427 0.064
7 -0.324 -0.555 0.285 -0.668 0.153 0.145 -0.119
7 zaman dilimi sekli
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4.3.1. Temel bilesen analizi 1. tabaka icin yapilan analizler

Cizelge 4.62. TBA1 akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Poz P Bonferroni | Holm Hochberg | SidakSS | BH

AX-76534185 | 3 67901571 | 7,85E-17 | 2,31E-11 2,31E-11 | 2,31E-11 | O 2,31E-11
AX-76177712 | 2 89886133 | 3,33E-15 | 9,81E-10 9,81E-10 | 9,81E-10 | O 4,61E-10
AX-76349882 | 26 630530 4,69E-15 | 1,38E-09 1,38E-09 | 1,38E-09 | O 4,61E-10
AX-75671308 | 11 7622678 | 7,74E-15 | 2,28E-09 2,28E-11 | 2,28E-11 | O 5,71E-10
AX-80740027 | 11 5652981 1,13E-14 | 3,33E-09 3,33E-09 | 3,33E-09 | 0 6,65E-10
AX-77185591 | 9 9176927 | 2,91E-14 | 8,57E-09 8,57E-09 | 8,57E-09 | 0 1,43E-09
AX-75885317 | 18 10441516 | 1,49E-13 | 4,38E-08 4,38E-08 | 4,38E-08 | O 6,26E-09
AX-75667594 | 11 6395586 | 1,83E-13 | 5,39E-09 5,39E-08 | 5,39E-08 | 0 6,73E-09
AX-76729713 | 4 75047095 | 1,19E-12 | 3,49E-07 3,49E-07 | 3,49E-07 | 0 3,84E-08
AX-76183370 | 2 92929329 | 1,38E-12 | 4,07E-07 4,07E-07 | 4,07E-07 | O 3,84E-08

Cizelge 4.62°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.63. TBAI akrabalik katsayis1 0.2 i¢cin 942 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon P Bonferroni Holm Hochberg SidakSS BH
degeri

AX- 7 11168091 6,25E- 1,84E-07 1,84E-07 | 1,84E-07 0 1,84E-
76976185 13 07
AX- 24 3656654 2,03E- 6,00E-06 6,00E-06 | 6,00E-06 0 3,00E-
76309263 11 06
AX- 10 14060978 4,90E- 1,44E-05 1,44E-05 | 1,44E-05 0 4,81E-
75582898 11 06
AX- 15 2877813 1,20E- 3,53E-05 3,53E-05 | 3,53E-05 0 8,83E-
75829255 10 06
AX- 1 164168859 2,68E- 7,90E-05 7,90E-05 | 7,90E-05 0 1,58E-
77278604 10 05
AX- 1 121049085 1,87E- 5,52E-04 5,52E-04 | 5,52E-04 0 9,21E-
75233958 09 05
AX- 17 8679660 2,59E- 7,64E-04 7,64E-04 | 7,64E-04 0 1,09E-
75880697 09 04
AX- 4 32982863 3,46E- 1,02E-03 1,02E-03 | 1,02E-03 0 1,28E-
76646981 09 04
AX- 13 16912271 4,67E- 1,38E-03 1,38E-03 | 1,38E-03 0 1,46E-
75747570 09 04
AX- 1 121243137 5,18E- 1,53E-03 1,53E-03 | 1,53E-03 0 1,46E-
80854743 09 04

Cizelge 4.63’de, yumurta agirligi fenotipleri R programinda gerceklestirilen ¢oklu
karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.

96



BULGULAR

U. BILGINER

Cizelge 4.64. TBA1 akrabalik katsayis1 0.3 i¢cin 602 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm Hochberg | SidakSS | BH

AX- 2 145001094 | 1,09E-08 | 3,20E-03 3,20E-03 | 3,20E-03 | O 3,20E-03
76034531

AX- 2 145703624 | 5,38E-07 | 1,59E-01 1,59E-01 | 1,59E-01 | O 7,93E-03
80919848

AX- 4 13377389 | 7,86E-07 | 2,32E+01 2,32E+01 | 2,32E+01 | O 7,72E+00
76609923

AX- 27 288973 3,67E-04 | 1,08E+02 1,08E+02 | 1,08E+02 | O 2,70E+01
76363822

AX- 2 87115688 | 8,31E-03 | 2,45E+03 2,45E+03 | 2,45E+03 | 3,27E+03 | 4,90E+02
76172485

AX- 1 53412142 | 1,38E-02 | 4,07E+03 4,07E+03 | 4,07E+03 | 3,27E+03 | 6,69E+02
80743101

AX- 19 3085630 1,59E-02 | 4,68E+03 4,68E+03 | 4,68E+03 | 3,27E+03 | 6,69E+02
80772288

AX- 2 124075662 | 2,14E-02 | 6,30E+03 6,30E+03 | 6,30E+03 | 6,54E+03 | 7,87E+02
80906687

AX- 4 15452102 | 4,07E-02 | 1,20E+04 1,20E+04 | 1,20E+04 | 1,31E+04 | 1,33E+02
76613922

AX- 14 12849847 | 5,23E-02 | 1,54E+04 1,54E+04 | 1,54E+04 | 1,64E+04 | 1,54E+03
75779882

Cizelge 4.64’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.

Bu yonteme goére kromozom 2’de dnemli SNP bulunmustur. Bu sonugta %2 6nem
seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.65. TBA1 akrabalik katsayis1 0.4 i¢in 439 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m ni g
AX- 1 11507132 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7522137 9 0 0 0
9
AX- 1 12403136 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7524038 8 0 0 0
9
AX- 2 37330313 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7608305 0 0 0
3
AX- 3 71386840 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7654130 0 0 0
3
AX- 8 20465580 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7708376 0 0 0 0
6
AX- 21 5741897 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7625297 0 0 0 0
4
AX- 24 2749596 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7630540 0 0 0 0
5
AX- 3 86303296 | 1,64E+0 | 4,84E+05 | 4,84E+0 | 4,84E+05 | 4,84E+0 | 6,05E+0
7657284 0 5 5 4
6
AX- 3 27213962 | 4,65E+0 | 1,37E+06 | 1,37E+0 | 1,37E+06 | 1,37E+0 | 1,52E+0
8092992 0 6 6 5
1
AX- 23 3727696 1,I0E+0 | 3,26E+06 | 3,25E+0 | 3,25E+06 | 3,26E+0 | 3,26E+0
7628738 1 6 6 5
5

Cizelge 4.65’te, yumurta agirlig fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.66. TBA1 akrabalik katsayis1 0.5 i¢in 218 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon P degeri | Bonferroni Holm Hochberg SidakSS BH
AX- 1 6011622 0 0 0 0 0 0
75489801

AX- 1 6017913 0 0 0 0 0 0
80823584

AX- 1 24185984 0 0 0 0 0 0
80978110

AX- 1 30575372 0 0 0 0 0 0
75424934

AX- 1 80756205 0 0 0 0 0 0
80761737

AX- 1 84834414 0 0 0 0 0 0
75537268

AX- 1 110627156 0 0 0 0 0 0
75211894

AX- 1 112307129 0 0 0 0 0 0
75215589

AX- 1 121276478 0 0 0 0 0 0
75234479

AX- 1 135274455 0 0 0 0 0 0
75264542

Cizelge 4.66’da, yumurta agirligi fenotipleri R programinda gerceklestirilen ¢oklu
karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.67. TBA1 akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 45 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon | P degeri Bonferroni | Holm Hochberg | SidakSS | BH

AX- 1 2359472 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0 9,00E-111
75410440

AX- 1 2360778 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0 9,00E-111
75410467

AX- 1 2366686 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0 9,00E-111
75410588

AX- 1 2371054 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0 9,00E-111
75184966

AX- 1 2371923 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0,00E+00 | 9,00E-111
75410708

AX- 1 2372130 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0,00E+00 | 9,00E-111
75410712

AX- 1 2375664 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0,00E+00 | 9,00E-111
75410788

AX- 1 2379718 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0,00E+00 | 9,00E-111
75410873

AX- 1 2387970 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0,00E+00 | 9,00E-111
75411032

AX- 1 9692040 | 8,76E-113 | 2,58E-109 | 2,58E-109 | 2,56E-107 | 0,00E+00 | 9,00E-111
80911409

Cizelge 4.67°de, yumurta agirhigi fenotipleri R programinda gerceklestirilen
coklu karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir.
Diizeltilmis p degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg
yontemi vermistir. Bu sonugta %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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4.3.2. Temel bilesen analizi 2. tabaka icin yapilan analizler

Cizelge 4.68. TBA2 akrabalik katsayis1 0.1 i¢in 1023 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm Hochberg | SidakSS | BH

AX- 3 67901571 | 7,85E-17 | 2,31E-11 2,31E-11 | 2,31E-11 | O 2,31E-11
76534185

AX- 2 89886133 | 3,33E-15 | 9,81E-10 9,81E-10 | 9,81E-10 | O 4,61E-10
76177712

AX- 26 630530 4,69E-15 | 1,38E-09 1,38E-09 | 1,38E-09 | 0 4,61E-10
76349882

AX- 11 7622678 | 7,74E-15 | 2,28E-09 2,28E-11 | 2,28E-11 | O 5,71E-10
75671308

AX- 11 5652981 | 1,13E-14 | 3,33E-09 3,33E-09 | 3,33E-09 | O 6,65E-10
80740027

AX- 9 9176927 | 2,91E-14 | 8,57E-09 8,57E-09 | 8,57E-09 | 0 1,43E-09
77185591

AX- 18 10441516 | 1,49E-13 | 4,38E-08 4,38E-08 | 4,38E-08 | 0 6,26E-09
75885317

AX- 11 6395586 | 1,83E-13 | 5,39E-09 5,39E-08 | 5,39E-08 | 0 6,73E-09
75667594

AX- 4 75047095 | 1,19E-12 | 3,49E-07 3,49E-07 | 3,49E-07 | O 3,84E-08
76729713

AX- 2 92929329 | 1,38E-12 | 4,07E-07 4,07E-07 | 4,07E-07 | O 3,84E-08
76183370

Cizelge 4.68’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.69. TBA2 akrabalik katsayis1 0.2 i¢in 942 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakS | BH

m i g S
AX- 7 11168091 | 6,25E- 1,84E-07 1,84E- 1,84E-07 | 0 1,84E-
7697618 13 07 07
5
AX- 24 3656654 2,03E- 6,00E-06 6,00E- 6,00E-06 | 0 3,00E-
7630926 11 06 06
3
AX- 10 14060978 | 4,90E- 1,44E-05 1,44E- 1,44E-05 | 0 4,81E-
7558289 11 05 06
8
AX- 1 16511722 | 1,20E- 3,53E-05 3,53E- 3,53E-05 | O 8,83E-
8087013 2 10 05 06
8
AX- 1 16416885 | 2,68E- 7,90E-05 7,90E- 7,90E-05 | O 1,58E-
7727860 9 10 05 05
4
AX- 1 12104908 | 1,87E- 5,52E-04 5,52E- 5,52E-04 |0 9,21E-
7523395 5 09 04 05
8
AX- 17 8679660 2,59E- 7,64E-04 7,64E- 7,64E-04 | O 1,09E-
7588069 09 04 04
7
AX- 4 32982863 | 3,46E- 1,02E-03 1,02E- 1,02E-03 | O 1,28E-
7664698 09 03 04
1
AX- 13 16912271 | 4,67E- 1,38E-03 1,38E- 1,38E-03 | O 1,46E-
7574757 09 03 04
0
AX- 1 12124313 | 5,18E- 1,53E-03 1,53E- 1,53E-03 | O 1,46E-
8085474 7 09 03 04
3

Cizelge 4.69°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugta %?2 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.70. TBA2 akrabalik katsayis1 0.3 i¢in 602 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakSS | BH

m i g
AX- 2 14500109 | 1,09E- 3,20E-03 3,20E-03 | 3,20E-03 | 0 3,20E-03
7603453 4 08
1
AX- 2 14570362 | 5,38E- 1,59E-01 1,59E-01 | 1,59E-01 | O 7,93E-03
8091984 4 07
8
AX- 4 13377389 | 7,86E- 2,32E+01 2,32E+0 | 2,32E+01 | O 7,72E+0
7660992 07 1 0
3
AX- 27 288973 3,67E- 1,08E+02 1,08E+0 | 1,08E+02 | O 2,70E+0
7636382 04 2 1
2
AX- 2 87115688 | 8,31E- 2,45E+03 2,45E+0 | 2,45E+03 | 3,27E+0 | 4,90E+0
7617248 03 3 3 2
5
AX- 1 53412142 | 1,38E- 4,07E+03 4,07E+0 | 4,07E+03 | 3,27E+0 | 6,69E+0
8074310 02 3 3 2
1
AX- 19 3085630 1,59E- 4,68E+03 4,68E+0 | 4,68E+03 | 3,27E+0 | 6,69E+0
8077228 02 3 3 2
8
AX- 2 12407566 | 2,14E- 6,30E+03 6,30E+0 | 6,30E+03 | 6,54E+0 | 7,87E+0
8090668 2 02 3 3 2
7
AX- 4 15452102 | 4,07E- 1,20E+04 1,20E+0 | 1,20E+04 | 1,31E+0 | 1,33E+0
7661392 02 4 4 2
2
AX- 14 12849847 | 5,23E- 1,54E+04 1,54E+0 | 1,54E+04 | 1,64E+0 | 1,54E+0
7577988 02 4 4 3
2

Cizelge 4.70’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu

kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu yontem kromozom 2 de énemli SNP bulmustur. Bu sonugta %2 6nem seviyesinde
anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.71. TBA2 akrabalik katsayis1 0.4 i¢in 439 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m ni g
AX- 1 11507132 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7522137 9 0 0 0
9
AX- 1 12403136 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7524038 8 0 0 0
9
AX- 2 37330313 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7608305 0 0 0
3
AX- 3 71386840 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0O 0,00E+0
7654130 0 0 0
3
AX- 8 20465580 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7708376 0 0 0 0
6
AX- 21 5741897 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7625297 0 0 0 0
4
AX- 24 2749596 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7630540 0 0 0 0
5
AX- 3 86303296 | 1,64E+0 | 4,84E+05 | 4,84E+0 | 4,84E+05 | 4,84E+0 | 6,05E+0
7657284 0 5 5 4
6
AX- 3 27213962 | 4,65E+0 | 1,37E+06 | 1,37E+0 | 1,37E+06 | 1,37E+0 | 1,52E+0
8092992 0 6 6 5
1
AX- 23 3727696 1,I0E+0 | 3,26E+06 | 3,25E+0 | 3,25E+06 | 3,26E+0 | 3,26E+0
7628738 1 6 6 5
5

Cizelge 4.71°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
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Cizelge 4.72. TBA2 akrabalik katsayis1 0.5 i¢in 218 tavuga ait veri seti ile yapilan
coklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m ni g
AX- 1 6011622 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7548980 0 0 0
1
AX- 1 6017913 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
8082358 0 0 0
4
AX- 1 24185984 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
8097811 0 0 0
0
AX- 1 30575372 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7542493 0 0 0
4
AX- 1 80756205 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
8076173 0 0 0 0
7
AX- 1 84834414 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7553726 0 0 0 0
8
AX- 1 11062715 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7521189 6 0 0 0 0
4
AX- 1 11230712 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7521558 9 0 0 0 0
9
AX- 1 12127647 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7523447 8 0 0 0 0
9
AX- 1 13527445 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7526454 5 0 0 0 0
2

Cizelge 4.72’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
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Cizelge 4.73. TBA2 akrabalik katsayis1 0.6 icin 45 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyo | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH
m n ni g

AX- 1 2359472 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7541044 113 109 107 111

0

AX- 1 2360778 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7541046 113 109 107 111

7

AX- 1 2366686 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7541058 113 109 107 111

8

AX- 1 2371054 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7518496 113 109 107 111

6

AX- 1 2371923 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541070 113 109 107 0 111

8

AX- 1 2372130 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541071 113 109 107 0 111

2

AX- 1 2375664 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541078 113 109 107 0 111

8

AX- 1 2379718 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541087 113 109 107 0 111

3

AX- 1 2387970 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541103 113 109 107 0 111

2

AX- 1 9692040 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
8091140 113 109 107 0 111

9

Cizelge 4.73’te, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 dnem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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4.3.3. Temel bilesen analizi 3. tabaka icin yapilan analizler

Cizelge 4.74. TBA3 akrabalik katsay1s1 0.1 i¢in 1023 tavuga ait veri seti ile yapilan
coklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm Hochberg | SidakSS | BH

AX- 3 67901571 | 7,85E-17 | 2,31E-11 2,31E-11 | 2,31E-11 | O 2,31E-11
76534185

AX- 2 89886133 | 3,33E-15 | 9,81E-10 9,81E-10 | 9,81E-10 | 0 4,61E-10
76177712

AX- 26 630530 4,69E-15 | 1,38E-09 1,38E-09 | 1,38E-09 | 0 4,61E-10
76349882

AX- 11 7622678 | 7,74E-15 | 2,28E-09 2,28E-11 | 2,28E-11 | 0 5,71E-10
75671308

AX- 11 5652981 | 1,13E-14 | 3,33E-09 3,33E-09 | 3,33E-09 | 0,00E+00 | 6,65E-10
80740027

AX- 9 9176927 | 2,91E-14 | 8,57E-09 8,57E-09 | 8,57E-09 | 0,00E+00 | 1,43E-09
77185591

AX- 18 10441516 | 1,49E-13 | 4,38E-08 4,38E-08 | 4,38E-08 | 0,00E+00 | 6,26E-09
75885317

AX- 11 6395586 | 1,83E-13 | 5,39E-09 5,39E-08 | 5,39E-08 | 0,00E+00 | 6,73E-09
75667594

AX- 4 75047095 | 1,19E-12 | 3,49E-07 3,49E-07 | 3,49E-07 | 0,00E+00 | 3,84E-08
76729713

AX- 2 92929329 | 1,38E-12 | 4,07E-07 4,07E-07 | 4,07E-07 | 0,00E+00 | 3,84E-08
76183370

Cizelge 4.74’de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.75. TBA3 akrabalik katsayis1 0.2 i¢in 942 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon P degeri | Bonferron | Holm Hochber | SidakSS | BH

m i g
AX- 7 11168091 | 6,25E- 1,84E-07 1,84E- 1,84E-07 | 0 1,84E-
7697618 13 07 07
5
AX- 24 3656654 2,03E- 6,00E-06 6,00E- 6,00E-06 | 0 3,00E-
7630926 11 06 06
3
AX- 10 14060978 | 4,90E- 1,44E-05 1,44E- 1,44E-05 | 0 4,81E-
7558289 11 05 06
8
AX- 1 16511722 | 1,20E- 3,53E-05 3,53E- 3,53E-05 | 0 8,83E-
8087013 2 10 05 06
8
AX- 1 16416885 | 2,68E- 7,90E-05 7,90E- 7,90E-05 | 0,00E+0 | 1,58E-
7727860 9 10 05 0 05
4
AX- 1 12104908 | 1,87E- 5,52E-04 5,52E- 5,52E-04 | 0,00E+0 | 9,21E-
7523395 5 09 04 0 05
8
AX- 17 8679660 2,59E- 7,64E-04 7,64E- 7,64E-04 | 0,00E+0 | 1,09E-
7588069 09 04 0 04
7
AX- 4 32982863 | 3,46E- 1,02E-03 1,02E- 1,02E-03 | 0,00E+0 | 1,28E-
7664698 09 03 0 04
1
AX- 13 16912271 | 4,67E- 1,38E-03 1,38E- 1,38E-03 | 0,00E+0 | 1,46E-
7574757 09 03 0 04
0
AX- 1 12124313 | 5,18E- 1,53E-03 1,53E- 1,53E-03 | 0,00E+0 | 1,46E-
8085474 7 09 03 0 04
3

Cizelge 4.75’te, yamurta agirlig fenotipleri R programinda gergeklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.76. TBA3 akrabalik katsayis1 0.3 i¢in 602 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m degeri ni g
AX- 2 14500109 | 1,09E- 3,20E-03 3,20E- 3,20E-03 | O 3,20E-
7603453 4 08 03 03
1
AX- 2 14570362 | 5,38E- 1,59E-01 1,59E- 1,59E-01 | O 7,93E-
8091984 4 07 01 03
8
AX- 4 13377389 | 7,86E- 2,32E+01 | 2,32E+0 | 2,32E+01 | O 7,72E+0
7660992 07 1 0
3
AX- 27 288973 3,67E- 1,08E+02 | 1,08E+0 | 1,08E+02 | O 2,70E+0
7636382 04 2 1
2
AX- 2 87115688 | 8,31E- 2,45E+03 | 2,45E+0 | 2,45E+03 | 3,27E+0 | 4,90E+0
7617248 03 3 3 2
5
AX- 1 53412142 | 1,38E- 4,07E+03 | 4,07E+0 | 4,07E+03 | 3,27E+0 | 6,69E+0
8074310 02 3 3 2
1
AX- 19 3085630 1,59E- 4,68E+03 | 4,68E+0 | 4,68E+03 | 3,27E+0 | 6,69E+0
8077228 02 3 3 2
8
AX- 2 12407566 | 2,14E- 6,30E+03 | 6,30E+0 | 6,30E+03 | 6,54E+0 | 7,87E+0
8090668 2 02 3 3 2
7
AX- 4 15452102 | 4,07E- 1,20E+04 | 1,20E+0 | 1,20E+04 | 1,31E+0 | 1,33E+0
7661392 02 4 4 2
2
AX- 14 12849847 | 5,23E- 1,54E+04 | 1,54E+0 | 1,54E+04 | 1,64E+0 | 1,54E+0
7577988 02 4 4 3
2

Cizelge 4.76’da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.77. TBA3 akrabalik katsayis1 0.4 i¢in 439 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Poz P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m ni g
AX- 1 11507132 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7522137 9 0 0 0
9
AX- 1 12403136 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7524038 8 0 0 0
9
AX- 2 37330313 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
7608305 0 0 0
3
AX- 3 71386840 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0O 0,00E+0
7654130 0 0 0
3
AX- 8 20465580 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7708376 0 0 0 0
6
AX- 21 5741897 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7625297 0 0 0 0
4
AX- 24 2749596 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7630540 0 0 0 0
5
AX- 3 86303296 | 1,64E+0 | 4,84E+05 | 4,84E+0 | 4,84E+05 | 4,84E+0 | 6,05E+0
7657284 0 5 5 4
6
AX- 3 27213962 | 4,65E+0 | 1,37E+06 | 1,37E+0 | 1,37E+06 | 1,37E+0 | 1,52E+0
8092992 0 6 6 5
1
AX- 23 3727696 1,I0E+0 | 3,26E+06 | 3,25E+0 | 3,25E+06 | 3,26E+0 | 3,26E+0
7628738 1 6 6 5
5

Cizelge 4.77°de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.78. TBA3 akrabalik katsayis1 0.5 i¢in 218 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m ni g
AX- 1 6011622 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7548980 0 0 0
1
AX- 1 6017913 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
8082358 0 0 0
4
AX- 1 24185984 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | O 0,00E+0
8097811 0 0 0
0
AX- 1 30575372 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0 0,00E+0
7542493 0 0 0
4
AX- 1 80756205 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
8076173 0 0 0 0
7
AX- 1 84834414 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7553726 0 0 0 0
8
AX- 1 11062715 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7521189 6 0 0 0 0
4
AX- 1 11230712 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7521558 9 0 0 0 0
9
AX- 1 12127647 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7523447 8 0 0 0 0
9
AX- 1 13527445 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+00 | 0,00E+0 | 0,00E+0
7526454 5 0 0 0 0
2

Cizelge 4.78 de, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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Cizelge 4.79. TBA3 akrabalik katsayis1 0.6 icin 45 tavuga ait veri seti ile yapilan ¢oklu
karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyo | P degeri | Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH
m n ni g

AX- 1 2359472 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7541044 113 109 107 111

0

AX- 1 2360778 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7541046 113 109 107 111

7

AX- 1 2366686 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7541058 113 109 107 111

8

AX- 1 2371054 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0 9,00E-
7518496 113 109 107 111

6

AX- 1 2371923 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541070 113 109 107 0 111

8

AX- 1 2372130 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541071 113 109 107 0 111

2

AX- 1 2375664 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541078 113 109 107 0 111

8

AX- 1 2379718 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541087 113 109 107 0 111

3

AX- 1 2387970 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
7541103 113 109 107 0 111

2

AX- 1 9692040 | 8,76E- 2,58E-109 | 2,58E- 2,56E- 0,00E+0 | 9,00E-
8091140 113 109 107 0 111

9

Cizelge 4.79°da, yumurta agirlig1 fenotipleri R programinda gerceklestirilen goklu
kargilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p
degerleri birbirine yakin bulunsa da en iyi sonucu Benjamin-Hochberg yontemi vermistir.
Bu sonugcta %5 6nem seviyesinde anlamli bulunmustur.
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4.4. GEMMA analizleri

Cizelge 4.80. i1k yumurta agirlig1 verilerine ait (1063 hayvan 294705 SNP bilgisiyle)
tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata

1 AX-75490180 | 61810391 | C T 118.461 0.2504 2,55E+00
1 AX-75490259 | 61847006 | A G 1.186.947 | 0.2516 2,72E+00
1 AX-75490174 | 61808228 | T G 1.185.799 | 0.2517 3

1 AX-75490150 | 61795431 | C A 1.175.794 | 0.2527 4

1 AX-75490221 | 61831096 | T C 1.168.487 | 0.2522 4

1 AX-75490232 | 61835715 | C T 1.168.487 | 0.2522 4

1 AX-75490294 | 61864554 | G A 1.160.868 | 0.2528 5

1 AX-75490231 | 61834644 | G A 1.191.267 | 0.2673 9

1 AX-75490166 | 61804667 | C A 1.115.118 | 0.2520 11

1 AX-75490296 | 61866258 | C T 113.778 0.2675 23

[lk yumurta agirhig verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde
GEMMA’da gerceklestirilen genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda
kromozom 1°de 61810391 ve 61847006 baz cifti bolgesinde %5 6nem seviyesinde en
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.9. ilk yumurta agirh@ verileri kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi
sonucunda en etkili SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Tavuklarin yumurtladig ilk haftalarda gii¢ biiylime egrisi fah kovaryans modeli
ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP) kullanilarak gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda en gii¢lii genomik sinyalin 1. kromozom bdlgesinden
AX-75490180 SNP’ten elde edildigi goriilmektedir.
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Cizelge 4.81. ilk yumurta agirlig1 verilerine ait (1063 hayvana ait 294705 SNP
bilgisiyle) ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 61810391 | 2,55E+00 | 0.7527 0.7527 | 0.7527 0.5289 0.1989
75490180

1 AX- 61847006 | 2,72E+00 | 0.8018 0.8018 | 0.8018 0.5514 0.1989
75490259

1 AX- 61808228 | 2,80E+00 | 0.8251 0.8251 | 0.8251 0.5618 0.1989
75490174

1 AX- 61795431 | 3,70E+00 | 1 1 1 0.6642 0.1989
75490150

1 AX- 61831096 | 4,05E+00 | 1 1 1 0.6968 0.1989
75490221

1 AX- 61835715 | 4,05E+00 | 1 1 1 0.6968 0.1989
75490232

1 AX- 61864554 | 4,95E+00 | 1 1 1 0.7676 0.2085
75490294

1 AX- 61834644 | 9,24E+00 | 1 1 1 0.9343 0.3404
75490231

1 AX- 61866258 | 1,07E+01 | 1 1 1 0.9569 0.3495
75490296

1 AX- 61866258 | 2,30E+01 | 1 1 1 0.9988 0.3758
75490296

Cizelge 4.81°de goriildiigii tizere, ilk yumurtlama yasindaki hayvanlarin yumurta
agirhgr  verilerine ait  fenotipleri bakimindan incelendiginde =GEMMA’da
gerceklestirilen genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R
programinda gerceklestirilen coklu karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p
degerleri goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da en diisiik sonu¢ Benjamin-
Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Ancak %2 6nem seviyesinde anlaml
bulunmamuistir.
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Sekil 4.10. ik yumurta agirhig1 verileri iizerinde gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktérii 1.0236 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.82. 28 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10
SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
9 AX-77149948 | 18479924 | A G 2.749.561 | 0.6203265 | 1,03E+01
1 AX-80745839 | 168720658 | A T -0.7828846 | 0.179076 1,35E+01
1 AX-75334594 | 168789601 | C T -0.7667585 | 0.1795145 | 21
3 AX-76412572 | 109605486 | A G 0.7360509 | 0.1737792 | 25
1 AX-75334461 | 168728872 | G T -0.7568307 | 0.1793 26
1 AX-75334456 | 168726139 | T C -0.7594143 | 0.1802017 | 27
1 AX-80826503 | 168719617 | T A -0.7553442 | 0.1793602 | 28
3 AX-76411548 | 109221530 | G T 0.7371682 | 0.1752134 | 28
1 AX-75334507 | 168746789 | C T -0.7517994 | 0.1796243 | 31
3 AX-76412304 | 109509019 | C T 0.7271845 | 0.1737994 | 31

28 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirhigr verilerine ait fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen genomik iligki matrisi ile LMM
analizi sonucunda %5 6nem seviyesinde gii¢lii sinyal bulunamamuistur.
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Sekil 4.11. 28 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri kullanilarak gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Tavuklarin 28 haftalik yastayken alinan yumurta agirlig verileri ile gii¢ biiylime
egrisi fah kovaryans modeli ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP)
kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en giiclii genomik sinyalin 9.
kromozomda AX-77149946 SNP ve 1. kromozomda AX-80745839 SNPden elde edildigi
goriilmektedir.
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Cizelge 4.83. 28 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) c¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10
SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

9 AX- 18479924 | 1,03E+01 | 1 1 0.9999 0.9517 0.3997
77149948

1 AX- 168720658 | 1,35E+01 | 1 1 0.9999 0.9814 0.3997
80745839

1 AX- 168789601 | 2,12E+01 | 1 1 0.9999 0.9980 0.3997
75334594

3 AX- 109605486 | 2,48E+01 | 1 1 0.9999 0.9993 0.3997
76412572

1 AX- 168727527 | 2,64E+01 | 1 1 0.9999 0.9995 0.3997
75334459

1 AX- 168726139 | 2,72E+01 | 1 1 0.9999 0.9996 0.3997
75334456

1 AX- 168719617 | 2,75E+01 | 1 1 0.9999 0.9997 0.3997
80826503

3 AX- 109221530 | 2,80E+01 | 1 1 0.9999 0.9997 0.3997
76411548

1 AX- 168746789 | 3,08E+01 | 1 1 0.9999 0.9998 0.3997
75334507

3 AX- 109509019 | 3,10E+01 | 1 1 0.9999 0.9998 0.3997
76412304

Cizelge 4.83’te goriildiigii tizere, 28 haftalik yasdaki hayvanlarin yumurta agirhig
verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da en diisiik sonu¢ Benjamin- Hochberg
diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Ancak %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamugtir.
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Sekil 4.12. 28 haftalik yastaki tavuklarin yumurta agirlig1 verileri tizerinde gozlenen ve
beklenen degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 1.0329 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.84. 36 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili

SNP listesi
Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
1 AX-77278641 | 168773105 | T C -0.9588942 | 0.1698185 | 2,10E-02
1 AX-75334594 | 168789601 | C T -0.9565068 | 0.1695054 | 2,14E-02
1 AX-75334604 | 168792881 | C T -0.9475051 | 0.1697777 | 0
1 AX-75334580 | 168783285 | G A -0.9477682 | 0.1698954 | 0
1 AX-75334583 | 168784829 | G A -0.9477682 | 0.1698954 | 0
1 AX-75334617 | 168797175 | C T -0.9382757 | 0.1691199 | 0
1 AX-75334561 | 168775096 | C T -0.9380171 | 0.1696678 | 0
1 AX-75334589 | 168787483 | T C -0.9380171 | 0.1696678 | 0
1 AX-75334770 | 168865470 | T C -0.9301924 | 0.1689422 | 0
1 AX-75334760 | 168860437 | A G -0.9252776 | 0.1693339 | 0

36 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen genomik iligki matrisi ile LMM
analizi sonucunda kromozom 1’de 168773105 ve 168789601 baz ¢ifti bolgesinde %5
Oonem seviyesinde en giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.13. 36 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri kullanilarak gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Tavuklarin 36 haftalik yastayken alinan yumurta agirlig1 verileri ile gii¢ biiyiime
egrisi fah kovaryans modeli ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP)
kullanilarak gercgeklestirilen LMM analizi sonucunda en giiclii genomik sinyalin 1.
kromozomda AX-77278641 SNPden elde edildigi goriillmektedir.
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Cizelge 4.85. 36 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligt verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) ¢coklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP
listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 168773105 | 2,10E-02 | 0.0061 0.0061 | 0.0061 0.0061 0.0014
77278641

1 AX- 168789601 | 2,14E-02 | 0.0063 0.0063 | 0.0063 0.0062 0.0014
75334594

1 AX- 168792881 | 3,04E-02 | 0.0089 0.0089 | 0.0089 0.0089 0.0014
75334604

1 AX- 168783285 | 3,08E-03 | 0.0090 0.0090 | 0.0090 0.0090 0.0014
75334580

1 AX- 168784829 | 3,08E-03 | 0.0090 0.0090 | 0.0090 0.0090 0.0014
75334583

1 AX- 168797175 | 3,65E-02 | 0.0107 0.0107 | 0.01075 0.0106 0.0014
75334617

1 AX- 168775096 | 4,06E-02 | 0.0119 0.0119 | 0.0119 0.0119 0.0014
75334561

1 AX- 168787483 | 4,06E-02 | 0.0119 0.0119 | 0.0119 0.0119 0.0014
75334589

1 AX- 168865470 | 4,60E-03 | 0.0135 0.0135 | 0.0135 0.0134 0.0015
75334770

1 AX- 168860437 | 5,79E-02 | 0.0170 0.0170 | 0.0170 0.01692 | 0.0015
75334760

Cizelge 4.85te goriildiigii lizere, 36 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirlhig
verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da %2 6nem seviyesinde en giiclii sinyaller
Benjamin- Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir.
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Sekil 4.14. 36 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri iizerinde gozlenen ve
beklenen degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.9509 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalagma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.86. 56 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063 hayvan
294705 SNP bilgisiyle) tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata

3 AX-76390460 | 9990441 C T 1.440.169 | 0.2864594 | 5,83E-01
3 AX-76602592 | 9941736 A G 1.420.362 | 0.2863397 | §,19E-01
3 AX-76602675 | 9945681 C T 1.420.362 | 0.2863397 | 1

3 AX-76602651 | 9944647 T C 1.424.569 | 0.2890237 | 1

3 AX-76389980 | 9969839 G T 1.417.091 | 0.2878819 | 1

3 AX-80940902 | 9987168 C G 1.411.293 | 0.2868843 | 1

3 AX-80778117 | 9962630 A T 1.384.276 | 0.2897809 | 2

1 AX-75334835 | 168889414 | G A -104.754 0.2244513 | 3

3 AX-76390799 | 10005711 A G 1.334.399 | 0.2931636 | 6

1 AX-75334594 | 168789601 | C T -0.986572 | 0.2238208 | 12

56 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen genomik iligki matrisi ile LMM
analizi sonucunda %5 6nem seviyesinde giiclii sinyal bulunamamustur.
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Sekil 4.15. 56 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri kullanilarak gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Tavuklarin 56 haftalik yastaki yumurta agirlig1 verilerine ait gii¢ biiyiime egrisi
fah kovaryans modeli ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP)
kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en giiclii genomik sinyalin 3.
kromozomda AX-76390460 SNP’ten elde edildigi goriilmektedir.
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Cizelge 4.87. 56 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligt verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) coklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

3 AX- 9987168 5,83E-01 | 0.1718 0.1718 | 0.1718 0.1578 0.0493
80940902

3 AX- 9941736 8,19E-01 | 0.2412 0.2412 | 0.2412 0.2143 0.0493
76602592

3 AX- 9945681 8,19E-01 | 0.2412 0.2412 | 0.2412 0.2143 0.0493
76602675

3 AX- 9944647 9,59E-01 | 0.2826 0.2826 | 0.2826 0.2461 0.0493
76602651

3 AX- 9969839 9,90E-01 | 0.2918 0.2918 | 0.2918 0.2531 0.0493
76389980

3 AX- 9987168 1,01E+00 | 0.2963 0.2963 | 0.2963 0.2564 0.0493
80940902

3 AX- 9962630 2,03E+00 | 0.5981 0.5980 | 0.5980 0.4501 0.0854
80778117

1 AX- 168889414 | 3,44E+00 | 1 1 0.9999 0.6376 0.1269
75334835

3 AX- 10005711 | 5,94E+00 | 1 1 0.9999 0.8261 0.1943
76390799

1 AX- 168787483 | 1,15E+01 | 1 1 0.9999 0.9662 0.2226
75334589

Cizelge 4.87de goriildligii lizere, 56 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirhig
verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da en diisiik sonu¢ Benjamin- Hochberg
diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Ancak %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamugtir.
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Sekil 4.16. 56 haftalik tavuklarin yumurta agirlig1 verileri tizerinde gézlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.9644 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.88. 66 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063 hayvan
294705 SNP bilgisiyle) tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
1 AX-75334594 | 168789601 | C T -1.043.445 | 0.2165677 | 1,66E+00
1 AX-75334604 | 168792881 | C T -1.042.708 | 0.2168142 | 1,73E+00
1 AX-75334580 | 168783285 | G A -1.035.451 | 0.2168883 | 2
1 AX-75334583 | 168784829 | G A -1.035.451 | 0.2168883 | 2
1 AX-75334537 | 168761431 | T C -102.919 0.2165466 | 2
1 AX-80745839 | 168720658 | A T -1.026.172 | 0.2161847 | 2
1 AX-77278641 | 168773105 | T C -1.028.041 | 0.2169584 | O
1 AX-80826503 | 168719617 | T A -1.023.948 | 0.2163817 | 3
1 AX-75334561 | 168775096 | C T -1.023.057 | 0.2166879 | 3
1 AX-75334589 | 168787483 | T C -1.023.057 | 0.2166879 | 3

66 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen genomik iligki matrisi ile LMM
analizi sonucunda %5 6nem seviyesinde giiclii sinyal bulunamamustur.
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Sekil 4.17. 66 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri kullanilarak gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Tavuklarin 66 haftalik yastaki yumurta agirligi verilerine ait gii¢ biliylime egrisi
fah kovaryans modeli ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP)
kullanilarak gercgeklestirilen LMM analizi sonucunda en giiclii genomik sinyalin 1.
kromozomda AX-75334594 SNP’den elde edildigi goriilmektedir.
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Cizelge 4.89. 66 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligt verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) ¢coklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP
listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 168789601 | 1,66E+00 | 0.4892 0.4892 | 0.4892 0.3869 0.0494
75334594

1 AX- 168792881 | 1,73E+00 | 0.5109 0.5109 | 0.5109 0.4001 0.0494
75334604

1 AX- 168783285 | 2,06E+00 | 0.6064 0.6064 | 0.6064 0.4547 0.0494
75334580

1 AX- 168784829 | 2,06E+00 | 0.6064 0.6064 | 0.6064 0.4547 0.0494
75334583

1 AX- 168761431 | 2,28E+00 | 0.6727 0.6727 | 0.6727 0.4897 0.0494
75334537

1 AX- 168720658 | 2,35E+00 | 0.6926 0.6925 | 0.6925 0.4997 0.0494
80745839

1 AX- 168773105 | 2,45E-01 | 0.7210 0.7829 | 0.7210 0.5137 0.0494
77278641

1 AX- 168720658 | 2,52E+00 | 0.7432 0.7829 | 0.7432 0.5244 0.0494
80745839

1 AX- 168775096 | 2,66E+00 | 0.7829 0.7829 | 0.7829 0.5429 0.0494
75334561

1 AX- 168787483 | 2,66E+00 | 0.7829 0.7829 | 0.7829 0.5429 0.0494
75334589

Cizelge 4.89°da goriildligii lizere, 66 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirhig
verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da en diisiik sonu¢ Benjamin-Hochberg
diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Ancak %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamugtir.
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Sekil 4.18. 66 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri iizerinde goézlenen ve
beklenen degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 1.0020 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalagma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.90. 72 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063 hayvan
294705 SNP bilgisiyle) tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
24 AX-76320350 | 6237902 | T G 0.8183 0.2168 0.0001
24 AX-76320189 | 6204381 | G A 0.8242 0.2185 0.0001
2 AX-76123233 | 60398529 | T C -1.0038 0.2709 0.0002
4 AX-76609312 | 13030629 | G T -1.0005 0.2705 0.0002
24 AX-76320146 | 6193570 | G T 0.7975 0.2168 0.0002
24 AX-76320172 | 6199956 | C T 0.7975 0.2168 0.0002
24 AX-76320210 | 6208189 | G A 0.7975 0.2168 0.0002
24 AX-76320225 | 6211929 | C T 0.7975 0.2168 0.0002
24 AX-76320288 | 6224855 | C T 0.7975 0.2168 0.0002
2 AX-76123650 | 60633574 | T C -1.0321 0.2809 0.0002

72 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen genomik iligki matrisi ile LMM
analizi sonucunda 24, 2 ve 4. kromozomlarda %35 6nem seviyesinde en giiglii sinyaller
bulunmugtur.

133



BULGULAR U. BILGINER

4 —

3_
B
=]
S 2
L
I

‘I_

0 -

1 2 3 4 b 7 9 12 18 29
Kromozom

Sekil 4.19. 72 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri kullanilarak gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Tavuklarin 72 haftalik yastaki yumurta agirlig1 verilerine ait giic biiyiime egrisi
fah kovaryans modeli ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP)
kullanilarak ger¢eklestirilen LMM analizi sonucunda en giiclii genomik sinyallerin 24, 2
ve 4. kromozomlardan elde edildigi goriilmektedir.
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Cizelge 4.91. 72 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) coklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP
listesi

Kromozom SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni Holm Hochberg SidakSS BH

24 AX- 6237902 0.0001 1 1 0.9999 1 0.8593
76320350

24 AX- 6204381 0.0001 1 1 0.9999 1 0.8593
76320189

2 AX- 60398529 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76123233

4 AX- 13030103 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76609311

24 AX- 6193570 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76320146

24 AX- 6199956 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76320172

24 AX- 6208189 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76320210

24 AX- 6211929 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76320225

24 AX- 6224855 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76320288

2 AX- 60633574 0.0002 1 1 0.9999 1 0.8593
76123650

Cizelge 91°de goriildiigii tizere, 72 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi
verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda
gergeklestirilen c¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da en diisiik sonu¢ Benjamin-Hochberg
diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Ancak %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.20. 72 haftalik tavuklarin yumurta agirligi verileri iizerinde gézlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.9753 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.92. 80 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063 hayvan
294705 SNP bilgisiyle) tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata

3 AX-80756645 | 28027016 | T A 1.238.003 | 0.2714264 | 5,68E+00
3 AX-76448492 | 27876444 | G T 1.215.459 | 0.2722592 | 8,89E+00
3 AX-76447574 | 27452041 | C T 1.210.242 | 0.2732036 |1

3 AX-76448213 | 27746292 | C A 1.198.555 | 0.2705916 | 10

3 AX-76447905 | 27605792 | A G 1.193.134 | 0.2711842 | 12

3 AX-76447916 | 27611888 | G A 1.193.134 | 0.2711842 | 12

3 AX-76448777 | 28009375 | C T 1.184.974 | 0.2702512 | 13

3 AX-76447502 | 27416089 | C T 1.194.867 | 0.2729919 | 13

3 AX-76447530 | 27430084 | T C 1.194.867 | 0.2729919 | 13

3 AX-76447532 | 27430263 | T C 1.194.867 | 0.2729919 | 13

80 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirhi@i verilerine ait fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen genomik iligki matrisi ile LMM
analizi sonucunda %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal bulunamamustir.
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Sekil 4.21. 80 haftalik tavuklarin yumurta agirligr verileri kullanilarak gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda en etkili SNP’nin Manhattan sekli ile gdsterimi

Tavuklarin 80 haftalik yastaki yumurta agirlig1 verilerine ait gii¢ bilylime egrisi
fah kovaryans modeli ile elde edilen kalintilar (1063 hayvandan 294705 SNP)
kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en gii¢lii genomik sinyalin 3.
kromozomda AX-80756645 SNPden elde edildigi goriilmektedir.
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Cizelge 4.93. 80 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi verilerine ait (1063
hayvana ait 294705 SNP bilgisiyle) ¢oklu karsilastirma testleri sonucu en etkili 10 SNP
listesi

Kromozom SNP Pozisyon P degeri Bonferroni Holm Hochberg SidakSS BH

3 AX- 28027016 5,68E+00 1 1 0.9999 0.8125 0.1532
80756645

3 AX- 27876444 8,89E+00 1 1 0.9999 0.9271 0.1532
76448492

3 AX- 27452041 1,04E+00 1 1 0.9999 0.9534 0.1532
76447574

3 AX- 27746292 1,04E+01 1 1 0.9999 0.9537 0.1532
76448213

3 AX- 27605792 1,19E+01 1 1 0.9999 0.9703 0.1532
76447905

3 AX- 27611888 1,19E+01 1 1 0.9999 0.9703 0.1532
76447916

3 AX- 28009375 1,28E+01 1 1 0.9999 0.9767 0.1532
76448777

3 AX- 27416089 1,32E+01 1 1 0.9999 0.9797 0.1532
76447502

3 AX- 27430084 1,32E+01 1 1 0.9999 0.9797 0.1532
76447530

3 AX- 27430263 1,32E+01 1 1 0.9999 0.9797 0.1532
76447532

Cizelge 4.93’te goriildiigii tizere, 80 haftalik yastaki hayvanlarin yumurta agirligi
verilerine ait fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iliski matrisi ve LMM analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda
gerceklestirilen c¢oklu karsilastirma analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri
goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa da en diisiikk sonu¢ Benjamin-Hochberg
diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Ancak %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.22. 80 haftalik tavuklarin yumurta agirlig1 verileri tizerinde gézlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.9939 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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4.5. Genomik iliski matrisi yapilan temel bilesen analiz sonug¢lar:

Ham veri seti temel bilesenler analiziyle zaman araligi bakimindan 3’e ayrilmistir.
Olusturulan yeni veri setlerinden akrabalik derecesine gore (katsay1 0.1 i¢in 1063 tavuk
294702 SNP; katsay1 0.2 i¢in 1063 tavuk 294699 SNP; 0.3 i¢in 1063 tavuk 294705 SNP;
0.4 icin 1063 tavuk 294700 SNP; 0.5 i¢in 1063 tavuk 294697 SNP; 0.6 icin 1063 tavuk
294692 SNP) 6 alt tabaka elde edilmistir ve analizlerde kullanilmistir.

4.5.1. Temel bilesen 1. tabakaya yapilan analizler
Cizelge 4.94. TBAI icin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75334594 | 168789601 | T C -46.70368 ?.2712»7 1.20e-07
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -46.38325 | 8.7439 1.37e-07
1 AX-80826503 | 168719617 | A T -45.6577 | 8.7553 2.21e-07
1 AX-75334447 | 168724175 | A G -45.32422 | 8.7205 2.42e-07
1 AX-75334770 | 168865470 | C T -45251 8.7275 2.58e-07
1 AX-77278641 | 168773105 | C T -45.16944 | 8.7779 3.17e-07
1 AX-75334580 | 168783285 | A G -45.15082 | 8.7912 3.34e-07
1 AX-75334583 | 168784829 | A G -45.02905 | 8.7741 3.40e-07
1 AX-75334507 | 168746789 | T C -44.79372 | 8.7550 3.69e-07
1 AX-75334835 | 168889414 | A G -44.66164 | 8.7412 3.839¢-07

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.23. Genomik iligki yapilan TBA 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.95. TBAI icin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 168789601 | 1,20E-01 | 0.0355 0.0355 | 0.0355 0.0348 0.0106
75334594

AX- 1 168720658 | 1,37E-01 | 0.0404 0.0404 | 0.0404 0.0396 0.0106
80745839

AX- 1 168719617 | 2,21E-01 | 0.0651 0.0651 | 0.0651 0.0630 0.0106
80826503

AX- 1 168724175 | 2,42E-01 | 0.0714 0.0714 | 0.0714 0.0689 0.0106
75334447

AX- 1 168865470 | 2,59E-01 | 0.07625 0.0762 | 0.0762 0.0734 0.0106
75334770

AX- 1 168773105 | 3,17E-01 | 0.0935 0.0935 | 0.0935 0.0892 0.0106
77278641

AX- 1 168783285 | 3,34E-01 | 0.0984 0.0984 | 0.0984 0.0937 0.0106
75334580

AX- 1 168784829 | 3,41E-01 | 0.1004 0.1004 | 0.1004 0.0955 0.0106
75334583

AX- 1 168746789 | 3,70E-01 | 0.1089 0.1089 | 0.10891 0.103 0.0106
75334507

AX- 1 168889414 | 3,83E-01 | 0.1129 0.1129 | 0.1129 0.0106 0.0106
75334835

Cizelge 4.95’te goriildiigli iizere, secilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Degerler birbirine yakin ¢iksa
da en giiclii sinyaller Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonug
da %2 6nem seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.24. Genomik iligki yapilan 1. tabaka akrabalik katsayist 0.1 olarak segilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.85239 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.

144



BULGULAR U. BILGINER

Cizelge 4.96. TBA1 icin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri

1 AX-75334594 | 168789601 | T C -45.3099 18{.?;55 2.56e-07
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -44.8574 | 8.7495 | 3.49e-07
1 AX-75334561 | 168775096 | T C -44.7322 | 8.7766 | 4.08e-07
1 AX-80826503 | 168719617 | A T -44.5428 | 8.7441 | 4.14e-07
1 AX-75334634 | 168803610 | G A -44.3246 | 8.7628 | 4.98e-07
1 AX-75334604 | 168792881 | T C -44.1862 | 8.7879 | 5.81e-07
1 AX-75334642 | 168809194 | A G -43.7148 | 8.7454 | 6.75e-07
1 AX-75334456 | 168726139 | C T -43.7896 | 8.7697 | 6.93e-07
1 AX-75334580 | 168783285 | A G -43.9721 | 8.8100 | 7.01e-07
1 AX-75334589 | 168787483 | C T -43.3624 | 8.7439 | 8.23e-07

Akrabalik katsayis1 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.25. Genomik iligki yapilan TBA 1. tabaka akrabalik katsayisi 0.2 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.97. TBAI icin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 168789601 | 2,56E-01 | 0.0754 0.0754 | 0.0754 0.0726 0.0191
75334594

AX- 1 168720658 | 3,50E-01 | 0.1031 0.1031 | 0.1031 0.0980 0.0191
80745839

AX- 1 168775096 | 4,09E-01 | 0.1205 0.1205 | 0.1205 0.1135 0.0191
75334561

AX- 1 168719617 | 4,15E-01 | 0.1222 0.1222 | 0.1222 0.1150 0.0191
80826503

AX- 1 168803610 | 4,98E-01 | 0.1468 0.1468 | 0.1466 0.1365 0.0191
75334634

AX- 1 168792881 | 5,81E-01 | 0.1713 0.1713 | 0.1713 0.1574 0.0191
75334604

AX- 1 168809194 | 6,75E-01 | 0.1990 0.1990 | 0.1990 0.1804 0.0191
75334642

47248 1 168809195 | 6,94E-01 | 0.2044 0.2044 | 0.2044 0.1849 0.0191
AX- 1 168783285 | 7,01E-01 | 0.2066 0.2066 | 0.2066 0.1866 0.0191
75334580

AX- 1 168787483 | 8,24E-01 | 0.2428 0.2428 | 0.2428 0.2155 0.0191
75334589

Cizelge 4.97°de goriildiigli lizere, secilen veriler yumurta agirhigi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir ve en giiclii sinyaller Benjamin-
Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 onem seviyesinde
anlamlidir.
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Sekil 4.26. Genomik iligki yapilan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak segilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda goézlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.6880 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalagma goriilmemektedir ancak yaniltici olabilir.
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Cizelge 4.98. TBAI icin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
1 AX-75334594 | 168789601 T C 45.9588 3271213 1.89¢-07
1 AX-80745839 | 168720658 T A 45.4371 8.7382 2.39e-07
1 AX-75334604 | 168792881 T C 45.2069 8.7820 3.14e-07
1 AX-80826503 | 168719617 A T 44.8227 8.7509 3.58e-07
1 AX-75334580 | 168783285 A G 44.5030 8.7920 4.89¢-07
1 AX-75334583 | 168784829 A G 44.5030 8.7920 4.89¢-07
1 AX-75334447 | 168724175 A G 44.1868 8.7436 5.10e-07
1 AX-75334770 | 168865470 C T 44.1161 8.7355 5.19e-07
1 AX-75334507 | 168746789 T C 44.1631 8.7708 5.60e-07
1 AX-77278641 | 168773105 C T 44.2409 8.7925 5.70e-07

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.27. Genomik iligki yapilan TBA 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594 ve 12.
kromozomda AX-75710001 SNPIerinden gii¢lii sinyaller alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.99. TBAI i¢cin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 168789601 | 1,90E-01 | 0.05591 0.0559 | 0.0559 0.0543 0.0134
75334594

AX- 1 168720658 | 2,39E-01 | 0.0705 0.0705 | 0.0705 0.0680 0.0134
80745839

AX- 1 168792881 | 3,14E-01 | 0.0926 0.0926 | 0.0926 0.0884 0.0134
75334604

AX- 1 168719617 | 3,59E-01 | 0.1057 0.1057 | 0.1057 0.1003 0.0134
80826503

AX- 1 168783285 | 4,89E-01 | 0.1442 0.1442 | 0.1442 0.1343 0.0134
75334580

AX- 1 168784829 | 4,89E-01 | 0.1442 0.1442 | 0.1442 0.1343 0.0134
75334583

AX- 1 168724175 | 5,10E-02 | 0.1503 0.1503 | 0.1503 0.1396 0.0134
75334447

AX- 1 168865470 | 5,19E-01 | 0.1530 0.1530 | 0.1530 0.14189 | 0.0134
75334770

AX- 1 168746789 | 5,60E-01 | 0.1651 0.1651 | 0.1651 0.1522 0.0134
75334507

AX- 1 168773105 | 5,71E-02 | 0.1682 0.1682 | 0.1682 0.1548 0.0134
77278641

Cizelge 4.99°da goriildiigli tlizere, secilen veriler yumurta agirhigi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iliski matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. En gii¢lii sinyaller Benjamin-
Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 onem seviyesinde
anlamlidir.
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Sekil 4.28. Genomik iligki yapilan 1. tabaka akrabalik katsayisi 0.3 olarak segilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda goézlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktori 0.9414 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalagsma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.100. TBA1 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75334594 | 168789601 | T C -43.1812 18{.2;;29 1.49¢-06
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -42.5844 | 8.9483 | 2.21e-06
1 AX-80826503 | 168719617 | A T -42.2195 | 8.9619 | 2.79e-06
1 AX-75334604 | 168792881 | T C -42.2822 1 9.0011 | 2.98e-06
1 AX-77278641 | 168773105 | C T -41.9635 | 8.9775 | 3.32e-06
1 AX-75334770 | 168865470 | C T -41.4705 | 8.9165 | 3.72e-06
1 AX-75334447 | 168724175 | A G -41.6892 | 8.9692 | 3.77e-06
1 AX-75334580 | 168783285 | A G -41.0598 | 8.9888 | 5.50e-06
1 AX-75334461 | 168728872 | T G -40.8433 | 8.9419 | 5.514¢-06
1 AX-75334634 | 168803610 A -40.6554 | 8.9504 | 6.20e-06

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen

genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde

giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.29. Genomik iligki yapilan TBA 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.101. TBA1 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 168789601 | 1,50E-01 | 0.4407 0.4407 | 0.4407 0.3564 0.1400
75334594

AX- 1 168720658 | 2,22E+00 | 0.6528 0.6528 | 0.6528 0.4794 0.1400
80745839

AX- 1 168719617 | 2,79E+00 | 0.8228 0.8228 | 0.8228 0.5608 0.1400
80826503

AX- 1 168792881 | 2,98E-01 | 0.87825 0.8782 | 0.8782 0.5844 0.1400
75334604

AX- 1 168773105 | 3,33E+00 | 0.9813 0.9813 | 0.9813 0.6251 0.1400
77278641

AX- 1 168865470 | 3,72E+00 | 1 1 0.9999 0.6659 0.1400
75334770

AX- 1 168724175 | 3,77E+00 | 1 1 0.9999 0.6710 0.1400
75334447

AX- 1 168783285 | 5,50E+00 | 1 1 0.9999 0.8025 0.1400
75334580

AX- 1 168728872 | 5,51E-01 | 1 1 0.9999 0.8029 0.1400
75334461

AX- 1 168803610 | 6,20E+00 | 1 1 0.9999 0.8392 0.1400
75334634

Cizelge 4.101°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerlerine gore
anlamli SNP bulunumamustir.
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Sekil 4.30. Genomik iligki yapilan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak segilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0220 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalagsma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.102. TBA1 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75334594 | 168789601 | T C -46.9134 gggo 2.86e-07
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -43.8900 | 9.1243 1.72e-06
1 AX-75334756 | 168858505 | C T -42.6022 | 9.0734 3.01e-06
1 AX-75334634 | 168803610 | G A -42.6594 | 9.1217 3.29-06

1 AX-80826503 | 168719617 | A T -42.3363 | 9.0645 3.38e-06
1 AX-75334617 | 168797175 | T C -42.3058 | 9.0668 3.46e-06
1 AX-75334447 | 168724175 | A G -42.6594 | 9.1542 3.56e-06
1 AX-77278641 | 168773105 | C T -42.6070 | 9.1707 3.80e-06
1 AX-75334580 | 168783285 | A G -42.4267 | 9.1777 4.25e-06
1 AX-75334456 | 168726139 | C T -42.2072 | 9.1643 4.61e-06

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 dnem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.31. Genomik iligki yapilan TBA 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir
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Cizelge 4.103. TBA1 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 168773105 | 2,86E-01 | 0.0843 0.0843 | 0.0843 0.0809 0.0843
77278641

AX- 1 168708318 | 1,73E+00 | 0.5085 0.5085 | 0.5085 0.3986 0.1238
75334415

AX- 1 168826901 | 3,01E+00 | 0.8874 0.8874 | 0.8874 0.5882 0.1238
75334682

AX- 1 168789601 | 3,29E+00 | 0.9698 0.9698 | 0.9698 0.6208 0.1238
75334594

AX- 1 168683810 | 3,39E+00 | 0.9988 0.9988 | 0.9988 0.6316 0.1238
75334354

AX- 1 168783285 | 3,46E+00 | 1 1 0.9999 0.6396 0.1238
75334580

AX- 1 168710717 | 3,56E+00 | 1 1 0.9999 0.6500 0.1238
75334422

AX- 1 168743430 | 3,81E+00 | 1 1 0.9999 0.6745 0.1238
80876892

AX- 1 168746789 | 4,25E+00 | 1 1 0.9999 0.7143 0.1238
75334507

AX- 1 168719204 | 4,61E+00 | 1 1 0.9999 0.7430 0.1238
75334433

Cizelge 4.103’te goriildiigli lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA ’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. En kiiciik degerler Benjamin-
Hochberg testinde goriilmektedir ancak %2 6nem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.32. Genomik iligki yapilan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak segilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0123 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalagsma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.104. TBA1 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75246967 | 12352218 | T C 42.6689 ?221(%3 4.25e-09
1 AX-75242383 | 12116283 | A G 41.7969 7.2298 9.74e-09
1 AX-75243820 | 12187865 | G A 41.7838 7.2489 1.07e-08
1 AX-75242470 | 12119991 | T C 41.3129 7.3185 2.11e-08
1 AX-75246900 | 12349020 | T C 40.5899 7.1953 2.16e-08
1 AX-80955092 | 12134852 | A T 40.7126 7.2505 2.50e-08
1 AX-80821262 | 12357177 | C G 40.1518 7.2328 3.58e-08
1 AX-75245546 | 12272435 | A G 39.4500 7.1701 4.70e-08
1 AX-75242338 | 12114505 | A G 39.7904 7.2544 5.16e-08
1 AX-75243678 | 12181456 | G A 39.7904 7.2544 5.16e-08

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 dnem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.33. Genomik iligki yapilan TBA 1. tabaka akrabalik katsayisi 0.6 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75246967
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.105. TBA1 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 12352075 | 4,25E-03 | 0.0012 0.0012 | 0.0012 0.0012 0.0010
75246964

AX- 1 12114505 | 9,75E-03 | 0.0028 0.0028 | 0.0028 0.0028 0.0010
75242338

AX- 1 12181456 | 1,08E-02 | 0.0031 0.0031 | 0.0031 0.0031 0.0010
75243678

AX- 1 12118976 | 2,12E-02 | 0.0062 0.0062 | 0.0062 0.0062 0.0012
75242444

AX- 1 12347493 | 2,17E-02 | 0.0063 0.0063 | 0.0063 0.0063 0.0012
75246868

AX- 1 12129841 | 2,51E-02 | 0.0073 0.0073 | 0.0073 0.0073 0.0012
75242664

AX- 1 12356926 | 3,58E-02 | 0.0105 0.0105 | 0.0105 0.0104 0.0014
75247056

AX- 1 12268706 | 4,71E-03 | 0.0138 0.0138 | 0.0138 0.0137 0.0014
75245473

AX- 1 12107028 | 5,17E-02 | 0.0152 0.0152 | 0.0152 0.0151 0.0014
75242175

AX- 1 12175498 | 5,17E-02 | 0.0152 0.0152 | 0.0152 0.0151 0.0014
75243545

Cizelge 4.105’te goriildiigli lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA ’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Bulunan degerler birbirine yakin
ciksa da en giiglii sinyaller Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu
sonug da %2 6nem seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.34. Genomik iligki yapilan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.6 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0028 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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4.5.2. Temel bilesen 2. tabakaya yapilan analizler

Cizelge 4.106. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
9 AX-77134982 | 13622926 | C T -16.5549 ?.%?90 2.048e-05
4 AX-76758370 | 88284554 | C -36.3481 | 8.9672 | 5.41e-05
4 AX-76758341 | 88272472 | G -35.9392 | 8.9266 | 6.07e-05
4 AX-76758355 | 88277168 | G T -35.9392 | 8.9266 | 6.07e-05
1 AX-75304777 | 154620273 | T C -23.0287 | 5.7952 | 7.55e-05
1 AX-75267978 | 136906254 | G A -27.3877 | 6.9072 | 7.82e-05
1 AX-75268193 | 137003827 | A G -27.0188 | 6.8836 | 9.22e-05
1 AX-75305437 | 154917304 | G T -17.9295 | 4.5862 | 9.83e-05
9 AX-77134941 | 13608962 | A -15.1672 | 3.8855 | 0.0001

1 AX-75268052 | 136938403 | G A -26.5129 | 6.8517 | 0.0001

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen

genomik iligski matrisi ile LMM analizi sonucunda %35 6nem seviyesinde kromozom 9, 4
ve 1°de giiclii sinyal bulunmustur.

165




BULGULAR U. BILGINER

5_
4 —
= 3-
=
=4
T2
1_
G_
i 2 3 4 5 7 9 12 18 29
Kromozom

Sekil 4.35. Genomik iligki yapilan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 9, 4 ve 1’de gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Cizelge 4.107. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 9 13622325 | 2,05E+01 | 1 1 0.9999 0.9976 0.9555
77134980

AX- 4 88278121 | 5,42E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
76758356

AX- 4 88269950 | 6,08E-01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
76758338

AX- 4 88274011 | 6,08E-01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
76758344

AX- 1 154620273 | 7,55E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
75304777

AX- 1 136906254 | 7,83E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
75267978

AX- 1 137003827 | 9,23E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
75268193

AX- 1 154917304 | 9,84E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
75305437

AX- 9 13608015 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
77134940

AX- 1 136938403 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9555
75268052

Cizelge 4.107°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
Onem seviyesine gore anlamsiz bulunumustur.
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Sekil 4.36. Genomik iligki yapilan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.92610 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.108. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
9 AX-77134982 | 13622926 | C T -15.9774 22%6 4.00e-05
4 AX-76758341 | 88272472 | G A -36.3212 | 8.9190 5.00e-05
4 AX-76758355 | 88277168 | G T -36.3212 | 8.9190 5.00e-05
4 AX-76758370 | 88284554 | C T -36.3212 | 8.9190 5.00e-05
1 AX-75267978 | 136906254 | G A -27057 6.9115 9.62e-05
1 AX-75304777 | 154620273 | T C -22.6143 | 5.7959 0.0001
1 AX-75268193 | 137003827 | A G -26.8872 | 6.9074 0.0001
4 AX-76640118 | 29604925 | T G 20.7272 | 5.3505 0.0001
4 AX-76639988 | 29535337 | C T 20.6331 | 5.3486 0.0001
4 AX-76640142 | 29616366 | T C 20.5132 | 5.3511 0.0001

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda %35 6nem seviyesinde kromozom 9, 4
ve 1°de giiclii sinyaller bulunmustur.
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Sekil 4.37. Genomik iligki yapilan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda sonucunda %35 6nem seviyesinde
kromozom 9, 4 ve 1’de giiclii sinyaller bulunmustur.
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Cizelge 4.109. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 9 13612759 | 4,00E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
77134950

AX- 4 88264190 | 5,00E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
76758331

AX- 4 88269184 | 5,00E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
76758337

AX- 4 88272472 | 5,00E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
76758341

AX- 1 136906254 | 9,63E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
75267978

AX- 1 154620273 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
75304777

AX- 1 137003827 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
75268193

AX- 4 29585167 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9627
76640090

AX- 4 29514425 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9627
76639956

AX- 4 29599163 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9627
76640112

Cizelge 4.109°da goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamsiz bulunmustur.
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Sekil 4.38. Genomik iligki yapilan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak secgilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.7411 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.110. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
4 AX-76758355 | 88277168 | G T -38.3430 19{.23888 2.26e-05
4 AX-76758370 | 88284554 | C T -38.0235 | 8.9653 | 2.41e-05
4 AX-76758341 | 88272472 | G A -37.6683 | 8.9203 | 2.62e-05
1 AX-75304777 | 154620273 | T C -23.4797 | 5.7908 | 5.38e-05
1 AX-75267978 | 136906254 | G A -27.7309 | 6.9749 | 7.49e-05
1 AX-75268193 | 137003827 | A G -27.1060 | 6.9031 | 9.17e-05
1 AX-75305437 | 154917304 | G T -17932 | 4.5848 | 9.77e-05
4 AX-76639988 | 29535337 | C 20.7652 | 5.3479 | 0.0001

4 AX-76640118 | 29604925 | T G 20.6885 | 5.3487 | 0.0001

4 AX-76614529 | 15799826 | C T -19.4652 | 5.0446 | 0.0001

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen

genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 4 ve 1’de %5 O6nem
seviyesinde gii¢lii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.39. Genomik iligki yapilan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayis1 0.3 i¢in secilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen genomik
iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 4 ve 1’de giiglii sinyal bulunmustur.
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Cizelge 4.111. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 4 88248136 | 2,26E+00 | 1 1 0.9999 0.9987 0.9859
76758296

AX- 4 88259390 | 2,42E+00 | 1 1 0.9999 0.9991 0.9859
76758322

AX- 4 88244495 | 2,62E+01 | 1 1 0.9999 0.9995 0.9859
76758289

AX- 1 154620273 | 5,39E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9859
75304777

AX- 1 136906254 | 7,49E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9859
75267978

AX- 1 137003827 | 9,17E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9859
75268193

AX- 1 154917304 | 9,77E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9859
75305437

AX- 4 29471302 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9859
76639875

AX- 4 29570491 | 0.0001 1 1 0.9999 0.9999 0.9859
76640066

AX- 4 15732116 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9859
76614416

Cizelge 4.111°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Bu degerler %5 Onem
seviyesinde anlamsiz bulunmustur.
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Sekil 4.40. Genomik iligki yapilan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.05184 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.112. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
1 AX-75305561 | 154972596 | G A -17.7703 Eg(t)ZS 2.60e-05
1 AX-75304777 | 154620273 T C -22.9260 5.4803 3.10e-05
1 AX-75305437 | 154917304 | G T -18.3245 4.3902 3.23e-05
1 AX-75305524 | 154957345 G A -17.8458 4.3838 5.03e-05
1 AX-75305461 | 154927189 | A G -17.8652 4.4026 5.31e-05
2 AX-76119237 | 5733107 T C -22.5307 5.5705 5.62e-05
1 AX-75305392 | 154893733 | A G -17.8433 44116 5.62e-05
1 AX-75305536 | 154964504 | A G -17.6173 4.3830 6.24e-05
2 AX-76119572 | 5751065 G A -22.2526 5.5365 6.25e-05
1 AX-75305463 | 154927511 G A -17.5485 4.4284 7.90e-05

177

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 2’de
seviyesinde gii¢lii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.41. Genomik iligki yapilan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594
SNPden ve 2. kromozomda AX-76119572 giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.113. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 154972596 | 2,60E+01 | 1 1 0.9999 0.9995 0.8783
75305561

AX- 1 154620273 | 3,11E+01 | 1 1 0.9999 0.9998 0.8783
75304777

AX- 1 154917304 | 3,24E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
75305437

AX- 1 154957345 | 5,03E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
75305524

AX- 1 154957345 | 5,32E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
75305524

AX- 2 5733107 5,62E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
76119237

AX- 1 154893733 | 5,62E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
75305392

AX- 1 154964504 | 6,25E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
75305536

AX- 2 5751065 6,25E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
76119572

AX- 1 154927511 | 7,91E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.8783
75305463

Cizelge 4.113’te goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.42. Genomik iligki yapilan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0454 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.

180



BULGULAR U. BILGINER

Cizelge 4.114. TBA2 icin genomik iligki matrisi yapilarak akrabalik katsayis1 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Kromozom SNP Pozisyon Allell Allel 0 beta Standart P degeri
1 AX-75304777 | 154620273 T C -23.16225 ?.25‘(?1556 2.769e-05
1 AX-75305437 | 154917304 G T -18.40854 439316 3.0171e-05
1 AX-75305524 | 154957345 G A -17.89599 4.385024 4.817e-05
1 AX-75304838 | 154644841 C T 21.22523 5.210194 4.969¢-05
1 AX-75305461 | 154927189 A G -17.89757 4.40026 5.106e-05
1 AX-75305392 | 154893733 A G -17.8894 4.41097 5.365e-05
2 AX-76119237 | 5733107 T C -22.56505 5.56643 5.407e-05
1 AX-75305536 | 154964504 A G -17.69448 4.38749 5.902e-05
1 AX-75305561 | 154972596 G A -16.90209 4.222601 6.695¢-05
1 AX-75304207 | 154349918 C T 14.12871 3.565421 7.906e-05

Akrabalik katsayisi 0.5 icin secilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen genomik
iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 2’de %5 Onem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.43. Genomik iliski yapilan TBA 2. tabaka akrabalik katsayist 0.5 olarak se¢ilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik  katsayis1 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da
gergeklestirilen genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda
AX-75334594 ve 2. kromozomda AX-76119237 SNPden gii¢lii sinyal alindigi
goriilmektedir.
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Cizelge 4.115. TBA2 i¢in genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 154614048 | 2,77E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75304763

AX- 1 154908847 | 3,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75305424

AX- 1 154954497 | 4,82E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75305515

AX- 1 154636695 | 4,97E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75304818

AX- 1 154915434 | 5,11E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75305436

AX- 1 154879301 | 5,37E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75305360

AX- 2 5705523 5,41E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
76118721

AX- 1 154956391 | 5,90E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75305522

AX- 1 154957815 | 6,70E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
80969648

AX- 1 154339105 | 7,91E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.9160
75304180

Cizelge 4.115’te goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.44. Genomik iligki yapilan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0168 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.116. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-80937899 | 12071677 | C G -18.0961 | 4.7983 0.0001
1 AX-80900532 | 3503644 | A T 21.0267 | 5.6225 0.0001
1 AX-75438229 | 3703392 | T C 22.5125 6.0541 0.0002
1 AX-75436859 | 3638712 | T C 14.3745 3.9332 0.0002
1 AX-75439362 | 3758379 | T C 21.3349 | 5.8600 0.0002
1 AX-75207841 | 10498130 | C T 13.9218 | 3.8370 0.0002
1 AX-75241281 | 12066380 | T G -17.8653 | 5.0039 0.0003
1 AX-75233402 | 11699134 | A G -17.2749 | 4.8478 0.0003
1 AX-75237587 | 11893408 | G A -17.2238 | 4.8405 0.0003
1 AX-75442012 | 3879925 | A G 21.5795 6.0824 0.0004

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.45. Genomik iliski yapilan TBA 2. tabaka akrabalik katsayisi 0.1 olarak segilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-80937899
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.117. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 12069957 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9591
75241356

AX- 1 3503644 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.9591
80900532

AX- 1 3703392 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.9591
75438229

AX- 1 3638712 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.9591
75436859

AX- 1 3758379 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.9591
75439362

AX- 1 10497844 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.9591
75207835

AX- 1 12064129 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.9591
75241227

AX- 1 11696554 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.9591
75233350

AX- 1 11888758 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.9591
75237475

AX- 1 3879925 | 0.0004 1 1 0.9999 1 0.9591
75442012

Cizelge 4.117°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.46. Genomik iligki yapilan 2. tabaka akrabalik katsayist 0.6 olarak segilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0062 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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4.5.3. Temel bilesen 3. tabakaya yapilan analizler

Cizelge 4.118. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-80823653 | 148858462 | G C -12.8412 ?8?59 3.42e-05
7 AX-77010708 | 2388741 C T -30.9010 7.4846 3.93e-05
1 AX-75295583 | 150263314 | G A -12.5944 3.0609 4.18e-05
1 AX-80823823 | 146471521 | A T -12.5680 3.0834 4.92e-05
1 AX-75295142 | 150027210 | C T -12.4698 3.0637 5.04e-05
1 AX-75295128 | 150020388 | C A -12.4693 3.0637 5.05e-05
1 AX-75295577 | 150256828 | G A -12.4454 3.0633 5.207e-05
1 AX-75295031 | 149973822 | A G -12.4021 3.0567 5.32e-05
1 AX-80751867 | 150146456 | T A -12.3474 3.0520 5.59%-05
1 AX-75289354 | 146846567 | C T -12.4804 3.0857 5.62e-05

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 7’de %5 O6nem
seviyesinde gii¢lii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.47. Genomik iligki yapilan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. ve 7. kromozomda gii¢lii sinyaller
alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.119. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krom | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 148858462 | 3,42E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
80823653

AX- 7 2387955 3,94E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
77010688

AX- 1 150263314 | 4,18E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
75295583

AX- 1 146471521 | 4,92E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
80823823

AX- 1 150027210 | 5,05E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
75295142

AX- 1 150020388 | 5,05E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
75295128

AX- 1 150256828 | 5,21E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
75295577

AX- 1 149973822 | 5,33E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
75295031

AX- 1 150146456 | 5,60E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
80751867

AX- 1 146846567 | 5,62E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1406
75289354

Cizelge 4.119°da goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.48. Genomik iligki yapilan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.9157 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.120. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
7 AX-77010708 | 2388741 C T -33.2070 | 7.5110 1.08e-05
1 AX-75295629 | 150289175 | G A -13.0572 | 3.0657 2.23e-05
1 AX-75295210 | 150060501 | T C -12.5632 | 3.0636 4.43e-05
1 AX-75295342 | 150127456 | G A -12.5544 | 3.0661 4.55e-05
1 AX-75294795 | 149851203 | G A -12.4509 | 3.0467 4.701e-05
1 AX-75295583 | 150263314 | G A -12.5026 | 3.0613 4.75e-05
1 AX-80886102 | 148618332 | T A -12.6520 | 3.0986 4.78e-05
1 AX-80882553 | 149123605 | T A -12.5668 | 3.0894 5.105e-05
1 AX-75295577 | 150256828 | G A -12.4006 | 3.0584 5.39%-05
1 AX-75295622 | 150285685 | G T -12.3484 | 3.0585 5.794e-05

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 7 ve 1’de %5 Onem
seviyesinde gii¢lii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.49. Genomik iligki yapilan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda 7. kromozomda AX-77010708 ve 1.
kromozomda AX-75295629 SNPden giiglii sinyaller alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.121. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 7 2371428 1,08E+01 | 1 1 0.9999 0.9589 0.1498
77010235

AX- 1 150289175 | 2,23E+00 | 1 1 0.9999 0.9986 0.1498
75295629

AX- 1 150060501 | 4,43E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
75295210

AX- 1 150127456 | 4,55E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
75295342

AX- 1 149851203 | 4,71E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
75294795

AX- 1 150263314 | 4,76E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
75295583

AX- 1 148618332 | 4,79E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
80886102

AX- 1 149123605 | 5,10E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
80882553

AX- 1 150256828 | 5,39E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
75295577

AX- 1 150285685 | 5,79E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1498
75295622

Cizelge 4.121°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.50. Genomik iligki yapilan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.7533 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.122. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75295719 | 150341799 | G T -12.89153 ?8?17 2.93e-05
1 AX-75294556 | 149712930 | C T -12.76919 | 3.0601 3.25e-05
1 AX-75295509 | 150218317 | G A -12.74593 | 3.0752 3.67e-05
1 AX-75287929 | 146193603 | G T -12.65709 | 3.08814 4.47e-05
1 AX-75293494 | 149120743 | T G -12.65431 | 3.1109 5.09e-05
1 AX-75293554 | 149153785 | G A -12.56117 | 3.0950 5.30e-05
1 AX-80886102 | 148618332 | T A -12.58578 | 3.1046 5.408e-05
1 AX-80753166 | 149898257 | C G -12.4713 | 3.0784 5.46e-05
1 AX-75287197 | 145854797 | A C -12726 3.1417 5.47e-05
1 AX-75295078 | 149999600 | T C -12.33617 | 3.0562 5.81e-05

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 dnem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.51. Genomik iligki yapilan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75295719
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.123. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 150341799 | 2,93E+01 | 1 1 0.9999 0.9998 0.1763
75295719

AX- 1 149712930 | 3,26E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75294556

AX- 1 150218317 | 3,67E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75295509

AX- 1 146193603 | 4,47E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75287929

AX- 1 149120743 | 5,10E-01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75293494

AX- 1 149153785 | 5,30E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75293554

AX- 1 148618332 | 5,41E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
80886102

AX- 1 149898257 | 5,47E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
80753166

AX- 1 145854797 | 5,48E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75287197

AX- 1 149999600 | 5,82E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1763
75295078

Cizelge 4.123’te goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.52. Genomik iligki yapilan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.9414 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.124. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
1 AX-75295461 | 150189153 G A -12.92743 ?8?5559 2.52e-05
1 AX-75292367 | 148532816 C T -12.8697 3.092302 | 3.41e-05
1 AX-75289114 | 146740063 G A -12.62803 | 3.073884 | 4.29e-05
1 AX-75289871 | 147084524 T C -12.61488 | 3.07184 4.32e-05
1 AX-75295342 | 150127456 G A -12.53929 | 3.068111 4.69¢-05
1 AX-80886102 | 148618332 T A -12.67349 | 3.105702 | 4.82e-05
1 AX-80860970 | 150221091 G C -12.52713 | 3.07659 5.01e-05
1 AX-75295599 | 150272852 G A -12.44958 | 3.06593 5.25e-05
1 AX-75295622 | 150285685 G T -12.35018 | 3.062118 | 5.89e-05
1 AX-75295245 | 150080268 G A -12.26549 | 3.045216 | 6.03e-05

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.53. Genomik iligki yapilan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75295461
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.125. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 150189153 | 2,53E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75295461

AX- 1 148532816 | 3,41E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75292367

AX- 1 146740063 | 4,30E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75289114

AX- 1 147084524 | 4,32E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75289871

AX- 1 150127456 | 4,70E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75295342

AX- 1 148618332 | 4,83E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
80886102

AX- 1 150221091 | 5,01E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
80860970

AX- 1 150272852 | 5,25E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75295599

AX- 1 150285685 | 5,90E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75295622

AX- 1 150080268 | 6,03E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1722
75295245

Cizelge 4.125’te goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.54. Genomik iligki yapilan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.1236 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.126. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75295461 | 150189153 | G A -12.9941 ?8?;0 2.34e-05
1 AX-75292367 | 148532816 | C T -12.95071 | 3.0972 3.13e-05
1 AX-75289871 | 147084524 | T C -12.64325 | 3.0731 4.18e-05
1 AX-75289114 | 146740063 | G A -12.64332 | 3.0752 4.23e-05
1 AX-75295599 | 150272852 | G A -12.56922 | 3.0593 4.29¢-05
1 AX-75295509 | 150218317 | G A -12.58401 | 3.0693 4.45e-05
1 AX-75295664 | 150310331 | T C -12.45944 | 3.0466 4.64e-05
1 AX-75295297 | 150105834 | T C -12.65606 | 3.1054 4.93e-05
1 AX-80886102 | 148618332 | T A -12.61787 | 3.1010 5.07e-05
1 AX-80840701 | 150022670 | A T -12.42823 | 3.0548 5.08e-05

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 6nem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.55. Genomik iligki yapilan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75295461
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.127. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Krm | Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH
AX- 1 150146456 | 2,35E+01 | 1 1 0.9999 0.9990 0.2079
80751867

AX- 1 148514584 | 3,14E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.20797
75292335

AX- 1 147078955 | 4,19E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
75289859

AX- 1 146733963 | 4,24E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
80849031

AX- 1 150256828 | 4,29E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
75295577

AX- 1 150189153 | 4,45E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
75295461

AX- 1 150221091 | 4,65E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
80860970

AX- 1 150080268 | 4,93E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
75295245

AX- 1 148607219 | 5,07E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
77278392

AX- 1 150017214 | 5,08E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.2079
75295115

Cizelge 4.127°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iligki matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.56. Genomik iligki yapilan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0834 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.128. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-75495694 | 6296885 | A G 12.6719 21.2;326 0.0007
1 AX-75494415 | 6235923 | T C 12.52121 | 3.7690 | 0.0009
1 AX-75493772 | 6204729 | T C 12.50221 | 3.7678 | 0.0009
1 AX-75492295 | 6133149 | T C 12.33927 | 3.7448 | 0.0010
1 AX-75494561 | 6242497 | A G 11.96354 | 3.6523 | 0.0010
1 AX-75408316 | 22194744 | G A -16.2076 | 4.9485 | 0.0010
1 AX-75409035 | 22543200 | A G 32.14224 | 9.8533 | 0.0011
1 AX-75406455 | 21281233 C 26.95222 | 8.3049 | 0.0012
1 AX-75486373 | 5843463 | A G 12.22533 | 3.7706 | 0.0012
1 AX-75478665 | 5485265 T 12.06001 | 3.7480 | 0.0013

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen

genomik iligki matrisi ile LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 dnem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.57. Genomik iligki yapilan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.6 olarak secilen
veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili SNPnin
Manhattan sekli ile gosterimi

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
genomik iliski matrisi ile LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75495694
SNPden giiclii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.129. TBA3 icin genomik iliski matrisi yapilarak akrabalik katsayisi 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP Kr Pozisyon | P degeri Bonferron | Hol Hochber | SidakS | BH
m i m g S

AX- 1 6289754 | 0.000735612 | 1 1 0.9998 1 0.976

8088042 7 4

1

AX- 1 6232569 | 0.000923855 |1 1 0.9998 1 0.976

7549435 7 4

9

AX- 1 6203370 | 0.000936898 | 1 1 0.9998 1 0.976

8089819 7 4

9

AX- 1 6129649 | 0.001016683 | 1 1 0.9998 1 0.976

7549222 4

3

AX- 1 6240163 | 0.001088763 | 1 1 0.9998 1 0.976

7549450 4

3

AX- 1 2219158 | 0.001088811 | 1 1 0.9998 1 0.976

8098419 0 4

7

AX- 1 2253887 | 0.001141345 |1 1 0.9998 1 0.976

8076688 8 4

1

AX- 1 2128092 | 0.001209932 |1 1 0.9998 1 0.976

7540645 0 4

4

AX- 1 5839229 | 0.001222871 |1 1 0.9998 1 0.976

7548628 4

7

AX- 1 5484810 | 0.0013 1 1 0.9998 1 0.976

7547865 4

1

Cizelge 4.129°da goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen genomik iliski matrisi ve LMM
analizi sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢oklu karsilastirma
analizi sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5
onem seviyesinde anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.58. Genomik iligki yapilan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.6 olarak secilen veri
seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen degerler
arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0020 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir
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4.6. Genomik iliski matrisi yapilmayan temel bilesen analiz sonuclar:

Ham veri seti temel bilesenler analiziyle zaman araligi bakimindan 3’e ayrilmistir.
Olusturulan yeni veri setlerinden akrabalik derecesine gore (katsay1 0.1 i¢in 1063 tavuk
294702 SNP; katsay1 0.2 i¢in 1063 tavuk 294699 SNP; 0.3 i¢in 1063 tavuk 294705 SNP;
0.4 icin 1063 tavuk 294700 SNP; 0.5 i¢in 1063 tavuk 294697 SNP; 0.6 icin 1063 tavuk
294692 SNP) 6 alt tabaka elde edilmistir ve analizlerde kullanilmistir.

4.6.1. Temel bilesen 1. tabakaya yapilan analizler

Cizelge 4.130. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell Allel 0 beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -50.64414 | 7.544975 | 3.11e-11
1 AX-80826503 | 168719617 | A T -50.03979 | 7.537521 | 5.03e-11
1 AX-75334594 | 168789601 | T C -49.84173 | 7.536793 | 5.95e-11
1 AX-75334447 | 168724175 | A G -49.62363 | 7.539449 | 7.28e-11
1 AX-75334461 | 168728872 | T G -48.26652 | 7.490239 | 1.76e-10
1 AX-75334634 | 168803610 | G A -48.27182 | 7.509515 | 1.941e-10
1 AX-75334456 | 168726139 | C T -48.18225 | 7.507947 | 2.081e-10
1 AX-77278641 | 168773105 | C T -48.28652 | 7.525314 | 2.09e-10
1 AX-75334450 | 168724934 | T C -48.22491 | 7.525222 | 2.20e-10
1 AX-75334459 | 168727527 | T C -48.10412 | 7.515769 | 2.32e-10

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.59. Genomik iligki matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-80745839 SNPden giiclii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.131. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

SNP | Krm Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 168789601 | 1,20E-01 | 0.0355 0.0355 | 0.0355 0.0348 0.0106
75334594

1 AX- 168720658 | 1,37E-01 | 0.0404 0.0404 | 0.0404 0.0396 0.0106
80745839

1 AX- 168719617 | 2,21E-01 | 0.0651 0.0651 | 0.0651 0.0630 0.0106
80826503

1 AX- 168724175 | 2,42E-01 | 0.0714 0.0714 | 0.0714 0.0689 0.0106
75334447

1 AX- 168865470 | 2,59E-01 | 0.0762 0.0762 | 0.0762 0.0734 0.0106
75334770

1 AX- 168773105 | 3,17E-01 | 0.0935 0.0935 | 0.0935 0.0892 0.0106
77278641

1 AX- 168783285 | 3,34E-01 | 0.0984 0.0984 | 0.0984 0.0937 0.0106
75334580

1 AX- 168784829 | 3,41E-01 | 0.1004 0.1004 | 0.1004 0.0955 0.0106
75334583

1 AX- 168746789 | 3,70E-01 | 0.1089 0.1089 | 0.1089 0.1031 0.0106
75334507

1 AX- 168889414 | 3,83E-01 | 0.1129 0.1129 | 0.1129 0.1068 0.0106
75334835

Cizelge 4.131°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. En giliglii sinyaller Benjamin-Hochberg
diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonug da %2 6nem seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.60. Genomik iligki matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak
secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen analizi sonucunda goézlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 2.6316 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.132. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell Allel 0 beta Standart | P degeri
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -50.5660 ?2?;8 3.23e-11
1 AX-80826503 | 168719617 | A T -50.0163 | 7.5370 5.12e-11
1 AX-75334456 | 168726139 | C T -49.5422 | 7.4924 5.98e-11
1 AX-75334594 | 168789601 | T C -49.8286 | 7.5368 6.023e-11
1 AX-75334447 | 168724175 | A G -49.4598 | 7.5244 7.70e-11
1 AX-75334634 | 168803610 | G A -49.0520 | 7.5154 1.03e-10
1 AX-75334450 | 168724934 | T C -48.3832 | 7.5140 1.81e-10
1 AX-75334459 | 168727527 | T C -48.3231 | 7.5144 1.91e-10
1 AX-75334604 | 168792881 | T C -48.2423 | 7.5204 2.12e-10
1 AX-75334760 | 168860437 | G A -47.9717 | 7.5269 2.75e-10

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.61. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 1. tabaka akrabalik katsayist 0.2
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-80745839 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.133. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Kr SNP Pozisyon | P Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m degeri ni g

1 AX- 16872065 | 7,62E- 2,25E+07 | 2,25E+0 | 2,25E+07 | 2,25E+0 | 9,98E+0
8074583 | 8 05 7 9 4
9

1 AX- 16871961 | 1,17E- 3,44E+06 | 3,44E+0 | 3,44E+05 | 3,44E+0 | 9,98E+0
8082650 | 7 04 5 9 4
3

1 AX- 16872613 | 1,35E- 3,97E+06 | 3,97E+0 | 3,97E+06 | 3,97E+0 | 9,98E+0
7533445 | 9 04 6 9 4
6

1 AX- 16878960 | 1,36E- 3,99E+06 | 3,99E+0 | 3,99E+06 | 3,99E+0 | 9,98E+0
7533459 | 1 04 6 9 4
4

1 AX- 16872417 | 1,70E- 5,02E+04 | 5,02E+0 | 5,02E+04 | 5,02E+0 | 1,00E+0
7533444 | 5 06 4 8 5
7

1 AX- 16880361 | 2,25E- 6,62E+06 | 6,62E+0 | 6,62E+05 | 6,62E+0 | 1,10E+0
7533463 | O 04 5 9 7
4

1 AX- 16872493 | 3,78E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,14E+0
7533445 | 4 04 7
0

1 AX- 16872752 | 3,97E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,14E+0
7533445 | 7 04 7
9

1 AX- 16879288 | 4,36E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,14E+0
7533460 | 1 04 7
4

1 AX- 16886043 | 5,56E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,14E+0
7533476 | 7 04 7
0

Cizelge 4.133’te goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Sonuglar birbirine yakin ¢iksa da en gii¢lii sinyaller
Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 Onem
seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.62. Genomik iligki matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 3.2520 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.134. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
1 AX-80745839 | 168720658 | T A 50.6441 ??51:::1975 3.11e-11
1 AX-80826503 | 168719617 | A T 50.0397 7.537521 | 5.03e-11
1 AX-75334594 | 168789601 | T C 49.8417 7.536793 | 5.95e-11
1 AX-75334447 | 168724175 | A G 49.5703 7.534859 | 7.43e-11
1 AX-75334604 | 168792881 | T C 48.6682 7.52334 1.50e-10
1 AX-75334461 | 168728872 | T G 48.3400 7.495498 | 1.70e-10
1 AX-75334433 | 168719204 | C T 48.7332 7.556827 | 1.70e-10
1 AX-75334634 | 168803610 | G A 48.3398 7.514299 | 1.88e-10
1 AX-75334456 | 168726139 | C T 48.2576 7.513277 | 2.01e-10
1 AX-75334450 | 168724934 | T C 48.1797 7.521011 | 2.24e-10

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.63. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.3
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen

LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-80745839 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.135. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Kr SNP Pozisyon | P Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m degeri ni g

1 AX- 16872065 | 7,36E- 2,17E+06 | 2,17E+0 | 2,17E+06 | 2,17E+0 | 1,07E+0
8074583 | 8 05 6 9 9
9

1 AX- 16871961 | 1,15E- 3,39E+06 | 3,39E+0 | 3,39E+06 | 3,39E+0 | 1,07E+0
8082650 | 7 04 6 9 9
3

1 AX- 16878960 | 1,34E- 3,95E+06 | 3,95E+0 | 3,95E+06 | 3,95E+0 | 1,07E+0
7533459 | 1 04 6 9 9
4

1 AX- 16872417 | 1,65E- 4,85E+05 | 4,85E+0 | 4,85E+06 | 4,85E+0 | 1,07E+0
7533444 | 5 04 6 9 9
7

1 AX- 16879877 | 3,17E- 9,33E+06 | 9,33E+0 | 9,33E+06 | 9,33E+0 | 1,07E+0
7533462 | 1 04 6 9 9
0

1 AX- 16872887 | 3,56E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,07E+0
7533446 | 2 04 9
1

1 AX- 16871920 | 3,57E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,07E+0
7533443 | 4 04 9
3

1 AX- 16880361 | 3,91E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,07E+0
7533463 | O 04 9
4

1 AX- 16872613 | 4,15E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,07E+0
7533445 | 9 04 9
6

1 AX- 16872493 | 4,59E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,07E+0
7533445 | 4 04 9
0

Cizelge 4.135’te goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Sonuglar birbirine yakin ¢iksa da en gli¢lii sinyaller
Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 Onem
seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.64. Genomik iliski matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 2.3704 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.136. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
1 AX-80745839 | 168720658 T A -50.0073 ?2;7 5.18e-11
1 AX-80826503 | 168719617 A T -49.8894 7.5273 5.41le-11
1 AX-75334594 | 168789601 T C -49.9108 7.5310 5.42e-11
1 AX-75334447 | 168724175 A G -49.5703 7.5348 7.43e-11
1 AX-75334604 | 168792881 T C -48.6682 7.5234 1.50e-10
1 AX-75334461 | 168728872 T G -48.3823 7.4995 1.68e-10
1 AX-75334634 | 168803610 G A -48.2716 7.5095 1.94e-10
1 AX-75334459 | 168727527 T C -48.1048 7.5157 2.31e-10
1 AX-77278641 | 168773105 C T -48.0286 7.5372 2.77e-10
1 AX-75334450 | 168724934 T C -47.8808 7.5171 2.81e-10

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.65. Genomik iligki matrisi yapilmayan TBA 1. tabaka akrabalik katsayist 0.4
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-80745839 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.137. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Kr SNP Pozisyon | P Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m degeri ni g

1 AX- 16872065 | 1,18E- 3,48E+04 | 3,48E+0 | 3,48E+04 | 3,48E+0 | 1,21E+0
8074583 | 8 04 4 9 9
9

1 AX- 16871961 | 1,23E- 3,62E+03 | 3,62E+0 | 3,62E+05 | 3,62E+0 | 1,21E+0
8082650 | 7 05 5 9 9
3

1 AX- 16878960 | 1,23E- 3,63E+04 | 3,63E+0 | 3,63E+06 | 3,63E+0 | 1,21E+0
7533459 | 1 04 6 9 9
4

1 AX- 16872417 | 1,65E- 4,85E+04 | 4,85E+0 | 4,85E+06 | 4,85E+0 | 1,21E+0
7533444 | 5 04 6 9 4
7

1 AX- 16879288 | 3,17E- 9,33E+04 | 9,33E+0 | 9,33E+04 | 9,33E+0 | 1,23E+0
7533460 | 1 04 4 9 9
4

1 AX- 16872887 | 3,51E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,23E+0
7533446 | 2 04 9
1

1 AX- 16880361 | 4,03E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,23E+0
7533463 | O 04 9
4

1 AX- 16872752 | 4,74E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,23E+0
7533445 | 7 04 9
9

1 AX- 16877310 | 5,60E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,23E+0
7727864 | 5 04 9
1

1 AX- 16872493 | 5,68E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,23E+0
7533445 | 4 04 9
0

Cizelge 4.137°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Sonuglar birbirine yakin ¢iksa da en gli¢lii sinyaller
Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 Onem
seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.66. Genomik iligki matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 7.574469 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.138. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-75334594 | 168789601 | T C -51.51037 | 7.5002 1.10e-11
1 AX-80745839 | 168720658 | T A -50.03561 | 7.5208 4.5%-11
1 AX-80826503 | 168719617 | A T -49.25902 | 7.5139 8.63e-11
1 AX-75334447 | 168724175 | A G -48.9933 | 7.5218 1.13e-10
1 AX-75334634 | 168803610 | G A -48.1873 | 7.4950 1.93e-10
1 AX-75334617 | 168797175 | T C -48.20107 | 7.5099 2.07e-10
1 AX-77278641 | 168773105 | C T -48.20153 | 7.5202 2.19-10
1 AX-75334459 | 168727527 | T C -47.90029 | 7.4935 2.44e-10
1 AX-75334456 | 168726139 | C T -47.66174 | 7.4982 3.06e-10
1 AX-75334756 | 168858505 | C T -47.4292 | 7.4674 3.15e-10

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.67. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.5
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75334594 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.139. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Kr SNP Pozisyon | P Bonferro | Holm Hochber | SidakSS | BH

m degeri ni g

1 AX- 16878748 | 2,84E- 8,36E+05 | 8,36E+0 | 8,36E+05 | 8,36E+0 | 8,36E+0
7533458 | 3 05 5 8 5
9

1 AX- 16872065 | 1,05E- 3,11E+06 | 3,11E+0 | 3,11E+06 | 3,11E+0 | 1,55E+0
8074583 | 8 04 6 9 7
9

1 AX- 16871961 | 1,89E- 5,57E+06 | 5,57E+0 | 5,57E+06 | 5,57E+0 | 1,76E+0
8082650 | 7 04 6 9 9
3

1 AX- 16872417 | 2,43E- 7,17E+06 | 7,17E+0 | 7,17E+06 | 7,17E+0 | 1,76E+0
7533444 | 5 04 6 9 9
7

1 AX- 16880361 | 4,00E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,76E+0
7533463 | O 04 9
4

1 AX- 16879717 | 4,27E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,76E+0
7533461 | 5 04 9
7

1 AX- 16877310 | 4,49E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,76E+0
7727864 | 5 04 9
1

1 AX- 16872752 | 4,98E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,76E+0
7533445 | 7 04 9
9

1 AX- 16872613 | 6,14E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,76E+0
7533445 | 9 04 9
6

1 AX- 16885850 | 6,31E- 0.0001 0.0001 0.0001 0.0001 1,76E+0
7533475 | 5 04 9
6

Cizelge 4.139°da goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Sonuglar birbirine yakin ¢iksa da en gii¢lii sinyaller
Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 Onem
seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.68. Genomik iliski matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 7.122051 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popililasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.140. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell Allel 0 | beta Standart P degeri
1 AX-75246967 | 12352218 T C 42.80413 ??;%733 3.72e-09
1 AX-75242383 | 12116283 A G 41.90251 7.225741 8.79e-09
1 AX-75243820 | 12187865 G A 41.90403 7.244459 9.57e-09
1 AX-75242470 | 12119991 T C 41.43213 7.314073 1.89¢-08
1 AX-75246900 | 12349020 T C 40.73082 7.190291 1.89¢-08
1 AX-80955092 | 12134852 A T 40.84651 7.245813 2.21e-08
1 AX-75415842 | 26083776 G T 70.22262 12.4856 2.38e-08
1 AX-80821262 | 12357177 C G 40.2836 7.228001 3.16e-08
1 AX-75245546 | 12272435 A G 39.57171 7.16549 4.20e-08
1 AX-75242338 | 12114505 A G 39.90778 7.249942 4.64¢e-08

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.69. Genomik iligki matrisi yapilmayan TBA 1. tabaka akrabalik katsayist 0.6
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75246967 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.141. TBA1 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 12352218 | 6,36E-03 | 0.0018 0.0018 | 0.0018 0.0018 0.0015
75246967

1 AX- 12116283 | 1,43E-02 | 0.0042 0.0042 | 0.0042 0.0041 0.0015
75242383

1 AX- 12187865 | 1,55E-02 | 0.0045 0.0045 | 0.0045 0.0045 0.0015
75243820

1 AX- 12119991 | 2,95E-02 | 0.0086 0.0086 | 0.0086 0.0086 0.0015
75242470

1 AX- 12349020 | 2,95E-02 | 0.0086 0.0086 | 0.0086 0.0086 0.0015
75246900

1 AX- 12134852 | 3,41E-02 | 0.0100 0.0100 | 0.0100 0.0100 0.0015
80955092

1 AX- 26083776 | 3,66E-02 | 0.0107 0.0107 | 0.0107 0.0107 0.0015
75415842

1 AX- 12357177 | 4,79E-02 | 0.0141 0.0141 | 0.0141 0.0140 0.0017
80821262

1 AX- 12272435 | 6,26E-02 | 0.0184 0.0184 | 0.0184 0.0184 0.0018
75245546

1 AX- 12114505 | 6,88E-02 | 0.0202 0.0202 | 0.0202 0.0202 0.0018
75242338

Cizelge 4.141°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Sonuglar birbirine yakin ¢iksa da en gli¢lii sinyaller
Benjamin-Hochberg diizeltmeleri sonucu elde edilmistir. Bu sonu¢ da %2 Onem
seviyesinde anlamlidir.
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Sekil 4.70. Genomik iliski matrisi yapilmayan 1. tabaka akrabalik katsayis1 0.6 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 4.791777 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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4.6.2. Temel bilesen 2. tabakaya yapilan analizler

Cizelge 4.142. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
9 AX-77134982 | 13622926 C T -17.0847 3.6726 3.70e-06
4 AX-76758370 | 88284554 C T -39.6261 8.7981 7.40e-06
4 AX-76758341 | 88272472 G A -39.2379 8.7543 8.19e-06
4 AX-76758355 | 88277168 G T -39.2379 8.7543 8.19e-06
9 AX-77134941 | 13608962 A G -16.4160 3.6718 8.63e-06
1 AX-75304777 | 154620273 T C -23.5854 5.4678 1.75e-05
1 AX-75305561 | 154972596 G A -17.8093 4.2042 2.47e-05
9 AX-77134950 | 13612759 G A -16.5472 3.9284 2.74e-05
1 AX-75305437 | 154917304 G T -18.3643 4.3866 3.06e-05
4 AX-76761000 | 89470302 T C 19.3688 4.7010 4.081e-05

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 9, 4 ve 1’de %5 6nem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.71. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.1
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 9, 4 ve 1’den gii¢lii sinyal alindig1 goriilmektedir
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Cizelge 4.143. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

9 AX- 13631075 | 4,53E+00 | 1 1 0.9999 0.7366 0.3429
77135008

4 AX- 88297338 | 8,83E-01 | 1 1 0.9999 0.9260 0.3429
80904662

4 AX- 88287996 | 9,74E+00 | 1 1 0.9999 0.9432 0.3429
76758378

4 AX- 88288771 | 9,74E+00 | 1 1 0.9999 0.9432 0.3429
76758379

1 AX- 154972587 | 1,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9510 0.3429
77134940

1 AX- 154620273 | 2,04E+01 | 1 1 0.9999 0.9975 0.3429
75304777

1 AX- 154972596 | 2,84E+01 | 1 1 0.9999 0.9997 0.3429
75305561

9 AX- 13610011 | 3,14E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3429
77134945

1 AX- 154917304 | 3,50E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3429
75305437

4 AX- 89470302 | 4,61E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3429
76761000

Cizelge 4.453’te goriildiigli lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.72. Genomik iliski matrisi yapilmayan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak
secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 1.4662 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.144. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
9 AX-77134982 | 13622926 C T -16.7777 3.6740 5.53e-06
4 AX-76758341 | 88272472 G A -39.2379 8.7543 8.19e-06
4 AX-76758355 | 88277168 G T -39.2379 8.7543 8.19e-06
4 AX-76758370 | 88284554 C T -39.2379 8.7543 8.19e-06
9 AX-77134941 | 13608962 A G -16.4160 3.6718 8.63e-06
1 AX-75304777 | 154620273 T C -23.5854 5.4678 1.75e-05
1 AX-75305561 | 154972596 G A -17.8220 4.2060 2.45e-05
9 AX-77134950 | 13612759 G A -16.5472 3.9284 2.74e-05
4 AX-76614565 | 15824505 T C -19.3521 4.6594 3.53e-05
4 AX-76761000 | 89470302 T C 19.3904 4.7035 4.04e-05

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 9, 4 ve 1’de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.73. Genomik iligki matrisi yapilmayan TBA 2. tabaka akrabalik katsayist 0.2
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.2 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 9, 4 ve 1’de gii¢lii sinyal alindig1 goriilmektedir.
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Cizelge 4.145. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.2 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

9 AX- 13613215 | 6,67E+00 | 1 1 0.9999 0.8599 0.3492
77134952

4 AX- 88267177 | 9,74E+00 | 1 1 0.9999 0.9432 0.3492
76758336

4 AX- 88269950 | 9,74E+00 | 1 1 0.9999 0.9432 0.3492
76758338

4 AX- 88274011 | 9,74E+00 | 1 1 0.9999 0.9432 0.3492
76758344

9 AX- 13604102 | 1,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9510 0.3492
77134924

1 AX- 154620273 | 2,04E+01 | 1 1 0.9999 0.9975 0.3492
75304777

1 AX- 154972596 | 2,82E+01 | 1 1 0.9999 0.9997 0.3492
75305561

9 AX- 13608015 | 3,14E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3492
77134940

4 AX- 15805345 | 4,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3492
76614537

4 AX- 89465076 | 4,57E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3492
76760986

Cizelge 4.145’te goriildiigli lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.74. Genomik iliski matrisi yapilmayan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.2 olarak
secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 1.8104 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.146. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
4 AX-76758355 | 88277168 G T -40.04541 | 8.8425 6.60e-06
4 AX-76758370 | 88284554 C T -39.62574 | 8.7981 7.41e-06
4 AX-76758341 | 88272472 G A -39.23796 | 8.7543 8.19e-06
1 AX-75304777 | 154620273 T C -23.64649 | 5.4755 1.71e-05
1 AX-75305437 | 154917304 G T -18.32002 | 4.3901 3.25e-05
4 AX-76614529 | 15799826 C T -19.35217 | 4.6594 3.53e-05
1 AX-75305561 | 154972596 G A -17.46821 | 4.2204 3.76e-05
4 AX-76761000 | 89470302 T C 19.39124 | 4.7035 4.03e-05
4 AX-76760956 | 89452680 A G 19.25933 | 4.6875 4.28e-05
4 AX-76614408 | 15726310 A C -19.01363 | 4.6579 4.80e-05

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 4 ve 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.75. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.3
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 4’de SNPden en giiclii sinyal alindigi
goriilmektedir.
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Cizelge 4.147. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

4 AX- 88252466 | 7,91E+00 | 1 1 0.9999 0.9027 0.5331
80937648

4 AX- 88261502 | 8,84E+00 | 1 1 0.9999 0.9260 0.5331
76758327

4 AX- 88247890 | 9,74E+00 | 1 1 0.9999 0.9432 0.5331
76758295

1 AX- 154620273 | 1,99E+01 | 1 1 0.9999 0.9971 0.5331
75304777

1 AX- 154917304 | 3,70E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.5331
75305437

4 AX- 15732116 | 4,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.5331
76614416

1 AX- 154972596 | 4,26E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.5331
75305561

4 AX- 89442951 | 4,56E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.5331
80898254

4 AX- 89424943 | 4,84E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.5331
76760893

4 AX- 15690912 | 5,40E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.5331
76614349

Cizelge 4.147°de goriildiigli iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.76. Genomik iliski matrisi yapilmayan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak
secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.0622 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.148. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayisi 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell Allel 0 beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-75305561 | 154972596 G A -17.8139 | 4.20518 2.47e-05
1 AX-75304777 | 154620273 T C -22.9716 | 5.4782 2.97e-05
1 AX-75305437 | 154917304 G T -18.3779 | 4.38823 3.04e-05
1 AX-75305524 | 154957345 G A -17.8740 | 4.3816 4.85e-05
1 AX-75305461 | 154927189 A G -17.8986 | 4.4002 5.10e-05
2 AX-76119237 | 5733107 T C -22.5736 | 5.5662 5.36e-05
1 AX-75305392 | 154893733 A G -17.8781 4.4091 5.38e-05
2 AX-76119572 | 5751065 G A -22.2908 | 5.5320 5.99¢-05
1 AX-75305536 | 154964504 A G -17.6436 | 4.3809 6.04e-05
1 AX-75305463 | 154927511 G A -17.5832 | 4.4258 7.58e-05

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 2’de %5 Onem seviyesinde giiglii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.77. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 2. tabaka akrabalik katsayist 0.4
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 2’de sinyal goriilse de giiclii degildir.
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Cizelge 4.149. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 154972596 | 2,83E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305561

1 AX- 154620273 | 3,40E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75304777

1 AX- 154917304 | 3,47E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305437

1 AX- 154957345 | 5,46E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305524

1 AX- 154955724 | 5,73E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305519

2 AX- 5733107 6,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
76119237

1 AX- 154893733 | 6,04E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305392

2 AX- 5751065 6,70E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
76119572

1 AX- 154964504 | 6,75E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305536

1 AX- 154927511 | 8,42E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3135
75305463

Cizelge 4.149°da goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA ’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 O6nem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.78. Genomik iligki matrisi yapilmayan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.4
olarak secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve
beklenen degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 3.3307 olarak bulunmustur bu sonuca gore popiilasyonda
tabakalagma goriilmektedir.
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Cizelge 4.150. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
1 AX-75304777 | 154620273 T C -23.1646 5.501441 2.76e-05
1 AX-75305437 | 154917304 G T -18.4101 4.3931 3.01e-05
1 AX-75305524 | 154957345 G A -17.89803 | 4.3849 4.80e-05
1 AX-75305461 | 154927189 A G -17.8986 4.4007 5.10e-05
1 AX-75304838 | 154644841 C T 21.1743 5.2089 5.15e-05
1 AX-75305392 | 154893733 A G -17.8905 4.4109 5.35e-05
2 AX-76119237 | 5733107 T C -22.5736 5.5662 5.36e-05
1 AX-75305536 | 154964504 A G -17.6954 4.3874 5.89¢-05
1 AX-75305561 | 154972596 G A -16.9031 4.2225 6.687¢-05
1 AX-80744771 | 182549711 T A 25.8129 6.5159 7.94e-05

Akrabalik katsayist1 0.5 icin secilen veri seti ile GEMMA’da
gerceklestirilen LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 2’de %5 Onem seviyesinde
giiclii sinyal bulunmustur.
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Sekil 4.79. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.5
olarak secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 2’de sinyal goriilse de giiclii degildir.
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Cizelge 4.151. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 154614048 | 3,16E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75304763

1 AX- 154908847 | 3,43E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75305424

1 AX- 154954497 | 5,41E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75305515

1 AX- 154915434 | 5,73E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75305436

1 AX- 154636695 | 5,79E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75304818

1 AX- 154879301 | 6,01E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75305360

2 AX- 5705523 6,02E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
76118721

1 AX- 154956391 | 6,60E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75305522

1 AX- 154957815 | 7,45E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
80969648

1 AX- 182542430 | 8,82E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.3270
75367700

Cizelge 4.151°de goriildiigii lizere, segilen veriler yumurta agirlig
fenotipleri bakimindan incelendiginde GEMMA’da gergeklestirilen LMM analizi
sonrasinda elde edilen veriler R programinda gerceklestirilen ¢coklu karsilagtirma analizi
sonucunda diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 6nem
seviyesinde anlamli bulunmamustir.
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Sekil 4.80. Genomik iliski matrisi yapilmayan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 2.5454 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.152. TBA2 icin genomik iliski matrisi yapilmayan akrabalik katsayist 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-80937899 | 12071677 | C G -18.0982 | 4.7982 0.0001
1 AX-80900532 | 3503644 | A T 20.9723 5.6226 0.0002
1 AX-75438229 | 3703392 T C 22.4657 | 6.0543 0.0002
1 AX-75436859 | 3638712 T C 14.3320 | 3.9322 0.0002
1 AX-75207841 | 10498130 | C T 13.9079 | 3.8359 0.0003
1 AX-75439362 | 3758379 T C 21.1915 5.8583 0.0003
1 AX-75241281 | 12066380 | T G -17.8672 | 5.0039 0.0003
1 AX-75233402 | 11699134 | A G -17.2770 | 4.8477 0.0003
1 AX-75237587 | 11893408 | G A -17.2258 | 4.8404 0.0003
1 AX-75237185 | 11874369 | C A -17.0565 | 4.8158 0.0004

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.81. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 2. tabaka akrabalik katsayist 0.6
olarak secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen

LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-80937899 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.153. TBA2 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 12069957 | 0.0001 1 1 0.9999 1 0.2733
75241356

1 AX- 3498299 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.2733
75433657

1 AX- 3703392 | 0.0002 1 1 0.9999 1 0.2733
75438229

1 AX- 3638712 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.2733
75436859

1 AX- 10497844 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.2733
75207835

1 AX- 3758379 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.2733
75439362

1 AX- 12064129 | 0.0003 1 1 0.9999 1 0.2733
75241227

1 AX- 11696554 | 0.0004 1 1 0.9999 1 0.2733
75233350

1 AX- 11888758 | 0.0004 1 1 0.9999 1 0.2733
75237475

1 AX- 11873710 | 0.0004 1 1 0.9999 1 0.2733
75237170

Cizelge 4.153’de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.82. Genomik iliski matrisi yapilmayan 2. tabaka akrabalik katsayis1 0.6 olarak
secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 2.7305 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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4.6.3. Temel bilesen 3. tabakaya yapilan analizler

Cizelge 4.154. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-80823653 148858462 | G C -12.8411 | 3.08588 3.42e-05
7 AX-77010708 | 2388741 C T -30.9012 | 7.484611 | 3.93e-05
1 AX-75295583 150263314 | G A -12.5944 | 3.06092 4.17e-05
1 AX-80823823 146471521 | A T -12.5681 | 3.083392 | 4.92e-05
1 AX-75295142 150027210 | C T -12.4698 | 3.063642 | 5.04e-05
1 AX-75295128 150020388 | C A -12.4693 | 3.063644 | 5.04e-05
1 AX-75295577 | 150256828 | G A -12.4455 | 3.063263 | 5.203e-05
1 AX-75295031 149973822 | A G -12.4021 | 3.056677 | 5.32e-05
1 AX-80751867 150146456 | T A -12.3473 | 3.05195 5.59%-05
1 AX-75289354 | 146846567 | C T -12.4805 | 3.08568 5.61e-05

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1 ve 7°de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal

bulunmugtur.
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Sekil 4.83. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.1
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda gii¢lii sinyal alindig1 goriillmemektedir.
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Cizelge 4.155. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.1 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 148858462 | 3,89E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
80823653

7 AX- 2388741 4,45E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
77010708

1 AX- 150263314 | 4,72E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
75295583

1 AX- 146471521 | 5,53E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
80823823

1 AX- 150027210 | 5,67E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
75295142

1 AX- 150020388 | 5,67E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
75295128

1 AX- 294702 5,84E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
75295577

1 AX- 149973822 | 5,97E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
75295031

1 AX- 150146456 | 6,27E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
80751867

1 AX- 146846567 | 6,29E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1528
75289354

Cizelge 4.155’te goriildiigli lizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.84. Genomik iliski matrisi yapilmayan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.1 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.91714 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmemektedir.
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Cizelge 4.156. TBA3 i¢in genomik iliski matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-75295719 | 150341799 | G T -12.9247 | 3.0632 2.65e-05
1 AX-75294556 | 149712930 | C T -12.7948 | 3.0510 2.97e-05
1 AX-75295509 | 150218317 | G A -12.7798 | 3.0667 3.33e-05
1 AX-75287929 | 146193603 | G T -12.7003 | 3.0798 4.01e-05
1 AX-75293494 | 149120743 | T G -12.6911 | 3.1022 4.62e-05
1 AX-75293554 | 149153785 | G A -12.5925 | 3.0858 4.82e-05
1 AX-80886102 | 148618332 | T A -12.6314 | 3.0964 4.85e-05
1 AX-75287197 | 145854797 | A C -12.7718 | 3.1337 4.93e-05
1 AX-80753166 | 149898257 | C G -12.5094 | 3.0699 4.947e-05
1 AX-75295577 | 150256828 | G A -12.4282 | 3.0615 5.28e-05

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.85. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.3
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.3 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75295719 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.157. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.3 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 150341799 | 3,04E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75295719

1 AX- 149712930 | 3,39E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75294556

1 AX- 150218317 | 3,79E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75295509

1 AX- 146193603 | 4,54E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75287929

1 AX- 149120743 | 5,20E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75293494

1 AX- 149153785 | 5,43E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75293554

1 AX- 148618332 | 5,46E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
80886102

1 AX- 145854797 | 5,54E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75287197

1 AX- 149898257 | 5,56E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
80753166

1 AX- 150080268 | 5,92E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1731
75295245

Cizelge 4.157°de goriildiigli iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 O6nem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.86. Genomik iliski matrisi yapilmayan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.3 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 4.9713 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.158. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
1 AX-75295461 | 150189153 G A -12.9113 3.0505 2.51e-05
1 AX-75292367 | 148532816 C T -12.8487 3.0869 3.40e-05
1 AX-75289114 | 146740063 G A -12.6314 3.0700 4.18e-05
1 AX-75289871 | 147084524 T C -12.6087 3.0675 4.25e-05
1 AX-75295342 | 150127456 G A -12.5326 3.0636 4.62e-05
1 AX-80886102 | 148618332 T A -12.6605 3.1009 4.78e-05
1 AX-80860970 | 150221091 G C -12.5146 3.0718 4.964¢e-05
1 AX-75295599 | 150272852 G A -12.4435 3.0615 5.16e-05
1 AX-75295622 | 150285685 G T -12.3310 3.0569 5.88e-05
1 AX-75295245 | 150080268 G A -12.2549 3.0403 5.95e-05

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gergeklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Kromozom

Sekil 4.87. Genomik iligki matrisi yapilmayan TBA 3. tabaka akrabalik katsayist 0.4
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.4 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen

LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75295461 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.159. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.4 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 150189153 | 2,88E+01 | 1 1 0.9999 0.9997 0.1851
75295461

1 AX- 148532816 | 3,87E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75292367

1 AX- 146740063 | 4,72E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75289114

1 AX- 147084524 | 4,80E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75289871

1 AX- 150127456 | 5,21E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75295342

1 AX- 148618332 | 5,38E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
80886102

1 AX- 150221091 | 5,58E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
80860970

1 AX- 150272852 | 5,80E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75295599

1 AX- 150285685 | 6,58E-02 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75295622

1 AX- 150080268 | 6,66E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1851
75295245

Cizelge 4.159°da goriildiigli iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 O6nem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.88. Genomik iliski matrisi yapilmayan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.4 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 3.3971 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.160. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart P degeri
Hata
1 AX-75295461 | 150189153 G A -12.9432 3.0500 2.39¢-05
1 AX-75292367 | 148532816 C T -12.8928 3.0877 3.21e-05
1 AX-75289114 | 146740063 G A -12.6467 3.0674 4.03e-05
1 AX-75295599 | 150272852 G A -12.5755 3.0510 4.05e-05
1 AX-75289871 | 147084524 T C -12.6245 3.0649 4.10e-05
1 AX-75295509 | 150218317 G A -12.5697 3.0609 4.32e-05
1 AX-75295664 | 150310331 T C -12.4396 3.0379 4.54e-05
1 AX-80886102 | 148618332 T A -12.6078 3.0924 4.90e-05
1 AX-80840701 | 150022670 A T -12.4145 3.0462 4.936e-05
1 AX-75295297 | 150105834 T C -12.6141 3.0965 4.97e-05

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde giiclii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.89. Genomik iliski matrisi yapilmayan TBA 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.5
olarak secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75295461 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.161. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.5 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 150146456 | 2,75E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
80751867

1 AX- 148514584 | 3,66E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75292335

1 AX- 146733963 | 4,56E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
80849031

1 AX- 150256828 | 4,58E+00 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75295577

1 AX- 147078955 | 4,63E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75289859

1 AX- 150189153 | 4,88E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75295461

1 AX- 150298607 | 5,12E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75295646

1 AX- 148607219 | 5,51E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
77278392

1 AX- 150017214 | 5,55E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75295115

1 AX- 150080268 | 5,59E+01 | 1 1 0.9999 0.9999 0.1132
75295245

Cizelge 4.161°de goriildiigii iizere, segilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.90. Genomik iliski matrisi yapilmayan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.5 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 6.2178 olarak bulunmustur bu sonuca gore
popiilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Cizelge 4.162. TBA3 i¢in genomik iliski matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan tek degiskenli dogrusal analiz sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm | SNP Pozisyon Allell | Allel 0 | beta Standart | P degeri
Hata
1 AX-75495694 | 6296885 A G 12.6721 3.7425 0.0007
1 AX-75494415 | 6235923 T C 12.5214 3.7689 0.0009
1 AX-75493772 | 6204729 T C 12.5024 3.7677 0.0009
1 AX-75492295 | 6133149 T C 12.3395 3.7447 0.0010
1 AX-75494561 | 6242497 A G 11.9638 3.6523 0.0010
1 AX-75408316 | 22194744 | G A -16.2072 | 4.9480 0.0010
1 AX-75409035 | 22543200 | A G 32.1425 9.8533 0.0011
1 AX-75406455 | 21281233 | T C 26.9527 8.3049 0.0012
1 AX-75486373 | 5843463 A G 12.2257 3.7705 0.0012
1 AX-75478665 | 5485265 C T 12.06035 | 3.7480 0.0013

Akrabalik katsayisi 0.1 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen
LMM analizi sonucunda kromozom 1’de %5 Onem seviyesinde gii¢lii sinyal
bulunmugtur.
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Sekil 4.91. Genomik iligki matrisi yapilmayan TBA 3. tabaka akrabalik katsayist 0.6
olarak secilen veri seti kullanilarak gergeklestirilen LMM analizi sonucunda en etkili
SNPnin Manhattan sekli ile gdsterimi

Akrabalik katsayisi 0.6 i¢in segilen veri seti ile GEMMA’da gerceklestirilen

LMM analizi sonucunda 1. kromozomda AX-75495694 SNPden en gii¢lii sinyal alindig1
goriilmektedir.
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Cizelge 4.163. TBA3 i¢in genomik iligki matrisi yapilmayan akrabalik katsayis1 0.6 i¢in
secilen veri seti ile yapilan ¢oklu karsilagtirma testleri sonucu en etkili 10 SNP listesi

Krm SNP Pozisyon | P degeri | Bonferroni | Holm | Hochberg | SidakSS | BH

1 AX- 6289754 | 0.0007 1 1 0.9997 1 0.6707
80880421

1 AX- 6232569 | 0.0009 1 1 0.9997 1 0.6707
75494359

1 AX- 6203370 | 0.0009 1 1 0.9997 1 0.6707
80898199

1 AX- 6129649 | 0.0010 1 1 0.9997 1 0.6707
75492223

1 AX- 6240163 | 0.0011 1 1 0.9997 1 0.6707
75494503

1 AX- 22191580 | 0.00114 | 1 1 0.9997 1 0.6707
80984197

1 AX- 22538878 | 0.0011 1 1 0.9997 1 0.6707
80766881

1 AX- 21280920 | 0.0012 1 1 0.9997 1 0.6707
75406454

1 AX- 5839229 | 0.0012 1 1 0.9997 1 0.6707
75486287

1 AX- 5484810 | 0.0013 1 1 0.9997 1 0.6707
75478651

Cizelge 4.163’te goriildiigli lizere, seg¢ilen veriler yumurta agirligi fenotipleri
bakimindan incelendiginde GEMMA’da gerceklestirilen LMM analizi sonrasinda elde
edilen veriler R programinda gergeklestirilen ¢oklu karsilagtirma analizi sonucunda
diizeltilmis p degerleri goriilmektedir. Diizeltilmis p degerleri %5 Onem seviyesinde
anlamli bulunmamastir.
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Sekil 4.92. Genomik iligki matrisi yapilmayan 3. tabaka akrabalik katsayis1 0.6 olarak
secilen veri seti kullanilarak gerceklestirilen analizi sonucunda gozlenen ve beklenen
degerler arasindaki ayrimi gosteren Q-Q grafigi

Lamda inflasyon faktorii 0.4218 olarak bulunmustur bu sonuca gore
poplilasyonda tabakalasma goriilmektedir.
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Genes, NCBI Gallus gallus Annotation Release 105, 2021-04-11
DLEU?
XM_ > XP_004938008.2
RNA-seq exon coverage, aggregate (filtered), NCBI Gallus gallusAnnotation Release 105 - log 2 scaled
66 &6
1

RNA-seq intron-spanning reads, aggregate (filtered), NCBI Gallus gallusAnnotation Release 105 - log 2 scaled

RNA-seq intron features, aggregate (filtered), NCBI Gallus gallusAnnotation Release 105

Sekil 4.93. DLEU7 geni gosterimi (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/101750559)

DLEUT7 (Deleted in Lymphocytic Leukemia, 7) geni protein kodlayan bir gendir.
Tavuklarda ovaryum olusmasindan sorumludur ayrica, yumurtalik agirlig: ile iliskili
oldugu bildirilmistir (Sun vd. 2015).
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5. TARTISMA

Yumurta agirhiginin, kalitim derecesi o6zelliklerinin ¢ogu yiiksek kalitim
degerlerine sahip oldugundan, bu 6zellikler seleksiyon ile iyilestirilebilir (Rath vd.,
2015). Flock (1995) bu o6zellikleri etkileyen onemli faktorleri; genetik yapi, yetistirme
yontemi, canli agirlik, cinsel olgunluk yasi, yumurta sayisi, yem tiiketimi, rasyonun besin
degeri, su tiiketimi ve tavugun hareketlilik durumu olarak belirtmistir. Tanimlayici
fenotip istatistikleri yumurta agirliginin, tavugun yasi ile uyumlu olarak arttigini ve 80
haftalikken en ytiksek degere ulastigin1 gostermektedir. Bu nedenle yumurtlama dongiisii
100 haftaya kadar uzatilirsa, yumurta agirliginin artmaya devam edecegi tahmin
edilmektedir (Liu, 2018). Yumurta agirlig1, verim periyodu boyunca tavuklarin yasiyla
beraber artmaktadir (Goger, 2019). Yumurta agirliklar iireticiler ve miisteriler i¢in her
zaman Onemli bir konu olmustur (Gowe ve Fairfull, 1995).Yumurta tavukculugu
sektoriinde ortak amag, yumurta agirligt konusunda homojenligi saglamaktir, bu da
yumurta agirligr ile iliskili genlerin tespit edilmesi ile miimkiindiir. Tavuk yas1 yumurta
agirhigim etkileyen en onemli faktorlerden biridir (Goger vd., 2016). Asir1 biiyiik
yumurtalar, kanath sektdriinde; kirilma oraninda artma, kalitede bozulma ve otomatik
paketleme igleminde aksama gibi sorunlara sebep olmaktadir (Koelkebeck vd., 2001).
Belirtilen bunun gibi sebeplerden dolay1, farkli yaslarda yumurta agirliklarinin altinda
yatan genetik mimarinin aragtiritlmasi hem ekonomik hem de biyolojik yonden biiyiik
oneme sahiptir (Yivd., 2015).

Molekiiler genetikteki ilerlemelerle beraber, yumurta agirliginin genetik temelini
aciklayabilmek amaciyla ¢ok sayida arastirma yapilmistir. Wolc vd., kromozom 4
tizerindeki bir QTL bolgesinin, belirli yaslarda yumurtlanan yumurtalarin agirliginin
ortalamasi (% 30) ve standart sapmasi (% 16'ya kadar) i¢in genetik varyansin biiyiik bir
oranini agikladigini bulmuslardir. Kromozom 2, 5, 6, 8, 20, 23, 28 ve Z lizerinde daha
kiigtik etkilere sahip ek bolgeler, ortalama yumurta agirli§i ve kromozom 13 iizerindeki
bir bolge ile 26-28 haftalik yumurta agirliginin standart sapmasi ile anlaml iliskiler
gosterdigi belirtilmistir. Schreiweis vd. yumurta ve albiimin agirliklari, kabuk yiizdesi,
yumurta liretimi ve viicut agirligi dahil olmak iizere birgok 6zellik lizerinde son derece
onemli etkilere sahip kromozom 4 tizerindeki bir bolgeyle iliskilendirmislerdir. Tuiskula-
Haavisto vd. (2002), Sasaki vd., (2004) tarafindan kromozom 4 iizerindeki bdlgenin
yumurta agirligi ile iliskili oldugu bildirilmistir. Honkatukia vd. tavuk kromozomu 2
tizerindeki bir bolgenin, hem yumurta beyazinin incelmesini hem de yumurta agirhigini
etkiledigini tespit etmislerdir. Karacadren, yumurta agirligi olclimleri ve genomik
verilerin bir kombinasyonu i¢in f{GWAS" kullanmig ve genom boyunca énemli 20 SNP
tespit edilmistir. Bunlarin arasinda 15 tanesi kromozom 1'de bulunmustur. Onemli
SNP'lerin ¢ogu GGAl'de 168.71 ve 168.86 Mb icinde yer almaktadir. Bu calismada
yapilmis olan genetik ve genomik analizler, kromozom 1’de gii¢lii genomik sinyaller
yakalamistir ve bu da genomik iliski calismalarina katkida bulunmaktadir.

Naring vd. (2010) bildircinlarda Gompertz, Logistik, Richards, Morgan-Mercer
Flodin, Brody, Negative Exponential, Bertalanffy ve Hyperbolastic modellerini
denemislerdir. Bunlardan en uygun modelin R? = 0.99998 degeri ile Gompertz modeli
olarak belirlemislerdir. Lusk (2007), 2 leptin SNP'nin, ticari olarak beslenen nispeten
biiyiik bir sigir 6rneginden tahmin edilen viicut agirligi ve sirt yagi icin biiyiime egrisi
parametreleri {iizerindeki etkisini aragtirmigtir. Her bir SNP'nin biiyiime egrisi
parametreleri iizerindeki bireysel ve ortak etkisini belirlemek i¢in dogrusal olmayan
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karma modellerin tahmin edilmesiyle gergeklestirilmistir. Brody biiylime egrisi, viicut
agirhigr verilerine uyarlanmistir. R25C SNP'deki varyasyonlar, biiyiime parametrelerini
tek basina veya UASMS2 SNP ile kombinasyon halinde 6nemli dl¢iide etkilememistir.
UASMS2 SNP'deki varyasyonlar, viicut agirligi biiytimesi i¢in Brody biiylime egrisi
parametrelerinde anlamli ¢ikmistir (P <0.001). Tiirker vd. (2017) yumurtact hibrit
Lohmann Brown siiriilerinde yaptig1 ¢aligmada 24-80 haftalar arasinda dorder haftalik
olarak oOlciilen yumurta agirliklar1 bakimindan iki genotipin karsilagtirilmasini ve yumurta
agirliklarimin zamana bagli degisimini modellenmistir. Egri tahmin yontemleri ve
dogrusal olmayan regresyon modelleri kullamilmistir. Ug ampirik model (dogrusal,
kuadratik, kiibik) ve iic mekanistik model (Gompertz, Logistic, Von Bertalanffy)
kullanilmistir. Calismanin sonucunda en dogru sonucun Gompertz modeli ile elde
edildigi belirlenmistir. Yakupoglu ve Atil (2001) tarafindan yapilan bir ¢aligmada, Cobb
ve Hubbard ticari pili¢ siiriilerinde haftalik viicut agirligi degerleri Gompertz ve von
Bertalanffy fonksiyonlar1 kullanilarak analiz edilmis ve Gompertz modelinin von
Bertalanffy'den daha iyi agikladigini bildirmislerdir. Naring vd. (2010) randomize bir
Japon bildircin siiriisiiniin biiylime verileri i¢in on biiylime fonksiyonunu (Gompertz,
Richards, Lojistik, Bertalanffy, Brody, Negatif Ustel, Morgan-Mercer-Flodin ve ii¢
Hiperbolastik model) karsilagtirmistir. Gompertz modelinin, uygunluk kriterlerine gore
tim aday modeller arasinda Japon bildircim1 i¢in en iyi oldugunu bildirmistir. Bu
caligmada, farkli 9 biiylime egrisi modeli (Legendre2, Legendre3, Legendre4, Logistic,
Bi-Logistic, Pharmacology, Ussel, Bi- Ussel ve Giig) farkli 13 kovaryans yapist (AR1,
SADI1, ARMA(1,1), ARH1, CS, CSH, VS, SI, FA1, FAH1, TOEP, TOEPH ve HF ) icin
analiz edilmistir. Biiyiime egrisi modelleri uyum analizi sonucuna gore, AIC (6419.791)
ve BIC (6429. 729) degerlerinin en kii¢iigii olan Gii¢ (Gii¢) Biiyiime Egrisi Modeli
secilmistir. Gii¢ (Gii¢) Biiyiime Egrisi i¢in yapilan kovaryans tahmini analizi sonucuna
gore, olabilirligi en yiiksek (-22236.95), AIC (44501.91) ve BIC (44571.47) degeri en
kiigiik olan FAH kovaryans yapisi se¢ilmistir.

GWAS'de yapilan c¢ok sayida karsilastirma, hem yanlis pozitif hem de ¢oklu
karsilagtirmalar icin diizeltme fazlasiyla tutucuysa veya gii¢ yetersizse, yanlis negatif
sonuclar verir. Genom boyu calismalardan elde edilen sonuclar analiz edilirken,
genellikle aym1 anda binlerce hipotez testi yapilir. Cok sayida istatistiksel test
yapildigindan, tiim bos hipotezler gercekten dogru olsa bile, bazilarinin P degerleri
tamamen sans eseri 0,05'ten diisiik olacaktir. Benjamini-Hochberg prosediiriinii
kullanarak yanlis kesif oranin1 ayarlamak giiglii bir yontemdir. Johnson vd (2010), genom
boyunca iligki ¢aligmalarinda ¢oklu karsilastirma testlerinin hesaba katilmasiyla ilgili
yaptiklar1 ¢alismada, LD bloklarinin sayisinin diizeltilmesi, yetersiz derecede tutucu bir
esikle sonuclanmistir. Birden fazla farkli ¢oklu hipotez test diizeltme yontemi mevcut
olsa da en ¢ok tercih edilen yontem, hem yanlis pozitifleri azaltip hem de yanlis negatifleri
en aza indirdigi i¢in FDR'dir (Cell J, 2019). Bu sonuglara gére FDR kontrolii yapan
Benjamin-Hochberg diizeltme degerleri goz oniine alindiginda (P<0.20); 1. kromozom
yumurta agirlig ile iliskili bulunmustur. Bonferroni, Holm, Hochberg, SidakSS ve
Benjamin-Hochberg coklu hipotez diizeltme testleri arasindan en anlamli sonucu
Benjamin-Hochberg ¢oklu karsilastirma test yontemi vermistir. Genomik iliski matrisi
yapilmadan gerceklestirilen analizler sonucunda elde edilen degerler de Benjamin-
Hochberg yonteminin en anlamli degeri verdigi gortilmiistiir.
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Bu ¢alismada, 1063 tavuktan toplanan zamana dayali (baslangig, 28, 36, 56, 66,
72 ve 80 haftalik ) yumurta agirliklarinin 294705 SNP ile olan iliskisinin farkli biiylime
egrileri ile genomik analizleri gerceklestirildi Liu vd. (2018) geleneksel tekil SNP
regresyonunu kullanarak, Karacadren (2019) logistik model ile yumurta agirligi ile ilgili
bazi genomik bdlgeler belirlemis olsa da bu calismada ilk kez: issel, gii¢, legendre
polynomyalleri gibi biiylime egrileri farkli kovaryans (oto regresif, ARMA, CS, faktor
analitik, Toeplitz, SAD gibi) yapilar1 ile denenerek yumurta agirligindan sorumlu
genomik bolgeler arastirilmistir. Yapilan analizler sonucunda gii¢ biiyiime egrisi ve fah
kovaryans yapisi en iyi model secilmistir. Tavuklardan toplanan zamana dayali yumurta
agirhigr verileriyle yapilan temel bilesene dayali genom capinda iligki caligmalari,
tavuklarda yumurta agirligint kontrol kromozom 1’1 bagariyla tanimladi. Bu ¢alismada
yapilan analizler sonucunda ulasilan bilgiler literatiirde bildirilen sonuglarla tutarhdir.
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6. SONUCLAR

Genomik calismalarda, karmasik ozellikler tekrarlanan oOl¢iimler kullanilarak
modellenebilir ve bdylelikle altta yatan biyolojinin daha iyi anlagilmasi saglanir
(Karacadren, 2020). Cevre sartlariin diger ciftlik hayvanlarina gére daha homojen
olmasi ve kusaklar arast slirenin az olmasi gibi nedenlerden dolay1 tavukculukta genomik
caligmalar1 hem uygulamali hem de kuramsal genetik i¢in 6nem arzetmektedir (Moreira
vd., 2018). Tavukguluk sektorii giiniimiizde 6nemli bir endiistri olmus ve halen ilerlemeye
devam etmektedir. Tiirkiye’de tavuk sektorii stirekli biiyiiyen, ihracatini hizli bir sekilde
artiran, yogun ig istihdami saglayan ve tarimi1 destekleyen yapisiyla Tiirkiye ekonomisine
biiyiik ol¢iide katki saglayan sektorlerden biridir. Yumurta veriminde pik seviyeye
ulastiktan sonra 0nemli bir artis olmaksizin yumurta agirliginda dengeyi korumak bu
sektoriin dnemli bir sorunudur (Wolc vd. 2014).

Bu calismada ham veri (1063 tavuk, 294705 SNP), akrabaliga gore segilen
tabakalar(Akrabalik katsay1 0.1 i¢in 1063 tavuk 294702 SNP; Akrabalik katsayis1 0.2 igin
1063 tavuk 294699 SNP; Akrabalik katsayis1 0.3 i¢cin 1063 tavuk 294705 SNP; Akrabalik
katsayist 0.4 i¢in 1063 tavuk 294700 SNP; Akrabalik katsayisi 0.5 i¢in 1063 tavuk
294697 SNP; Akrabalik katsayis1 0.6 i¢in 1063 tavuk 294692) kullanilarak hem genomik
iligki matrisi ile hem genomik iliski matrisi yapmadan GEMMA programi ile LMM ve
tip 1 ve tip 2 hatay1 engellemek icin ¢oklu karsilastirma testleri uygulanmistir. Yapilan
analizler sonucunda en giiclii genomik sinyaller DLEU7 genine yakin 1. kromozom
tizerinde 36 haftalik yastaki tavuklarin yumurta agirlig1 verilerinden alinmistir. Ayrica,
temel bilesenler aracilifiyla 3 bilesene ayrilan veri setine yapilan analizler sonucunda 1.
bilesene ait 0.1 ve 0.3 akrabalik katsayilarina sahip veriler kullanilarak gerceklestirilen
Gemma analizleri sonucunda da 1. kromozom iizerinde yumurta agirhgiyla iliskili
sinyaller alinmustir.

Genel GWAS yaklagimiyla tek bir zaman noktasinda yumurta agirligina ait birgok
genetik etki ortaya cikarilmigsa da, genom boyunca yumurta agirliklarinin genetik yapisi
hakkinda az sey bilinmektedir (Yi vd. 2015). Bu ¢alismada birden ¢ok zaman noktasinda
yumurta agirliklar i¢in kapsamli genom boyunca iliski analizleri gerceklestirdik. Bu
calismadaki bulgular, marker destekli seleksiyon calismalarinda ideal yumurta
biiytikliigiiniin gelecekteki tiretimi i¢in 6nemli katki saglayabilir.
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