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1. GIRIS

1.1. Giri§ ve Amag

Hayvan yetistiriciliginin temel amaci kérli bir tiretim yapmaktir. Hayvancilig1
kérl1 yapan etkenler; yetistirilen hayvanlarin tiirti, k1, yetistirme teknikleri ve pazar
sartlaridir. Kérlh bir {retim ise, verimi yiiksek olan hayvanlardan elde
edilebilmektedir. Verimli hayvan materyalinin saglanmas: ile hem bélge hem de
tilkenin ekonomik gelisimi ve elde edilen driinlerin verimli olmas:

_saBlanabilmektedir. Verimli hayvan materyalinin saglanmasi, bdlgesel olarak
yapilacak 1slah ¢aligmalari ile miimkiin olabilecektir. Hayvan islahi, hayvanlarin
veya bir siiriiniin genetik olarak gelistirilip, saglikli, {iretken ve daha verimli olmasi
ile verimliliginin devamlilifim amaglamaktadir. Hayvan islah¢isimin amaci, istenen
karakterlerin genetik olarak 1slahi igin en etkin seleksiyon programini diizenlemektir.
Hayvanlarda et veriminin genetik 1slahi genellikle biiylime (veya belirli bir yagtaki
canli agirlik) yoniinden yapilan seleksiyon ile gergeklestirilir (Tekel, 1998). Genetik
olarak gelistirilmesi diigliniilen biiylime, yumurta ya da siit verimi gibi &zellikler,
nicel yapiya sahiptir. Nicel Szellikler ¢ok sayida gen ¢ifti tarafindan belirlenmekte
ve gevre sartlarindan degisik diizeylerde de olsa etkilenmektedir. Biiyiime ile ilgili
nicel ozellikler agisindan yapilacak seleksiyonda, &zelliklerin ekonomik degerleri,
kalitim dereceleri, fenotipik ve genetik parametreler gibi bilgilere ihtiyag
bulunmaktadir (Aksoy, 1999).

Bityiime ve gelisme hayvan yetistiriciliginde ekonomik nemi olan fizyolojik
ozelliklerdir. Biiyiime, zigot ile baglar ve canli ergin agirhgina ulagincaya kadar
devam eder. Biiyiime, viicuttaki hiicre sayisi ile hiicre biiyiikliiiiniin artmasi ya da
her ikisinin birlikte olmasi1 olarak tanimlanabilir. Dokularda yag ve su birikimi
sonucunda meydana gelen canli agirlik artis1 biiylime degildir. Gergek biiyiime; kas,
kemik, organ ve dokulardaki artigdir. Biiylime ile gelisme birbirinden farkl
olaylardir. Biiyiime ile viicutta agirlik artis1 olup 6l¢tim ve tartimla belirlenebilirken,

gelisme ile viicudun yapisi, sekli, doku, organlarinda ve bunlarin islevlerinde



degisiklikler meydana gelir. Biiylime ve gelisme olay1, dofum &ncesi (pre-natal) ve
dogum sonrasi (post-natal) dénemleri igermektedir. Dogum sonrasi biiyiimeyi gevre
ve genetik faktorleri etkilemektedir. Genetik yapinin etkisi nisbeten az olmakla
beraber, ¢evre faktorlerinin etkisi ise daha fazladir. Genetik yapi, canlinin
biiylimesine etki eden genlerle ilgili iken, gevre faktdrleri canliya ait olan (urk,
cinsiyet, dogum agirhgi, vb.) ve olmayan (iklim, beslenme, mevsim, vb.)
faktorlerden olusmaktadir. Genetik faktorler tarafindan belirlenen biiylime sinirina
ulagabilmek i¢in hayvanlara en uygun ¢evre kosullarimin saglanmasi gereklidir
(Alpan ve Arpacik, 1998; Akcapinar ve Ozbeyaz, 1999; Akcapinar, 2000).

Biitiin ¢iftlik hayvanlarinda dogumdan sonra miimkiin oldugu kadar kisa
zaman iginde biliylime ve bu biiylimeye gore en iyilerinin damizhifa ayrilmasi
diisiiniildiigii gibi, erken biiyliyen hayvanlardan kisa zamanda gesitli {iriinlerin
alinmas1 verimli hayvancilik i¢in gereklidir. Bu nedenle hayvancilikta biiyiime
Onemlidir. Canli materyalin 6énemli bir 6zelligi biiyiime olup, canlilarda zaman
icinde meydana gelen agirlik ve boyut artisi olarak tammlanabilir (Kuzu, 2001;
Kuzu ve Eligin, 2002).

Canlmin agirlik ve boyutlarmnda belirli bir zaman siirecinde meydana gelen
degisim, genel olarak biiyiime eZrisi modelleri ile agiklamir. Biiylime egrilerinin gekli
canlt tiiriine, gevie sartlarina ve olgtlilen karakterin yapisina gore farkhilik gosterir.
Biiylime siirecinin, biyolojik olarak yorumlanabilir parametreleri igeren
matematiksel esitliklerle tanimlanabilmesi oldukga Snemlidir. Biiylime egrileri ile
canli materyalin biiylimesi matematiksel olarak ifade edelebilir. Biiylime egrisi, daha
ok viicut agirlig1 olmak iizere canlinin icinde yagadig: siire icerisinde diger biiyiime
dzelliklerinin zaman igindeki de@isimini tammlayan bir egriyi ifade etmektedir.
Daha genel bir anlamda bunlara yas-gelisme egrileri denebilir (Efe, 1990).

Canlillarda biiylime ve gelisme, genetik yapiya bagl olarak viicut yapisi,
bilylime temposu, fizyolojik ozellikler yoniinden biiylik farkliliklar g8sterir. Bu
nedenle dedisik zamanlarda viicut Slglimleri ve difer ozellikler igin alt ve iist



sinirlarin bilinmesi gerekir. Viicut agirhigi, boy uzunlugu, cidago yitksekligi, viicut
uzunlugu, gdgiis cevresi, bag gevresi gibi biiylime ve gelisme ile ilgili gesitli
parametrelerin degisik yaslarda gosterdikleri dagilim, normalin alt ve iist sinirlan
biiytime egrileri yardimu ile belirlenebilmektedir (Thikkan, 2004).

Biiylime egrileri, doktorlar ve veteriner hekimlere canlinin hangi noktada
normalden ayrildid1 konusunda, canlinin beslenme durumu ve genel saglik durumu
da dikkate alinarak, inceleme gerekip gerekmedigi konusunda yol gosterir. Hayatin
ilk d5Sneminde biiylime sigramalar halinde gergeklestigi i¢in bilylimenin gok az ya da
¢ok fazla oldufunu gosteren tek bir ol¢lim Snemli olmayabilir (Arikan ve Bakur,
2004). Biiyiime egrisi ¢izebilmek ve bir canlinin biiytimesini degerlendirebilmek igin
mutlaka belirli araliklarla izlenerek 6l¢timlerinin alinmasi gerekir (Ilikkan, 2004).

Biiyiime egrisi modellerinin kullamim alanlarindan biri de, tahminlenen
parametrelerin ekonomik degeri yliksek olan bir karakter igin seleksiyon isleminde
kullanilabilmesidir. Seleksiyon isleminin yapilabilmesi, genetik ilerleme saglanacak
olan 6zellige ait genetik, fenotipik parametrelerin, kalitim dereceleri ve 6zelliklerin
ekonomik degerlerinin hesaplanmasi ile miimkiin olabilir. Biiylime egrileri
parametreleri ile mutlak ve oransal biiylime hizlari, erginlesme oram, biiyiime
hizinin en yiiksek oldugu yas gibi biyolojik hesaplamalar yapilabilir. Ayrica en
uygun yemleme programlarimin aragtirilmasinda, en uygun kesim yasmin
belirlenmesinde, seleksiyonun biiylime egrisi modeli parametreleri tizerindeki
etkilerinin incelenmesinde biiylime egrilerinden faydalanilmaktadir (Akbag, 1996;
Keskin ve Tozluca, 2001).

Biiylimenin bir &6zelligi olan agirhik artisi, biiylimenin ilk dénemlerinde
diigiiktiir. Sonra giderek yiikselir, en yiksek diizeye ulasir ve ergin yasa dogru
azalma egilimi g6sterir ve durur. Biitlin canlilarda biiylime egrisi genellikle “S”
seklinde bir yapiya sahiptir. Biiyiime egrileri baglangigta dik olarak yiikselir, sonra
yavag yavas diizlesir ve en sonda biiylime durur. Biiylime olay: farkl: tiirlerde ve bir



tiirlin ¢esitli wrklarinda farkli boyutlarda oldugundan gesitli biiyiime modellerinin

olusturulmas: gerekir (Akcapmnar ve Ozbeyaz, 1999; Ak¢apinar, 2000).

Modeller olusturulurken dikkat edilmesi gereken iki nokta vardir: birincisi,
bilylime fonksiyonu olarak kullanilacak esitligin d(biiyiime)/ d(zaman) diferansiyel

denkleminden tiiretilmesi, ikincisi ise; bu esitlikte kullanilan parametrelerin

biyolojik olarak yorumlanabilir olmasidir (Kogskan, 2000).

Biiytime modelleri incelenirken géz 6nilinde tutulmasi gereken nokta, bireysel
bitylime modellerinin mi, yoksa ortak bir biiylime modelinin mi kullanilmasmnmn
daha iyi sonug¢ vereceginin incelenmesi gereklidir. Eger bir ik igerisindeki
hayvanlar genotip bakimindan homojen ise, her hayvanin biiylime sekli birbirine
daha benzer olacaktir. Fakat genotipleri farkli olan hayvanlarin zaman igindeki
biiylime hizlari ve sekilleri farkli olacagindan ortak bir biiyiime modeli
kullanilamayacaktir. Gegerliligi kontrol edilmis bir bliyiime modelinden
yararlanarak canlilarin daha sonraki yaslardaki verimleri ve cesitli biiyiime
Ozellikleri tahmin edilebilir (Alkan, 2001).

Saglik bilimlerinde yapilan analizlerde iki ya da daha fazla degisken arasindaki
iliski hakkinda bilgi edinilmek istenmektedir. Canlilarin Slgiilebilir bir 6zelligi ile
zaman arasindaki iliskisini modellemek icin biliytime egrileri, regresyon analiziyle
tammlanir. Regresyon analizi ilk defa 1822-1911 yillarinda Sir Francis Galton
tarafindan hazirlanan bir aragtirmada agiklanmistir. Regresyon denklemi yardimiyla
canhinin Slgiilebilen bir 6zélligi eldeki verilere uygun olan bir model ile tahmin
edilebilir. Ancak tahminlerin dogru bir sekilde yapilabilmesi i¢in uygun modelin
segilmesi gerekir. Regresyon analizinde agiklayici degisken(ler) ve tahmin edilen
parametre(ler) yardimiyla agiklanan degiskenin degeri tahmin edilebilir. Regresyon
analizinde, agiklayic1 degisken(ler) bagimsiz degisken(ler), agiklanan degisken ise
bagimli degisken olarak adlandirilabilir. Regresyon analizi ile dogrusal ve dogrusal
olmayan modeller tahmin edilebilir. Baz1 canlilarin biiylimesi dogrusal denkiemler

ile agiklanip, tahmin edilebilir. Dogrusal denklem su  sekildedir:



Y =, + Bx +...+ B,x, + £. Bu denklemde B, : parametreleri, f,: sabit terimi, x;:

agiklayici ya da bagimsiz degiskenleri, Y : bagimli ya da agiklanan degiskeni, ¢:

hata terimlerini ifade etmektedir (Daniel, 1991).

Istatistik biliminde iki ya da daha fazla degisken arasindaki iliskinin
matematiksel modelinin olusturulmasinda kullanilan regresyon analizinde temel
amag, ele alman degiskenlerle matematiksel model olusturmak ve baZimh
degiskende meydana gelen degisimin ne kadarinin bagimsiz degigken(ler) tarafindan
olusturuldugunun belirlenmesidir. Bagimsiz degisken(ler) ile bagimli degigken
arasindaki iligkiyi modelleyen regresyon analizi dogrusal olabilir ya da olmayabilir.
Eger veri yapisi dogrusal olmayan bir durum gosteriyorsa, bu durumda dogrusal

olmayan modellerin kullaniimasi daha uygun olacaktir (Orman ve Gtlircan, 2001).

Biyoistatistikte laktasyon siit verimi, zamana gore elde edilen canli agwrhk
artigi, yumurta verimleri, vb. sayisal veriler dogrusal modellerle agiklanabildigi gibi
genellikle dogrusal olmayan modellerle de agiklanabilmektedir. Canh afirlik
degerleri, laktasyon siit verimi, beden 6lgti degerleri vb. baslangigta hizli bir artig
glstererek en yiiksek diizeye geldikten sonra ilerleyen dénemlerde azalan bir ivme
gosterir. Bu durumda dogrusal olmayan bir modelin kullanilmas1 dogrusal modele

gbre daha uygun olacaktir (Orman, 1996).

Canlilarin cesitli biiylime ozellikleri zaman iginde dogrusal bir yapidan
uzaklasarak dogrusal olmayan bir yap1 gosterebilir. Bu durumda dogrusal modeller
biiylimeyi tam olarak agiklamayabilir. Ayrica canlilarin zaman siirecindeki
bilyiimeleri bir zaman sonra asimptota ulagmaktadir. Bu yapidaki biiylimeye ait
verilerde dogrusal olmayan biiylime modelleri daha iyi tahminler verebilmektedir.
(Esenbuga ve ark., 2000; Kuzu ve Eligin, 2002). Yaygin olarak kullamlan dogrusal
olmayan biiyiime modelleri; Lojistik, Richards, Gompertz, Monomolekiiler,

Bertalanffy, Brody gibi modellerdir.



Regresyon analizi uygulamasi gelistirilen bilgisayar paket programlan ile
genelde kolay olmakla birlikte bazi sartlara dayanmaktadir: Dogru modelin
kullanilmasi, modelde yer alan degiskenlerin bagimsizligi, parametrelerin ve hata
teriminin eklenebilirligi, artik degerlerin bagimsizligi, bagimsiz degisken(ler)in

normal dagilima sahip olmasidir (Watts, 1981).

Biiylime modelleri ile bir canliin biiylime 6zellikleri tahmin edilmek
istenildiginde, ilgili canli igin ¢esitli zaman araliklarinda 6lglimler alinmaktadir,
Biiylime modelleri tahmin edildigi zaman, bu modellerden elde edilen artiklar
birbirleriyle iliskili (bagimlt) ise, bu durum 6ziligki (otokorelasyon) olarak
adlandirihir. Zaman serileri ¢aligmalarindaki veriler gibi belirli bir zaman siireci
i¢inde siralanan gozlem birimlerinde o6ziligki tespit edilebilmektedir. Oziligkinin
varlipy, regresyon analizi varsayimimm bozacagindan model ile yapilacak tahminler
glivenilir olmayabilecektir. Yapilan tahminler yanh olacagindan elde edilen
sonuglara ait hatanin biiylimesi s6z konusu olacaktir. Bu durumda tahmin edilen
model gegerliligini kaybedebilecektir (Gujarati, 1999). Bu calismada degisik beden
Slgiileri, bliylime stirecinde belirli zamanlarda yapilan &lgiimler sonucunda toplanan
veriler ile modellendigi i¢in oziligki ortaya ¢ikabilir. Boyle durumlarda &ziliski
sorununu dikkate alip ortadan kaldiracak yontemlerin kullanilmas: ile ¢aligmada
incelenen beden Olgiilerine iligkin tahminlerde ortaya c¢ikabilecek hata

azaltilabilecektir.

Regresyon analizi bir ¢ok paket programmin yardimiyla kolaylikla yapilmasi
nedeniyle sikhikla kullamlmaktadir. Ancak uygulamada artiklarin bagimsizhig
dikkate alinamayabilmektedir. Gegerli bir model ve tahminlerin yapilabilmesi igin

Oziligki sorununun diizeltilmesi gerekmektedir.

Regresyon analizi sonucunda elde edilen sonuglarin glivenilir olmasi i¢in
agiklayic1 degiskenlerin de arasinda herhangi bir iliski olmamalidir. Agiklayici

degiskenlerin birbirleriyle iligkili olmasi ¢oklu baglanti olarak adlandirlr.



Regresyon uygulamalarinda g¢oklu baglantimn giderilmesi durumunda, daha iyi

sonuglar elde edilebilecektir (Dunteman, 1989).

Biiytime modelleri tipta, hayvan bilimlerinde, ekonomide, biyolojide vb. bilim
dallarinda biiylimenin ¢esitli yonleri agisindan incelenmektedir. Bu bilim dallarinin
tizerinde durduklari temel kavram biiylimedir. Bu nedenle biiyiime olaymm

tanimlanmasi ile daha yararh sonuglar elde edilebilmesi miimkiin olabilecektir.

Bu caligmanin amaci g6yle siralanabilir:

(1) Ceylanpmar Tarm Igletmesi’nde 1990 yihindan beri yiiriitiilen Simmental x
Giiney Anadolu Kirmizis1 (GAK) sigir irki G, ve FixG; melezlerinden alinan veriler
kullanilacaktir. Bu ¢aligma ile Ceylanpmar Tarim Isletmesi’nde elde edilen yeni
genotiplerin bliyime modeller1 belirlenecektir. Biiyiime egrisi modelleri olarak
Gompertz, Lojistik, Richards ve Monomolekiiler gibi dogrusal olmayan modeller
kullanilacaktir. Sonug olarak, her genotipte biiylimeyi en iyi tammlayan model ya da

modeller belirlenmeye galisilacaktir.

(2) Her bir modelin artiklarinda (hatalarinda) ortaya gikabilecek oziligki tespit

edilmeye ¢alisilacak ve §ziliskinin giderilmesine yonelik modeller olugturulacaktir.

(3) Ayrica her model i¢in biiylime parametreleri yoniinden genotipler arasinda

fark olup olmadig: belirlenecektir.

Bu ¢alismadan elde edilen biiylime egrisi modellerinin yardimi ile hayvan
yetistiricilere, 1slahgilara ve diger arastirmacilara canlilarin biiylimesi ile ilgili

ozellikler hakkinda yardimer olabilecek bilgiler sunulabilecektir.



1.2. Biiyiime Modelleri ve Diger Dogrusal Olmayan Modeller ile ilgili

Caliymalar

Hayvan bilimciler igin biiyiime modelleri konusunda iyi bir baglangig noktasi
Brody (1945)’nin “Bioenerjetics and Growth” kitabi sayilabilir. Bu kitabin
yayimlanmasindan bu yana, olduk¢a fazla sayida biyolojik biiylime arastirmalar
yapilmig, var olan teoriler yeniden ele alinmig ve birgok yeni teoriler
olusturulmustur. Ozellikle yiiksek hizli bilgisayarlarin gelismesi ile ¢ok sayida
iteratif islemler gerektiren matematik fonksiyonlarin parametrelerinin tahmininde

biiylik kolayliklar saglanmistir (Efe, 1990).

Biiytime ile ilgili yapilan ilk ¢aligmalar insanlarda gergeklestirilmistir. Insan
viicudunun yapis1 ve isleyisi aragtirilarak, hacim ve gekilden daha ¢ok gelisme ile
ilgilenilmistir. Dolayisiyla biyolojik mekanizmaya yonelik sorulardan daha gok
fizyolojik sorulara yamtlar aranmigtir. Matematik alanindaki gelismeler ve
matematik biliminin biyolojik arastirmalarda kullanilabilir olmasi ile biiyiime

siirecinin nicel olarak incelenebilmesi miimkiin olmustur (Yakupoglu, 1999).

Ricklefs (1967), c¢alismasinda bilylime egrilerine uygun cgesitli denklemleri
uydurmak i¢in basit bir yontemi ele almistir. Gompertz, Lojistik ve Von Bertalanffy
modellerinin 6zelliklerini ve doniigiim faktdrleri uygulayarak bu biiyiime egrilerinin
katsayilar1 sekilsel olarak 6lgiilebilen dogrusal bir yapiya doniistiiriilebilme
yontemlerini agiklamistir. Gompertz, Lojistik ve Von Bertalanffy biiyiime
modellerine-ait doniigtim faktdrlerini ti¢ tiir kus (Plectrophenax nivalis, Sialia sialis,
Cactus Wren) igin hesaplayarak, biiylime egrilerini ¢izmistir. Bu y6ntem, d6niistimlii

dogrusal model olarak da tanimlanabilir.

Aguilar ve ark. (1983), agirlik-zaman siirecinde biiylimeyl modellemek i¢in bir
¢ok biiylime egrisinin 6nerildigini; ancak bu egrilerin bilylime siirecinin biitiiniiniin

tanimlanmasinda uygun sonuglar vermedifini ve cesitli eksikliklerinden soz



etmiglerdir. Bu nedenle galigmada, parametreleri biyolojik olarak énemli ve esnek

olan su modeli énermiglerdir:

t=aln (W)-bIn(W,_-W)+P(W) 1),

burada, W,_,, : ergin agirligy, a: baslangic hizh bitylime zaman: 6zelligi, b: biiylimenin
yavagladig: bliylime zamam &6zelligi, P(W ): n. dereceden bir diizeltme polinomu ile
ilgilidir. a, b: bilinmeyen parametrelerdir. Arastiricilar (1) nolu esitligi, cesitli
kaynaklardan elde ettikleri pili¢, fare ve Holstayn verilerine uygulamiglar ve modele
ait parametreleri tahmin etmislerdir. Bu esitligin biiylime siirecinin biitiiniiniin

tanmimlanmasinda iyi sonuglar verdigini ifade etmiglerdir.

Denise ve Brinks (1985), 233 bas akrabali ve hat birlestirmesi yapilmis etci
sifirlara ait canli agirhk verilerinde Richards ve Brody biiylime egrilerini tahmin
ederek Dbliylime efrisi parametrelerinin gevresel ve genetik . 6zelliklerini
incelemislerdir. Bu iki modeli verilere uyumu agisindan kargilastirmiglardir. Brody
modeli tahmin isleminin Richards modelinden daha hizli ve daha az maliyetli
oldugunu, buna kargin Richards modelinin daha kiigiik kareler toplamina ve verilere
daha iyi uyum sagladigimi bulmuglardir. Brody modelinin Richards modelinden daha
kolay yorumlanabilecegini; ancak biiylime lizerinde etkili olan gevresel faktdrler
degerlendirilirken Richards modelinin biikiilme noktasi nedeniyle daha yararh
olabilecegini bildirmiglerdir.

Ricklefs (1985), seleksiyon yapilmis ve yapilmamis iki grup Japon bildircin ve
broiler hatlarina ait Gompertz biiytime egrilerini olugturmugtur. Yumurtadan gikistan
ilk iki haftalik sliregten sonra dort ya da sekiz haftalik canli agirlik igin yapilan
seleksiyon isleminde bliylime egrisinin kullamlmasinin yararli olabilecegini

gOstermisgtir.

Koops (1986), insan, kuzey Amarika 1shikli tavsani (Ochotona princips),
Polonya erkek tavsanlari ve farelere ait viicut agirhigi Slglimleri i¢in ¢ok agamahi
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(evreli) biiyime modelini kullanmisgtir. Bu bliylime modelini “n” tane lojistik
bliylime fonksiyonunun toplamu seklinde ifade etmistir. Insana ait afirlik
Slglimlerinde li¢ agamal1 lojistik biiytime egrisini, iki tiir tavsan ve fareye ait agirhik
Slgiimlerinde tek, iki ve ii¢ agamali lojistik bilylime egrilerini olugturmugtur. Cok
agamal1 lojistik biiyiime egrileri tahminlerinin, tek agamali modelin tahminlerinden
artik varyanslar, belirleme katsayist ve artiklarda $ziliskinin olmamas: bakimindan
daha iyi oldugunu ifade etmistir.

Rogers ve ark. (1987), yaptiklari ¢alismada broiler piliglerin biiyiimelerini
agiklamak i¢in Lojistik, Gompertz ve Saturation Kinetiks biiylime modellerini
kargilagtirmiglardir,.  Bu  modellerin  karsilagtirma  isleminde tahminlerin
glivenirliligini, kullamm kolayhifim wve verilerin yorumlanabilir olmasi
kullanmiglardir. 100 erkek ve 120 adet disi pilic caligmanin materyalini
olugturmustur. Bu {i¢ model i¢in belirleme katsayilan (R?)2>0.966 oldugunu ve
bilylimeyi iyi bir sekilde agikladigini belirtmiglerdir. Saturation Kinetiks modeli hata
degerlerine gore en az uyuma sahip olan model olmasimna ragmen, geircek verilerle
yiiksek bir uyum gosterdigini ifade etmislerdir. Ayrica biiyiime egrisinin kisa zaman
arahginda uygulanan dogrusal regresyon sonuglarinin da bilylimenin agiklanmasmda
dogru sonuglar verdigini bildirmiglerdir.

Koops ve ark. (1987), 242 erkek ve 238 disi farelere iligkin viicut agurhig
verilerinde tek ve ii¢ asamali lojistik biiylime fonksiyonunu kullanarak biiyiime
efrilerini olugturmuglardir. Ortalama ve bireysel viicut agirliklar1 i¢in hesaplanan
biiylime egrilerini, arttk varyanslar ve Durbin-Watson istatistigine goére
karsilastirmuglardir. Sonugta, tig asamali 'bﬁyiime fonksiyonun tek agamal1 biiylime
fonksiyonundan daha kiigiik artik varyans ve Oziliski degerine sahip oldugundan
verileri daha iyi bir sekilde agikladigim gdstermislerdir. Ug agamali fonksiyonda
bireysel agirliklar i¢in artik varyans, ortalama agirlifa ait arthik varyansdan daha
yiiksek olarak bulmuslardir. Farelere ait verilerde li¢ asamali lojistik fonksiyonun
biiylimenin biyolojik yapismin anlagilmasinda daha fazla bilgi verdigini

bildirmislerdir.
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Kachman ve ark. (1988), farelerin viicut agirliklan ile yas arasindaki iligkileri
agisindan lojistik biiylime egrisinden elde edilen parametrelerin seleksiyon igin
kullanilabilirligini incelemiglerdir. Lojistik biiyiime fonksiyonunu 12 aylik biiyiime
igin modellemisler ve model parametreleri ile biikiilme noktasini tahmin etmiglerdir.
Biiylime egrisi parametreleri icin fenotipik, genotipik parametreleri ve kalitim
derecelerini hesaplamiglardir. Yaptiklari degerlendirmeler sonucunda, asimptotik
viicut agirhigi ya da en yiiksek biiylime hizi igin yapilacak seleksiyonun biitiin
yaslarda viicut airhigini artirabilecegini ifade etmiglerdir.

" Mccallum ve Dixon (1990), Richards biiylime modeli parametrelerinden sekil
parametresinin tahmin edilmesinde ortaya ¢ikabilecek yanliligin azaltilmasi
durumunu incelemiglerdir. Richards modelinden tahmin yapildifinda sekil
parametresinin eksik olarak tahmin edildigini gdstermislerdir. Yaptiklar1 similasyon
calismasi sonucunda yanliligin sekil parametresinin kii¢tik degerleri ve izl biiytime
stirecinde artan 6rneklem frekans: ile azaldiini bildirmiglerdir. Basit -bir diizeltme
yontemi ile modelin parametrelerinin tahminine ait yanhilifin ihmal edilebilir
oldugunu belirtmislerdir.

Kanefuji ve Shohoji (1990), 365 tane Japon bayana ait agirlik kayitlar igin
asimptotik yasam siiresi biiylimesini modellemiglerdir. Biiylimenin modellemesi
islemini dnerdikleri yeni bir modeli kullanarak yapmslardir. Onerdikleri yeni model

sOyledir:
()= 1-e" )(D+l-f—t-) + B %" {7 ~C— Dt~ Elog(l+1)} (2)

Modeldeki parametreleri (A, B, C, D, E, U) bilylime modelinin biiylime
parametreleri olarak adlandirmiglardir. Durbin-Watson istatistigi ile hata kareler
ortalamasi degerlerini modelin uyumunun degerlendirilmesinde kullanmiglardir.
Yaptiklar1 incelemeler sonucunda Japon bayanlara ait afulik kayitlann igin

Onerdikleri yeni modelin iyi bir uyuma sahip oldugunu bildirmislerdir.

RERT
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Zoons ve ark. (1991), kanath hayvan yetistiriciliginde biiyiime modellerinin en
basit gekilde deneysel modellerle olusturulabilecegini ve istatistiki olarak iyi
sonuglar verebileceZini agiklamiglardir. Ancak mekanistik modellerin deneysel
modellere gére daha genis durumlarda karsilasilan sorunlarin ¢dziimiinde
kullamilabilecegini ifade etmiglerdir. Bununla beraber mekanistik modellerin
gelistirilmesinde  biyolojik islemler ve etkilesimleri agisindan zorluklarla
kargilagildigini, bu nedenle farkl: bilim dallarinda c¢aliganlarla ayrintili  bir

aragtirmanin yapilmasini dnermislerdir.

Hurwitz ve ark. (1991), ¢alismalarinda Ingiliz erkek hindilere ait viicut agirhg:
ve diger organlarin (tibia, gdgiis kasi, bacak kasi, karacier, dalak ve testisler)
bitytikliigtinti, biiylimenin seyrini belirlemek amaciyla izlemislerdir. Sonuglari,
iteratif dogrusal olmayan tahmin ySntemini kullanarak tek ve iki agamali biiylimeyi
tamimlayan tek ve iki bilesenli Gompertz esitligi ile elde etmislerdir. Iki asamali
modelin, tek agamali modelden daha iyi bir viicut agirhgi fonksiyonu ortaya
¢ikardigini belirtmiglerdir. Tek bilesenli Gompertz biiylime modelinin degisik
organlarin  biiylimesini taumlama isleminde yeterli sonuglar verdigini
gﬁstehnislerdir. Sonug olarak, organlarin gelisiminin tanimlanmasinda birden fazla

asamal1 modellerin kullanilmasinin daha iyi sonug verebilecegini bildirmislerdir.

Anthony ve ark. (1991), iki grup hindinin viicut agirlig1 olgiimlerine iligkin
biiylime egrilerini tespit etmislerdir. Birinci grup hindiler 16. haftaya kadar viicut
agirlig1 yoniinden seleksiyon'lafelde edilen 10 erkek ve 9 disiden olusmaktadir. ikinci
grup hindiler ise, birinci grup hindilerden elde edilmis olan yavrulardan olusan 11
erkek ve 9 disidir. Gompertz biiylime modelinin her iki grup i¢in biiylimeyi en iyi
sekilde tanimladigt sonucuna ulagmislardir.

Preez ve ark. (1992), Gompertz denklemini Oudtshoorn, Namibian ve
Zimbabwean deve kuglarindan olugan toplam 85 bas deve kusunun (Struthio
camelus) biiyime egrilerini elde etmek igin kullanmuglardir. Gompertz egrisini
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¢izmek igin dogrusal olmayan tahminleme yOntemini kullanmuglardir. Bilyiime
egrilerini iki parametreli (ergin yas canhi agirhik ve biliylime huzi) Gompertz modeli
olarak tahmin etmislerdir. En fazla gilinlik agurlik artiy zamanim ise, diger
parametrelerden hesaplamiglardir. Parametre tahmininde daha iyi sonuglar almak
icin daha fazla veriye ve olgtimlerin en az 10 ile 15 defa esit arahiklarla yapilmasim

Onermiglerdir.

Torre ve ark. (1992), 8 ile 97 aylik yasta olan 50 bas Retinta sigira ait agirlik-
yag verilerinde biiyiime modeli parametreleri ile sifirlarnin verimliligi arasindaki
iligkiyi tespit etmek igin Von Bertalanffy, Brody ve Richards modellerini
kullanmiglardir. Her bir sigirin agirlig icin bu li¢ modeli olusturarak modellerin
parametrelerini  bulmuglar ve bilylime modellerini verilere uyumu agisindan
kargilagtirmiglardir. En iyi uyumu Von Bertalanffy modelinin g&sterdigini tespit
etmiglerdir. Yaptiklar1 incelemeler sonucunda, oldukg¢a yliksek ergin agirliklara
sahip olan sigirlarin verimliligi diigiirebilecegini ve izl erginlesen hayvanlarm daha
verimli olabilecegini bildirmislerdir.

Ersdz (1992), ¢alismasinda Aralik, Mayis ve Ekim aylarinda kulugkadan ¢ikan
Broiler damizlik disi civcivleri kullanmigtir, Civcivlerin 63. haftaya kadar olan
bliylimelerini haftalik olarak canli agirhk olglimleri ile belirlemigtir. Biiylimeyi
tammlayan dogrusal olmayan Lojistik, Gompertz, Brody, Richards, Bertalanffy,
Stevens modellerini kargilagtirarak en uygun modeli bulmustur. Elde edilen
sonuglara gore, Richards biiylime modelinin civcivlerin biiylimesini en iyi belirleyen
model oldugunu sonraki modellerin ise sirasiyla Brody, Stevens, Bertalanffy

Gompertz ve Lojistik modellerinin oldugunu belirtmistir,

Aggrey ve ark. (1993), Koops ve Grossman tarafindan bildirilen ¢ok agamali
modeli kullanmiglar ve dokuz adet Japon bildircinina iligkin verilere uyumunu
aragtirmislardir. Ayrica bu modelin yardimiyla yumurta verimini tahmin etmeye
calismiglardir. Sonugta, Japon bildircinlarinin yumurta veriminin ¢ok agamali bir

model ile agiklanabilecegini bildirmislerdir.
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Akbas (1995), dogrusal olmayan modellerden Richards, Brody, Gompertz,
Logistik ve Bertalanffy modellerini tanitmistir. Bliylime egrisi parametrelerinin
biyolojik yorumlan ve modellerin farkli tiirlere ait canli agirhik verilerine uyum
dﬁzeyléri karsﬂagtmmsﬂr. Sonug olarak, biiylime egrilerinin uyumuﬁda kullanilacak
modelin se¢iminde genotip, incelenen o6zellik, verilerin yapisi, modelin tahmin
edilebilme kolayli1 ve tahmin edilen parametrelerin biyolojik olarak yorumlanabilir

olmasi tizerinde durmustur.

‘Akbag (1996), biiylime efrisi parametrelerinin biiylimeyi tanimlama yaninda
biiylime ile ilgili baz1 6zelliklerin iyilestirilmesinde dogrudan 1slah kriteri olarak da
kullanilabilirligini incelemistir. Sonug olarak, yaptif1 aragtirma sonuglar biiylime

egrisinin seklinin seleksiyonla degistirilebilecegini gdstermigtir.

Kocabag ve ark. (1997), yaptiklar: galismada Akkaraman, Malya X Akkaraman
kuzularinda 9, Ivesi X Akkaraman kuzularinda 10 haftahk besi boyunca haftalik
periyotlardaki canli agirlik verilerini kullanarak biiylimeyi tammlayacak dogrusal
modeli elde etmeye caligmislardir. Bu genotip gruplar igin ortalamalarin zamana
dogrusal regresyonunu hesapladiklarinda, belirleme katsayilarmi, Akkaraman
kuzular i¢in % 99, Malya X Akkaraman kuzular i¢in % 99,3 ve Ivesi X Akkaraman
kuzular i¢in % 98,9 olarak bulmuglar ve biiylimenin dogrusal fonksiyon kullanilarak

agiklanabilecegini géstermislerdir.

Akbag ve Ouz (1998), seleksiyon yapilmamig (N,=,l 16) ve seleksiyon yapilmis
(N=78) iki Japon bildircim grubunda yaptiklar1 ¢alismada Gompertz, Lojistik ve
Bertalanffy biiylime egrilerini tahmin etmiglerdir. Tahmin edilen modellerin
bildircinlara ait verilere uyumunu karsilastirip, parametreler ve modeller arasindaki
genetik ve fenotipik korelasyonlar hesaplamiglardir. Bu {i¢ modelin karsilagtirma
islemini, belirleme katsayisi ve artik kareler toplamina gore yapmislardir. Her bir

model i¢in R? > 0,991 olarak bulmuglardir. Sonug olarak, bu ii¢ model Japon
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bildircinlarina ait verilere uyum gosterdigi halde, en iyi modelin Gompertz modeli

oldugu sonucuna varmiglardir.

Wan ve ark. (1998), yeni bir esnek bliylime fonksiyonu tiiretmiglerdir. Bu

biiytime fonksiyonu:
=g—| 1
W=a [ S+ cexp(kz‘))] ©)

burada, a: asimptotik agirhg, b, c, k ise sabitleri ifade etmektedir. Ug kiimeden
olusé.n kiigiik memeli titrlerine (Microtus brandti, Ochotona curzoniae) ait gbzlemler
icin yeni bir biiyiime fonksiyonu ile Gompertz, Monomolekiiler, Lojistik, France,
Jonoschek ve Hill fonksiyonlarinin tahminlerini degerlendirmislerdir. Ayrica bu
biiyiime fonksiyonlarimin biikiilme noktalarim da hesaplamislardir. Bu yeni
fonksiyonun, Lojistik ve Monomolekiiler fonsiyonunu farkli bir b parametresi ile
kapsadigini ve bu ii¢ kilme g6zleme ait bliylimenin yapisini bagarih bir gekilde
tanimladigint bildirmislerdir.

Orman ve Yildirim (1998), ineklerde laktasyon siit verimi efrisini en iyi
tamimlayacak istatistiksel modeli ve parametreleri aragtumiglardir. Bu amagla,
Karakdy Tarm Isletmesi’nde yetigtirilen Jersey siiriisiine ait {i¢ laktasyon grubunda
toplam 45 adet 305 giinliik siit verim kayitlarmi kullanmiglardir. Parametrelerin
Gnanasakty, dordiincii model Bates ve Watts, besinci model ise, Schaeffer
tarafindan gelistirilen bes farkli - dogrusal olmayé.n modeli kullanmiglardir. |
Modellerin verilere uygulanmasindan elde edilen sonuglardan, en uygun modeli
besinci model olarak bulmuglardir. Ikinci agamada ise, uygunlugu saptanan modeli
ele alarak, bes farkli parametre tahmin yontemini (Conjugate Gradient, Marquardt,
Nelder Mead, Hooke-Jeeves ve Quasi Newton) karsilastirmiglardir. Bunlar arasinda
Marquardt metodunun daha pratik oldufunu ve hesaplamalarda daha kisa zaman
aldifim saptamuglardir. Sonugta, besinci model ve Marquardt metodu ile birlikte {i¢
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laktasyon grubunun herbirisi igin laktasyon siit verimi ile ilgili parametreleri tahmin
ederek, laktasyon egrilerini ¢gizmislerdir,

Demirsoy (1998), 104 bas Morkaraman irki koyunlarinin gergek siit verim
degerlerini ve dort farkl laktasyon egrisi modelini kullanarak uygun laktasyon egrisi
modelini tahmin etmeyi amaclamigtir. Wood, Cobby, Dave ve Morant laktasyon
egrisi modellerinden elde edilen belirleme katsayisi degerleri sirasiyla % 77-81, %
76-86, % 96, % 97-98 arasinda bulmugtur. Bu modellerde kullanilan degiskenlerin
siit verimini agiklama diizeyinin % 76-98 arasinda oldugunu, geriye kalan % 2-
24’1k kismimin ise siit verimini etkileyen diger faktorlerden kaynaklandiginu
bildirmistir. Gruplardaki parametrelerin ortalama degerleri ile elde edilen laktasyon
siit verimleri yontinden Wood ile Cobby modeli ve Dave ile Morant modelinin
benzerlik gbsterdigini tespit etmigtir. Aragtirmada, analiz sirasinda elde edilen
laktasyon egrisi, laktasyon siit verimi, belirleme katsayisi, hata kareler toplami ve
Oziligki sonuglarina gore, Morkaraman koyunlari igin en uygun modelin Dave

modeli oldugunu belirlemistir.

Tekel (1998), yaptigi calismada TIGEM'e bagh Ceylanpmar Tanm
Isletmesi'nde yetistirilen toplam 59 bag ivesi kuzularinin siit emme ve mer’alanma
dénemlerinde 15 glinliik araliklarla alti aylik yasa kadar yapilan tartimlar ile elde
edilen verileri kullanarak biiylimenin matematiksel olarak nasil agiklanabilecegini ve
dogrusal biiylime modelinin denemenin materyalini olugturan biitiin hayvanlar i¢in
uygun olup olmayacagin: belirlemeyi amaglamigtir. Sonugta, kuzularin alti aya kadar
olan zaman siirecinde dogrusal biiylime gosterdiklerini tespit etmigtir.

Akbag ve ark. (1999), 14 bas Kivircik ve 11 bas Dagli¢ erkek kuzularimn
dogumdan 420. giine kadar canl agirlik degisimini farkl bityiime egrisi modelleri ile
ortaya koymugslar ve iki genotipi biiylime egrisi parametreleri bakimindan
kargilagtirnmglardir. Dagliglarda basit dogrusal modelin, Kivirciklarda karesel
(kuadratik) modelin kuzularin biiylime performansiu en iyi agikladifim
saptamiglardir. Dogrusal olmayan modellerden Brody, Negatif {issel, Gompertz,
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Logistik ve Bertalanffy modellerinin de Kivircik ve Dagliglarin erkek kuzularina ait
agirlik-yas verilerine oldukga iyi uyum gosterdigini tespit etmiglerdir. Dogrusal
olmayan modeller arasindan en iyi uyumu Brody modelinin gd8sterdigini

bildirmislerdir.

Akbulut (1999), Esmer ve Siyah-Alaca sifularin dogum-18 ayhk yas
petiyodunda canli afirhk ve cidago yiiksekliklerini kargilagtirnmgtir, Aragtirmada
Esmer wrka ait 1628, Siyah-Alaca irka ait 725 agirhk kaydim kullanmigtir. Canli
apirlipim yasa fglinci derece polinomiyal regresyonu ile her iki irkta biiyiimeyi
fonksiyonel olarak ayr1 ayr1 incelemistir. Her iki irkta yasin dogrusal etkisini Snemli,
karesel ve iiglincli dereceden (kiibik) etkilerini Snemsiz bulmus ve dogum-18 ay
periyodunda biiylimenin heniiz dogrusal oldugunu gostermistir. Sonug olarak, aykir:
iklim gartlarinda Esmer ve Siyah Alaca diivelerinin canli agirlik ve cidago yiiksekligi
lgiilerini 1rka 6zgili degerlerin altinda tespit etmistir. Her iki irkin dogum-18 aylik
yas periyodunda farkli biiylime fonksiyonu; fakat benzer bilylime iz (agulik artis)
gbsterdigini tespit etmistir. ’

‘Orman ve Ertugrul (1999), yaptiklari galigmada Holstayn ki ineklere ait
toplam 864 adet laktasyon siit verim kayitlarimi kullanarak dogrusal olmayan
modellerle laktasyon egrilerini olusturmay: amaglamiglardir. Elde edilen siit verim
kayitlanm Wood, Glasbey ve Schaeffer laktasyon modelleri yardimiyla analiz
etmiglerdir. Calismada kullanilan her ti¢ modelin de belirleme katsayisi degerlerini
% 70,62 ile 79,47 arasinda elde etmislerdir. Modeldeki parametrelerin tahminleri
sirasinda sifirdan kiiglik degerler alan parametre sonuglariyla kargilagmgslardir. Bu
sonuglarmn sifirdan biiylik degerler alip alamayacagina ySnelik kurulan hipotezlerin
istatistiksel olarak kabul edildigini gostermiglerdir. Siit verim tahminlerini, gercek
laktasyon verimleri ve diizeltilmis (2x305 EC) verimler olarak ayr1 hesaplammglardar.
Gergek siit verimleri ile Wood ve Glasbey modellerinin sonuglart arasinda
istatistiksel farklilk bulamamiglardir. Schaeffer modeline ait sonuglari, diger
sonuglardan istatistiksel olarak farkli bulmuglardir (p<0.001). Diizeltilmis siit verim

degerlerinde ise modellerden elde edilen sonuglar ile gergek verimler arasinda
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istatistiksel olarak fark bulamamaiglardir. Sonug olarak, laktasyon egrisi olusturmak

i¢in yapilan gekillerde en uygun sonucun Wood modeline ait oldugu belirlemislerdir.

Birch (1999), Richards denkleminin yaygin bir gekilde kullamlmasim saglayan
Ozelliklere sahip yeni bir “S” sekline sahip biiylime denklemini tanitmustir. Bu
denklem agagidaki gibidir:

K-k
=tk @

Burada, K: {ist asimptot, k: alt asimptot, a: baglangi¢ biiyiime hiz ile ilgili bir

parametre, f,: y= Ktk

oldugundaki zaman ifade etmektedir. Bu denklemi teorik

agidan incelediginde genellestirilmis Lojistik fonksiyonuna benzer oldugunu
bulmustur. Similasyonla tiiretilmis bir veri kiimesi i¢in yeni denklemi ve Richards
denklemini hem verilere istatistiki uyumu hem de orijinal verilerin bilinen
Ozelliklerini agiklamalari bakimindan karsilastirmigtir. Sonug olarak, yeni denklemin
hem similasyonla elde edilen veri kiimesine uyumu hem de teorik agidan Richards

denkleminden daha uygun oldugunu belirtmistir.

Akbasg ve Yaylak (2000), Japon bildircinlarinda Gompertz modelini kullanarak
bireysel biiylime efrisini ve modelin parametrelerini tahmin etmiglerdir. Ayrica
parametrelere iligkin kalitim derecelerini ve biiylime egrisi parametreleri arasindaki
genetik ve fenotipik korelasyonlar hesaplamiglardir. Sonug olarak, erkek, disi ve
erkek-+disi olarak tahmin edilen egrilere iligkin belirleme katsayilarim > 0,95 olarak
bulmuglardir.

Orman ve ark. (2000), caligmalarinda Giiney Anadolu Kirmizisi irki ineklere
ait toplam 130 adet laktasyon verimini tammlayacak uygun egrilerin belirlenmesini
amaglamiglardir. Laktasyon egrisi olusturmak i¢in Wood (Gamma) modelini
kullanmiglardir. Modelin  degerlendirmesini dogrusal olmayan regresyon

¢Oziimlemesini kullanarak yapmiglardir. Modelin belirleme katsayisi, laktasyon
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sirasina gore % 61,5-69,7 arasinda, hata kareler ortalamasi ise 1,082-2,232 arasinda
degistigini saptamiglardir. Modelin hata kareler ortalamas: bakimindan laktésyon
siralar arasindaki fark: Snemli olarak bulmuslardir (p<0.001). Sonug olarak, Wood
modelini kullanarak bes laktasyon sirasi i¢in laktasyon egrileri ve GAK wrkinin siit
verim yapisina ait grafigi olusturmuglardir.

Kaps ve ark. (2000), 3044 adet Angus ineklerine ait afirlik kayitlarim
kullanarak Brody bliytime eZrisini olusturmuglardir. Brody biiylime egrisi

yardimiyla biiylime ve erginlesme 6zelliklerini hesaplamiglardir.

Mignon-Grasteau ve ark. (2000), cinsiyet farkliliklarni ve canli agirhik igin
yapilan seleksiyonun, piliglerin biiylime egrisini nasil etkiledigini incelemislerdir.
Bu nedenle piliglere iligskin kayitlar igin Gompertz biiytime egrisini kullanmiglardar.
Gompertz egrisinin parametrelerini, parametreler arasindaki genetik korelasyonlari
ve kalitim derecelerini hesaplamiglardir. Bliyliime eZrisini tamm_layan biitlin
parametreler seleksiyon ile gelistirilebildiginden, canli agulik igin yapilan

seleksiyonun biiylime egrisinin tamamin: degistirdigini bildirmislerdir.

Esenbuga ve ark. (2000), 15 bag Ivesi, 12 bag Morkaraman ve 10 bas Tuj
kuzularinin 20 haftalik otlatma periyodu boyunca 15 giinde bir alinan canli agirlik
verilerini kullanarak biiylime egrilerini ¢izmiglerdir. Her bir ik icin biiylimeyi
tammlamak amaciyla canl: agirlik ortalamalarinin zamana gre dogrusal ve dogrusal
olmayan (Brody modeli) regresyonunu hesaplamiglardir. R? degerleri ivesi,
Morkaraman ve Tyj kuzulart igin sirasiyla dogrusal modelde 0,9807, 0,9732 ve
0,9724, dogrusal olmayan Brody modelinde 0,9882, 0,9906 ve 0,9792 olarak
bulmugslardir. Sonug olarak, bu ti¢ irka ait canli agirlik ortalamalar1 yas artik¢a bir
asimptota dogru ilerlediginden zaman igindeki degisimi tammlamak i¢in dogrusal

olmayan modellerin kullaniimasini 6nermislerdir.

Winship (2000), Steller deniz aslanlarinin gida gereksinimlerini tahmin etmek
i¢in erkek ve disilere iligkin Richards, Gompertz, Lojistik, Von Bertalanffy ve
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Monomolekiiler biiyiime modellerini olusturmustur. Richards biiylime modelinin
deniz aslanlarinin viicut agirlig1 ve uzunlugu ile yas arasindaki iliskiyi en iyi sekilde
tamimlayan model oldugunu ifade etmigtir. Tahmin edilen model ile Steller deniz
aslanlarinin mevsimsel ve gelecekte duyabilecekleri gida gereksinimlerinin tahmin

edilebilecegini belirtmisgtir.

Kogkan (2000), yaptig1 ¢aligmanin hayvan materyalini 180 adet Ross ile 180
adet A-3 olmak {izere toplam 360 adet giinltik yasta broyler civciv olusturmustur.
Broylerlerde iki farkli genotipin, iki farkli yem ve dort degisik yerlesim siklifinda
Gompertz modelini kullanarak parametreleri tahmin edip, bliylime egrisini ¢izmisgtir.

Rhees ve Atchley (2000), on dokuz jenerasyondan tiiretilerek sinirli seleksiyon
indeksi ile elde edilen fare hatlarina ait viicut agirlig1 ve kuyruk uzunluguna iligkin
biiyiime egrilerini Lojistik model ile olusturmusglardir. Simirli seleksiyon indeksinin
biiyiime egrileri lizerindeki etkisini ve erken ya da geg¢ yapilan seleksiygnun bliylime

efrisi parametreleri iizerinde etkisi olup olmadigim incelemislerdir.

Alkan (2001), 37 bag Akkegi oglaklari igin alt1 aylik bir biiyiime periyodunda
iki haftalik araliklarla alinan canli agirhik verilerini kullanarak biiylime egrilerinin
¢izilmesini amaclamigtir. Analizler yapilirken denemeye alinan oglaklari dofum
tipleri ve cinsiyetlerini dikkate alarak tekiz érkek, tekiz disi, ikiz erkek ve ikiz disi
gruplarina ayirmistir. Her bir oglaga ait modelin belirleme katsayilarin1 hesaplamig
ve dogrusal biiylime egrileriﬁi ¢izmigtir. Analizler sonucunda, birkag oglak harig
digerlerinde dogrusal biiyiime modelinin iyi yanit verdigini ifade etmistir. Ayrica
dogrusal biiytime modeli igin yapilan regresyon katsayilariim homojenlik kontrolii
sonuglar,, her bir grup igin tahmin edilen regresyon dogrularimin homojen
olmadigindan ortak bir regresyon dogrusunun gizilemeyecegini belirtmistir.

Behr ve ark. (2001), 1104 bas disi ve 924 bas erkek Belgika mavi sifirina ait
toplam 7262 canli agirlik verilerini kullanarak biiylime egrisi modellerini
incelemiglerdir. Bu amagla dogrusal, polinomiyal, iistel, Lojistik, Brody, Gompertz,
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Von Bertalanffy, Richards modellerini kargilastirmuglardir.  Ayrica dogrusal
biiylimenin iki zamanina gore tamimlanan adimsal dogrusal modeli inceleyerek
tahmin etmiglerdir. Belgika mavi siirlarinin biiylime egrilerinin tanimlanmasinda
Onerdikleri modelin adimsal dogrusal model oldugunu ifade etmislerdir.

Johnson ve ark. (2001), biiylime egrisi parametrelerini tahmin etmek i¢in
deneysel dontliglim yontemlerini incelemislerdir. Taylor serisi yaklagimim kullanarak
Monomolekiiler biiylime modeli parametrelerinin tahmin edilebilmesi igin bir
kovaryans matrisi tahmin edicisini deniz kaplumbagalarina ait verilerde
uygularmslaidm Similasyon sonuglari, parametrelerin tahmininde déniigiim nokta
tahmin edicisinin en ¢ok olabilirlik yontemine gore daha iyi sonu¢ verdigini

bildirmislerdir.

Keskin ve Tozluca (2001), 337 adet disi ve 340 adet erkek olmak iizere toplam
677 adet Japon bildircinlarinda (Coturnix japonica) biiylime egrisi parametrelerine
ait kalitim dereceleri ve bunlarin degisik donemlerdeki canli agirliklarla aralarmdaki
genetik ve fenotipik korelasyonlarin belirlenmesi ile bu parametrelerin seleksiyon
kriteri olarak kullanilabilirliliini aragtirmislardir. Gompertz biiylime egrisi
parametrelerinin (W, B ve y) kaliim derecelerini biitlin siirli i¢in sirasiyla;
0,427+0,159, 0,271+0,118 ve 0,223+0,105, degisik donemlerdeki canli agirliklara ait
kalitim derecelerini de 0,245-0,482 degerleri arasinda tespit etmislerdir. Sonugta,
Gompertz modeline ait her {i¢ parametrenin seleksiyon kriteri olarak
kullanilabilecegi, W parametresinin seleksiyon kriteri olarak kullamlmasi ile canli
agirlik artist bakimindan 6nemli bir genetik ilerlemenin saglanabilecegi ve difer
parametrelere (S ve y) gore yapilacak seleksiyonun, canl agirlia gére yapilacak
seleksiyonla elde edilebilecek genetik ilerleme kadar bagarili olma olasiliginin diisiik
oldugunu ileri siirmiiglerdir.

Orman ve Giircan (2001), Karakdy Tarim Igletmesin’de yetistirilen Jersey k1
bir inege ait verim kayitlar ile Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi Arastirma

Uygulama Ciftligi’nden alinan yumurta verimlerine ait kayitlarda dogrusal olmayan
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regresyon analizini kullanarak laktasyon efrisi ve yumurta verim egrisini
olusturmuglardir. Siit verimi igin kullamlan modele ait parametreler, dogrusal
olmayan ve logaritmik doniiglim uygulayarak dogrusal regresyon analizleri ile
tahmin etmisler ve dogrusal olmayan iteratif teknigin daha uygun sonuglar verdigini
belirlemiglerdir. Yumurta verimi i¢in kullanilan modelde ise parametreler iizerinde
hipotezler kurarak, kisitli ve kisith olmayan analizleri kargilagtirmiglardir. Kisith
modelin daha uygun oldugunu tespit etmislerdir. Sonugta, veri yapis: geregi olarak
dogrusal olmayan bir yap: olusturan sayisal degerlere ait modellerde dogrusal

olmayan regresyon analizi uygulamanin gerekli oldugu sonucuna varmiglardir.

Kuzu ve Eligin (2002), Kilis kegisi oglaklarinda dogumdan itibaren alti aylik
yasa kadar olan dénemde canli agirlik, cidago yiiksekligi, g6giis derinligi, kiirekler
arkasi g6gilis genisligi, viicut uzunlugu ve gogtis cevresi Slglimlerine ait verileri
kullanarak biiyiime egrilerinin ¢izilmesini amaglamiglardir. Bu amagcla {izerinde
durulan dzellikler i¢in 24 bag oglakta dogumdan itibaren 10 haftalik yasa kadar birer
hafta, 10 haftalik yagtan 16 haftalik yasa kadar ikiser hafta ve 16 haftalik yastan 6
aylik yasa kadar da birer ayhk arayla Slglimler yapmuslardir. Ilk ii¢ aylik dsnemde
dogrusal olan biiylime, ilerleyen zaman iginde bir asimptota ulagmis ve bu durumda
cidago yiiksekligi, gdgiis derinligi, kiirekler arkas: gogiis genisligi, viicut uzunlugu,
gdgiis cevresi ve canli agirhifin dogrusal model ile tahmin edilmesinde belirleme
katsayilarinda bir azalma oldugunu goérmiislerdir. Bu nedenle canh agirlik ve
degisik viicut Slgiilerindeki degigimleri tamimlamak igin Monomolekiiler biiylime
modelini kullanmiglardir. Elde edilen sonuglari incelediklerinde, Kilis kegisi
oglaklarinda canli agirlik ve degisik viicut Slgtilerindeki degisimleri tanimlamak igin

Monomolekiiler fonksiyonun iyi bir model oldugunu gostermislerdir.

Camdeviren ve Tagdelen (2002), Japon bildircinmin (Coturnix Japonica)
agirlikga biiylimesini tanumlayabilmek igin tek, iki ve li¢ asamali lojistik biiyiime
fonksiyonlarn kullanmiglardir. Erkek ve digi Japon bildircinlarinda iki asamali
bilylime egrisinin tahminlerinin hata varyansi, 6ziliski ve belirleme katsayist
bakimindan en iyi tahminler oldugu gSrmiislerdir. Buna ek olarak, biiylime
egrilerinin tanimlanmas: amactyla, tek agamali ve iki asamali bilytime fonksiyonlar
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aralarindaki iligkiler bakimindan birbiriyle karsilagtirmislardir. Sonug olarak,
bliylimenin farkli evrelere boliinerek incelenmesi durumunda farkli bﬁjﬁme
dénemleri hakkinda daha ayrintili bilgi edinilebilecegi ve tahminlerdeki sapmalarin
en aza indigini ifade etmisler; ancak sonuglarin genellenebilmesi i¢in agirlik

degerlerinin daha uzun bir yasam periyodunda &lgiilmesi gerektigini 'belirtmi,ﬂerdir.

Keskin ve ark. (2002), ¢alismalarinda 156 adet disi ve 174 adet erkek olmak
tizere toplam 330 adet Japon bildircinlarinda (Coturnix japonica) en kiigiik kareler
(EKK), Jackknife, Bootstrap ve Ortalamasi Almms Gozlem Degeri tahmin
edicilerini kullanarak yam (bias) en az olan biiylime egrisi parametresini tahmin
etmeyi amaglamiglardir, Tiim siirliye ait hata kareler ortalamalar1 EKK i¢in 7,555,
Jackknife i¢in 7,099, Bootstrap i¢in 7,282 ve Ortalamasi Alinmig Gozlem Degeri
i¢in 7,099 olarak tespit etmislerdir. Biitiin siirii i¢in belirleme katsayilari ise sirasiyla,
% 99,137, % 99,837, % 99,902, % 99,897 ve Hata kareler ortalamasi1 degerlerini
birbirine yakin olarak bulmuglardir. Sonug olarak, Gompertz modeline ait
parametrelerin tahmin edilmesinde bu dort tahmin ySnteminin de kullamlabilecegini
belirtmislerdir.

Lobo ve Filbo (2002), yaptiklan ¢alismada sigirlar igin 205, 365 ve 550 giinlik
yag i¢in viicut afrhmmn standartlagtirma yontemlerini karsilagtirmiglardir.
Karsilagtirma iglemini, her hayvan igin bireysel dogrusal regresyon egrilerini,
bireysel karesel regresyon egrilerini, bireysel Brody egrisini ve bireysel Richards
egrilerini kullanarak yapmuglardir. Farkli yéntemlerle hesaplanan viicut agirliklarimn
ortalamalari arasinda fark bulmuglardir. Varyans ve genetik parametre tahminlerini
her bir yontem igin farkli olarak elde etmislerdir. Béylece do grusal olméyan biiylime
modellerinin sigirlarin viicut afirhiimin standartlagtirmast isleminde bagarili bir

sekilde kullamlabilecegini gostermislerdir.

Kratochvilova ve ark (2002), 157 bas Holstayn inege ait viicut agirhig
kayitlanim kullanarak biiyiime egrisi ve ergin viicut afilig: arasindaki iligkiyi

incelemiglerdir. Biiyiime eprisi parametrelerinin tahmin edilmesinde Gompertz
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bliylime fonksiyonunu kullanmiglardir. Biiylime parametreleri arasindaki
korelasyonlar1 hesaplamiglardir. Korelasyon analizi sonucunda, daha erken érgin
¢aga ulagan ineklerin daha diisiik ergin agitha, daha gec ergin ¢aga ulagan ineklerin
daha yiiksek ergin agirlifa sahip oldugunu bildirmislerdir.

Cho ve ark. (2002), ¢aligmalarinda dogrusal olmayan Gompertz ve Richards
modellerini kullanarak Hanwoo’nin (Kore kahverengi sigir1) biiyiime egrisi
parametreleri arasindaki iligkileri incelemislerdir. Bu amagla 1133 bag sifira ait
agirlik-yas verileri igin Gompertz ve Richards modellerini olusturmuglardir. Agirlik-
yas verilerinde Gompertz ve Richards modellerinin iyi bir uyum gdsterdigini ifade
etmislerdir. Bu modellerin parametrelerine ait kalitim derecelerini ve parametreler

arasindaki genetik korelasyonlar: hesaplamiglardir.

Tsoularis ve Wallace (2002), ¢alismalarinda genellestirilmis lojistik
denklemini ve ozelliklerini sunmuglardir. Diger bliylime modellerinin (Lojistik,
Richards, Bertalanffy, Smith’in denklemi, vb.) genellestirilmis Loji‘stik biiyiime
egrisinin $zel bir durumu oldugunu ve bu biiylime modellerinin 6zelliklerinden s6z
etmislerdir. Ayrica Weibull dagilimimn da alternatif olarak genellestirilmis Lojistik
efrisi ile gisterilebilecegini ifade etmiglerdir.

Kuurman ve ark. (2003), broiler piliglere ait verileri kullamiaréi(}ld agamal1 bir
modelin dagilimlarii ve tahmin yontemlerini inceleyip, degerlendirmislerdir.
Embriyonik 6liim zamanim ti¢ dagilimi kullanarak modellemislerdir: Lojistik, log-
* Lojistik ve Weibull. Bu dagilimlarin parametrelerini en kiigiik kareler, en ¢ok
olabilirlik ve en kiiclik Hellinger mesafesi yontemleri ile hesaplamiglardir. Sonug
olarak, 6lim zamammin dagilim parametrelerinin iki agamali Lojistik dagilim
yerine, iki agamali Weibull dagilimi ile tahmin edilmesini 6nermislerdir. Oltim
zamanin dagilim parametrelerinin tahmin igleminde en gok olabilirlik yénteminin en
kiigiik kareler y6ntemine tercih edilebilecegini belirtmislerdir. Eger 6liim oranmin
dagilimi tam olarak bilinmiyor veya veriler aykiri (outlier) degerler igeriyorsa,

dagilim parametrelerinin tahmin isleminde en kiigiik Hellinger mesafesi ydnteminin,
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en ¢ok olabilirlik yonteminin bir alternatifi olarak kullamlabilecegini ifade

etmislerdir.

Rosen ve Cohen (2003), 0-4 yas aras1 erkek ve kiz ¢ocuklara ait viicut agirlig1
verilerini mixtures-of-experts (ME) yaklagimim kullanarak bliylime egrilerini
modellemislerdir. Bireysel biiylime egrilerini tahmin ettikten sonra, bu tahminlerden
yararlanarak ortalama biiylime egrilerini olusturmuslardir. Tamttiklari yaklagimin
olduk¢a esnek oldugunu ve degisik yaslardan olusan bliyiime verilerine
uygulanabilecegini bildirmislerdir.

Lee ve Hsu, (2003), on ii¢ adet erkek fare ve similasyonla elde edilen verilerde
q. dereceden oziliski (AR(q)) yapisinda olan gruplanmig varyansa sahip
genellestirilmis biiyiime egrisini tahmin edip, agiklamiglardir. AR(q) bagimlilik
yapisinda gruplanmig varyansh modelin biiylime efrisi verilerinde etkin ve yararli

sonuglar verdigini gostermiglerdir.

Bayram ve ark. (2004), 119 bas disi Esmer ve 50 bas Siyah Alaca sigirlarin
agirlik-yas verilerini kullanarak bazi biiylime ve gelisme 6zelliklerini Richards ve
Bertalanffy biiylime modelleri ile tahmin etmiglerdir. Richards modelinin
etkinliginin Bertalanffy modelinden daha iyi oldufunu bulmuslardir. Richards
modeli biiylime parametreleri A, B, k ve m, Esmerlerde 501 + 6,88 kg, 0,6666 +
0,0262, 0,0581 + 0,0019/ay ve 4,07 + 0,44, Siyah Alacalar i¢in sirasiyla 496 + 7,40,
0,8041 + 0,032, 0,0515 + 0,0028/ay ve 2,64 + 0,67 olarak tahmin etmigslerdir. Her
iki 1k igin tahmin edilen dogum agirlip: ve dogum-3 yas dénemindeki periyodik
agirliklarin birbirine yakin oldugunu bulmuslardir. Itk buzaglléma yasinin bﬁyﬁfne
edrisi parametreleri B, m (P < 0,01) ve A (P < 0,05)’ya etkileri istatistiksel olarak
onemli iken, k parametresine etkisinin 6nemli olmadigim belirtmislerdir. Aralikli ve
ardigik yillardaki buzagilamanin bilylime egrisi parametrelerine etkisi ni nemsiz
olarak bulmugslardir.
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Hassen ve ark. (2004), 927 bas safkan Angus bogalar ve diiveler igin canh
agirlik degisimlerini tamimlamak amaciyla dogrusal ve dogrusal olmayan biiyiime
modellerini olugturmuglardir. Kullanilan modeller tiglincli dereceden polinomiyal
regresyon yontemi ile dogrusal olmayan Lojistik, Brody, Van Bertalanfy gibi
biiytime fonksiyonlarini kullahnnslardlr. Bu modeller ile bitylime parametrelerini,
belirleme katsayﬂaﬁm, hata kareler ortalamasimn karekokiinii hesaplamiglardir.
Belirleme katsayis1 ve hata kareler ortalamasinin karekdkii degerleri ile modellerin
uyumunu karsilagtirmiglardir. Uglineti dereceden polinomiyal regresyon ile Lojistik
modelinin biiylimeyi oldukea iyi bir gekilde tammladigini bildirmislerdir. Bireysel
hayvan verilerinde bu iki ‘modeli karsilagtirdiklarinda, iiglincii dereceden

polinbmiyal regresyonun daha iyi uyuma sahip oldugunu gostermislerdir,

Lei ve Zhang (2004), Bertalanffy-Richards biiylime modelini ve &zelliklerini
tanitrugtirlar, Bu model agagidaki gibidir:

F(x) = afl - Bexp(~m)-s " (5)

« : asimptot degerini, £: bir biyolojik sabiti, x: f(x)’in orami ve &: biiyiime
egrisinin sekil parametresi ile ilgilidir. Bertalanffy-Richards biiyiime modelinin
agaclanin biiylime ve {irlinlerinin modellenmesinde olduk¢a iyi uyuma sahip
oldugunu gostermislerdir. Bu modelin “S” sekline ve biikiilme noktasina sahip
oldugunu belirtmislerdir. Dogrusal olmayan biiyiime modeli parametrelerinin tahmin
edilmesinde Marquardt gibi yontemler kullamldifinda, kismi tiirevlere ihtiyag
duyulmayacagim bildirmiglerdir. Bertalanffy-Richards biiylime modelinden diger
biiyiime .modellerinin"(Gompertz, Lojistik ve Monomolekiiler) elde edilebilecegini

gostermislerdir.

Ayrica dogrusal olmayan biiylime modelleri gesitli yayimnlarda bitkiler igin de
kullanilmigtir (Bahler ve ark., 1989; Kiirklii ve ark., 1998; Damgaard ve ark., 2002;
Bergamin ve Amorim, 2002; Damgaard, 2004).
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1.3. Biiyiime Modelindeki Parametreler Hakkinda Genel Bilgi

Bilylime modellerinde kullanilan parametrelerin (¢ , 8, x, § ve y) belirli

biyolojik anlamlar1 vardir. Bir model biiylimenin tanimlanmasi i¢in kullaniliyorsa,

model parametrelerinin yorumu su sekilde ifade edilebilmektedir:

« : En yiiksek biiyiikliige ait asimptot ile ilgili bir parametredir. Modellerin
bir ¢gogunun asimptotu o olmakla beraber, baz1 modellerin asimptotu; e%, 1/«
olarak tanimlanabilmektedir.

[ : Bu parametrenin biyolojik anlamu literatiirde belirtilen degisik model
fonksiyonlarina gore fai‘kll olabilmektedir. Genel olarak; biiylime egrisini
tanimlayan bir sabit olarak nitelendirilebilir. Bazi kaynaklarda (Keskin ve Tozluca,
2001; Hassen ve ark., 2004) integrasyon sabiti olarak tmmmmm. Bir
kaynakta (Ratrowsky, 1983) bu parametrenin anlami; Y ekseni iizerindeki sabit
deger (X=0 iken, Y’nin alacag1 deger) ile ilgili olup, sabit degerin konumu hakkinda
bilgi verdigini bildirmektedir. Bagka kaynaklarda (Draper ve Smith, 1981; Kuzu ve
Eligin, 2002; Bayram ve ark., 2004) ise, dogumdan sonra kazanilan ilgili dzellige ait
biiyiikliigtin, en yiiksek biiytikliife oranimi ifade edebilmektedir. Baza modellerde
p =e" olarak ifade edilebilmektedir.

K: Bagnnh degiskenin baslangig degerinden (3 ile belirlenen biiyiikliik) son
degerine (a ile belirlenen biiyliklik) kadar olan degisimi ifade eden biiyiime oram
ya da hiz ile ilgili bir parametredir.

&: Ug parametreli modellere kiyasla, dort parametreli modellerin verilere
uyum esnekligini artirmak igin kullanilan parametredir. Soyle de ifade edilebilir:
biikiilme noktasina segmeli olarak yerlestirilmis egri ailesine ait esneklik saglayan

bir parametredir.
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y: Bikiilme (bﬁkﬁrn) noktast1 (point of inflection) ile ilgili bir
rametredir.(Ratrowsky, 1983; Seber ve Wild, 1989).

1.4. Gompertz Biiylime Modeli

Gompertz bliylime modeli, bilylimenin biikiilme noktasina gore simetrik
olmadigi durumlarda hayvanlarin bilyilimesi ve kitleye iligkin caligmalar i¢in siklikla
kullanilabilmektedir. Bu egri, “S” seklinde bir yapiya sahiptir. x zamam ifade
ettipinde f(x) kadar biiyiikliikk i¢in Gompertz modeli asagidaki gibidir (Seber ve
Wild, 1989; Ncss ve Pass, 2004):

f(x) = et} ©)

B =e" olarak alinirsa,

£() = et ™

elde edilir.

‘Biiyiimenin yalnizca bir tek dongti ile agiklanabilecegi varsayimina dayanan ve
dolayisiyla biiylime egrisini bir ¢ift tissel terimle tanimlayabilen modeldir. Gompertz
modeli matematiksel anlamda biiytime hizimin {issel olarak azaldif ii¢ parametreli
bir fonksiyondur. Gompertz modelinin diger sekilleri asagida verilmistir
(Yakupoglu, 1999):

F@) = et} (®)
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F(x) =P ©)
F(x) =% (10)

Gompertz iistel fonksiyonu ise;

fx) == (1)

olarak ifade edilmistir (Efe, 1990).

Gompertz modeli, ekonometrik modellemede, bitki, hayvan ve insanlarin
bilyiime siirecinde kullanilabilmektedir (Draper ve Smith, 1981; Ratrowsky, 1983).

Eger (6) nolu esitlikte x — o iken, f(x)=«, yani en yiiksek bfiyiime degeri

elde edilitken, x=0 oldugunda f(x)=ae®"’ =, yani baslangic biiyiime
degeri elde edilir.

1.5. Richards Biiyiime Modeli

Richards biiylime modeli dort parametreli bir fonksiyon olup, biiylime

modellerinin en geneli oldugu s6ylenebilir. Bu model style ifade edilebilir:

f)=all+(E-De P, 51 (12)
B =e" olarak alimrsa, Richards biiylime modeli asagidaki gibidir:

@) =all+(@E -1V, 521 (13)



30

Richards fonksiyonundan & ’nin alacagi degere gére diger biiylime modelleri

elde edilebilmektedir: & =0 degerini aldifinda, Monomolekiiler biiylime modeli,

6 =2 degerini aldifinda, Lojistik biiylime modeli, §=2/3 degerini aldifinda,

Bertalanffy biiylime modeli, § — 1 limiti alinirsa, Gompertz biiyiime modeli elde
edilir (Seber ve Wild, 1989; Ncss ve Pass, 2004).

Richards biiylime modelinin kullanilan diger uyarlamalar1 agagidadir:

f(®) =h—+;(—;%,]— (14)
[04

= i By =
[24

f()= i+ e[—ﬂ(H{fx—x)]}lllw (16)

(16) nolu model, iki parametresinin iki defa yinelenmesi nedeniyle bigimsiz bir

gorlintige sahiptir. Bu model, 1951 yilinda Von Bertalanffy tarafindan tiiretilen
esitligin genellestirilmis bir bigimidir (Ratrowsky, 1983).

1.6. Lojistik Biiyiime Modeli

Lojistik biiylime modeli i¢ parametresi olan “S” seklinde bir fonksiyondur.

Lojistik biiyiime modeli matematiksel olarak agagidaki gibidir (Rawlings, 1988;
Ncss ve Pass, 2004): '

o .
f(x)=m, —O<X<®© )
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Eger f =e" olarak alinirsa, model su sekilde olur:

a
1+ fe™

fy= (18)

x=0 iken, f(x)=a/(1+ ) olur. Lojistik denklemi, 1938 yilinda Verhulst
tarafindan bir orgamn ya da bir kitlenin biiyiimesini tanimlamak igin deneysel olarak
tiiretilmigtir. Ayrica bu denklem, monomolekiiler kimyasal maddenin tiiketim hizini
agiklayabilmektedir (Seber ve Wild, 1989).

Lojistik esitlik ya da bu fonksiyondan tiiretilmis olan esitlikler, 'bir topluluk
igerisindeki fertlerin sayisindaki degismelerin modellenmesi igin hayvan ekolojisi
alaminda genis bir sekilde kullamlabilmektedir. Bu fonksiyonun biyolojik &nemi,
‘genellikle dofugtan gelen biiylime arti§ orani olan x parametresine ve « asimptot
degerine baglanmaktadir (Efe, 1990). o

Lojistik biiylime modelinin diger uyarlamalari literatiirde sunulmustur
(Ratrowsky, 1983):

fO)= ey (19)
f(x):ﬁ (20)
£ = a:ﬁ,{x @1
f@O=— 22)
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1
a+ePx*

f(x)= 23)

Bertalanffy-Richards biiyiime modelinde sekil parametresi (&) 2 degerini
aldiginda, Lojistik modeli elde edilebilmektedir (Lei ve Zhang, 2004).

1.7. Monomolekiiler Biiyiime Modeli

Monomolekiiler biiyiime modeli {i¢ parametreye sahip olan asimptotik
modellerden biridir. Monomolekiiler biiylime modeli biyolojik bilimlerden &nce
fizikokimya bilim dalinda kullamlmugtir. Biikiilme noktasimin olmamas: bu
fonksiyonun kullanim alanim sinirlamaktadir. Monomolekiiler fonksiyonu, tiglincli
dereceden gokterimli fonksiyonun egrisel yapisina benzerlik g&stermektedir; ancak
asimptotik fonksiyonlarin yapisinda egimin negatif bolgeye diiyme durumu sz
konusu olmamaktadir (Efe, 1990). Bu model asagidaki gibi belirtilebilir (Seber ve
Wild, 1989; Ncss ve Pass, 2004):

fx)=a(l-e"¢7) 24)
B =e" olarak alinirsa, model su sekilde olur (Rawlings, 1988):
f@)=a(l-pfe™) (25)

x=0 noktasmda f(x)=a(l-p) deéérinden (baslangic degeri) baslayarak
« >ya kadar (asimptot) artacag: bildirilmistir (Kuzu ve Eligin, 2002).

Monomolekiiler biiyiime fonksiyonunun {istel bigimi ise literatiirde s6yle

verilmistir:

flx)=es0F) (26)
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Fonksiyonu basitlestirmek amaciyla yapilan bu iistel doniistim islemi, orijinal
verilerin logaritmalarinin homojen oldugu ve egrisinin sekli fonksiyonun egrisine ait
genel sekle “benzerlik gosterdigi durumlarda yapilabilir. Fonksiyonun yapisi ve
Ozellikleri bu déniigtim islemi ile degismez (Efe, 1990).

Bertalanffy-Richards biiylime modelinde sekil parametresinin () 0 degerini
aldiginda, Monomolekiiler modeli elde edilebilmektedir (Lei ve Zhang, 2004).

1.8. Oziligkinin Arastirilmas: ve Giderilmesi

Bilgisayar teknolojisinde yapilan gelismeler ve yiiksek hizli bilgisayarlarin
gelistirilmesi ile dogrusal olmayan modeller sikga kullamlmaya baglanmgtir.
Biiytime modelleri gibi dogrusal olmayan modeller ve zaman serileri cbziimlemeleri
siklikla en kiigiik kareler yontemi ile tahmin edilmektedir. Modelin hata terimleri
normal, bagimsiz ve aym dagilima sahip oldugunda, en kiiciikk kareler yontemi
yaygin bir sekilde kullamimaktadur. En kiigtik kareler yontemi, model katsayilarinin
yansiz en etkin tahminlerini vermektedir. Ancak ¢ogu durumda 6ziligki ihtimali goz
ardi edilebilmektedir. En kiigiik kareler regresyon yontemi, artiklarda oziligkinin
varlif1 veya bagimsiz degiskenlerde hatali &lgtimlerin olmasi durumunda, yapilacak
tahminleri etkisiz yapip, yaniltic1 sonuglar verebilmektedir. Ayrica parametre tahmin
edicileri igin g¢ok kiigiik varyanslarin elde edilmesine yol agabilmektedir (Watts,
1981; Dagenais, 1994; Octavio ve ark., 2003). En kiiciikk kareler y6ntenﬁnin,
gegerliligi bazi sartlara baghdir. Bu ¢alismada incelenecek olan varsayim: “Ardigik
artiklar birbirinden bagimsiz olarak dagilir. Bagka bir ifade ile artiklarin iligkisiz
olmast durumudur.” Bu varsaymm dikkate alinmadifinda gesitli hatalar ortaya
cikabilmektedir. Bunlar:

® Regresyon katsayilarinin tehminleri yansiz olmasina ragmen, en kiigiik

varyansli olamazlar.
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e Tahmin edilen standart hatalarda yanh sonuglar elde edilebilir.

e Varyans tahmininde kullamlan formiil uygulanamaz hale gelir ve gercek
varyans oldugundan daha kiigiik tahmin edilebilir.

e Belirleme katsayisi gergek degerinden daha biiyiik tahmin edilebilir.

ot ile F smamalan gegersizdir. Tahmin edilen regresyon Kkatsayilarmmn
istatistik bakimindan anlamliliklan ile ilgili olarak yamiltici sonuglar verebilirler
(Durbin ve Watson, 1950; Park ve Mitchell, 1980; Dargahi-Noubary, 1990;
Kobayashi, 1991; Wilson, 1992; Gujarati, 1999).

Oziliski kavrami, zaman serileri verilerindeki gibi zaman i¢inde ya da kesit
verilerinde oldugu gibi mekan iginde siralanan g6zlem dizilerinin birimleri
arasindaki iligkidir (Gujarati, 1999). Kisaca Oziligki su sekilde tamimlanabilir:
artiklarin bagimlilif1 ya da artik terimlerinin iligkili olmasidir (Wilson, 1992).

Eger artiklar iligkili yani aralarinda bir bagimlilik s6z konusu iken bu durum
dikkate alinmig ise, en kiigiik kareler yontemi yine en iyi dogrusal yansiz regresyon
katsayilarinin tahminini vermektedir (Cochrane ve Orcutt, 1949).

Artiklarin iligkili olup olmama durumunu incelemenin nedenleri bilinmek
istenebilir. Bunlar:

a. Orziligki, regresyon katsayilarina ait giiven araliklar1 ve testlerin yeterli olup

olmadigm belirtebilir,
Y Oziliskili artiklar, 6nemli degiskenlerin modelin diginda - birakilip

birakilmadigi hakkinda bir bilgi bulundugunda gériilebilir,

¢. Model kurma hatast sonucunda 6ziligkili artiklar ortaya ¢ikabilir,

d. Ilgili analizde kullanilan verilerde &l¢iim hatasi yapilmis olabilir,

e. Degiskenler birbirleriyle iligkili oldugu zaman, artiklar da genellikle iligkili
olmaktadir (Cochrane ve Orcutt, 1949; Huitema ve Mckean, 2000).
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Veriler bir zaman siirecinde dizisel olarak toplandiginda, bazi modellerin
artiklarinda 6ziliski olabilmektedir. Ozellikle verilerin toplanma noktalar1 birbirine
yakin ise, dziligkinin ortaya ¢ikma ihtimali artmaktadir. Zaman noktalar1 genis bir
sekilde dagilmigsa, uygulamada artiklarin zayif ya da iliskisiz olduklar1 kabul
edilebilir. Ancak bu durumda elde edilecek sonuglarin giivenilir olmasi agisindan
oziliskinin tespit edilmesi ve oziliski varsa giderilmesi daha yararli olacaktir
(Dargahi-Noubary, 1990).

Oziliskinin tespit edilmesi ile ilgili en yaygin kullanilan sinamalardan birisi

Durbin-Watson d istatistigidir. S6yle tantmlanir:

< 2
Z (ut Uy )
=2

d="2_ 27)
>.(@,)

burada #,, artiklari ifade etmektedir. Bu formiil kisaca, ardisik artiklarin

farklarina ait kareler toplaminin artiklarin kareler toplamina orani olarak ifade
edilebilir. Durbin-Watson d istatistifi, regresyondan elde edilen artiklardan
hesaplanmaktadir (Durbin ve Watson, 1950). Bu istatistigin ¢esitli varsayimlari

vardir:

e Regresyon modeli sabit terim igerir. Sifir noktasindan gecen regresyonda
oldugu gibi bu terim yoksa, artik kareler toplamini hesaplamak ig¢in sabit terimi
iceren regresyonunun bir defa daha bulunmas: gerekir.

o Aciklayicr degiskenler (X’ler) olasilikli (rastgele) degildir ya da
tekrarlanan Srneklemlerde degismezler.

e Artik terimleri birinci dereceden 6ziliskiye sahiptir.

e Regresyon modeli, bagimli degiskenin gecikmeli deger(ler)ini agiklayici
degisken olarak almaz (Gujarati, 1999).
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Durbin-Watson d istatistigi, “artiklar iligkisizdir” hipotezini test etmektedir.
Durbin ve Watson, elde edilen d istatistifini hakkinda karar vermek igin bir alt (d,)
ve Uist (d,) smur degerlerini gozlem sayisi ile agiklayic: degisken sayisina bagl
olarak belirtmislerdir. Bu test istatistigi 0 ile 4 arasinda deger almaktadir (0<d <4).
Bu d istatistigi ile ilgili ayrintili bilgi kaynaklarda verilmistir (Durbin ve Watson,
1950; Durbin ve Watson, 1951).

Durbin-Watson d istatistiginin siklikla kullamilmasina kargin, bir eksikligi
bulunmaktadir. Karar asamasinda efer d istatistifi kararsizlik ya da belirsizlik
bolgesine diiserse, 6ziligkinin varlig1 ya da yoklugu hakkinda bir sonuca ulagilamaz
(Kobayashi, 1991; Gujarati, 1999; Huitema ve Mckean, 2000). Durbin ve Watson
(1951), d istatistiginin bu eksikligini gidermek amactyla Beta dagilimima dayali olan
yeni bir yaklasim (beta yaklagimi) gelistirmislerdir. Bu yaklagimda, d istatistigi igin
dontisiim uygulanarak degisim aralif: yaklasik olarak 0 ile 1 arasina getirilmektedir.

%d agagidaki Beta dagilimina sahiptir:

1 (d "“( d)q"‘
a [1-2 28
B(p,q)(4) Z 28)

Bu dagilimdan su ifadeler elde edilir:

E(d)=_fp_ (29)
p+q
16 pg
V(d)= 30
@ (p+9)(p+q+1) G0)

p, q: Beta dagihmimi olusturan degiskenlerdir. E(d) ve V(d) ise, sirasiyla d

istatistiginin beklenen deger ve varyansimu temsil etmektedir. (29) ve (30) nolu
denklemler kullamlarak p ve q bulunacak olursa,
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p=-}(p+q)E(d> 31)

_E@D@-E@)} _,

p+q V(d)

(32)

Buradan p, q, E(d) ve V(d) degerleri hesaplanabilir. Pozitif 6ziligkinin test
edilebilmesi igin %d ’nin kritik degeri bulunmalidir. Eger 2p ve 2q tam say: ise, bu

Catherine Thompson (1941)’in tablolarindan ya da Fisher’in z veya varyans oram
tablolarndan elde edilebilir. Eger 2p ve 2q tam sayr degil ise, kritik deger ilk

yaklagimdan en yakin integral degerleri ile bulunabilir. Boylece F =L4;—Q
q

varyans oranlari olarak dagilir. z = %1oge F, Fisher’in z degerine esittir. Her ikisi de

n =2q, n, =2p serbestlik derecesine sahiptir. Karar verme islemi F ve z testine
gbre yapilir. Negatif 6ziliskiyi test etmek i¢in aym islemler d yerine’ 4-d ahnérak
yapilabilir. Ayrintili bilgi Durbin ve Watson (1951)’de agiklanmistir. Bilgisayar
paket programlarimin gelismesi ile karmagik islem gerektiren bu hesaplamalar
kolaylikla yapilabilmektedir. NCSS gibi baz1 paket programlar Durbin-Watson d
istatistifinin yerine Durbin-Watson (1951) tarafindan bildirilen Beta dagilimi
yaklagimini kullanmaktadir. Bunun nedeni, test istatistifinin dagiliminin X’lerin
degerlerini icermesi ve smrlarn diginda biiylik bir kararsizlik  bolgesi
olmasindandir. Bu nedenle NCSS paket programi Beta dagiliom yaklagimim
kullanarak bir kesin olasihik degeri hesaplamaktadir (Ncss and Pass, 2004).

Durbin ve Watson (1951) ¢aligmalarinda beta yaklasiminin, serbestlik derecesi
yeterince biiyiik oldugunda (40°dan bliylk) dogru sonug verdigini bildirmiglerdir.
Ancak Durbin ve Watson (1971), dort grup veri kiimesi i¢in tamittiklari yeni bir
yaklasim (a +bd,, diye adlandinlan) ile beta testinin de bulundugu alt1 yaklagimi
incelemislerdir. Beta ile yeni yaklagimmn bu dort grup veri kiimesinde iyi sonuglar

verdigini gdstermislerdir. Bdylece Beta yaklasim ile ilgili uyarilarmin ¢ok ciddi
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olmadigini ifade etmislerdir. Sonug olarak, ilk olarak d testinin kullamilmasim

6nerniislerdir. Eger sonug belirsiz olursa, Beta ya da a+bd, yaklagmnmn

kullanilmasini Snermislerdir.

Huitema ve Mckean (2000), Durbin-Watson d istatistiginin test islemlerinin
yanilgiya neden olabilmesi ve kararsizhik bolgesinin bulunmasi gibi eksikliklerini
agiklamiglardir. Yaptiklar1 Monte Carlo degerlendirmesi sonucunda, Snerdikleri yeni
testin, Durbin-Watson beta testi ile hemen hemen aym etkinlige sahip oldugunu ve
bu iki testin Durbin-Watson d ile Mood’nin run testinden daha iyi sonuglar verdigini
bildirmislerdir.

Oziligkinin varligimin tespitinden sonra 6ziligki sorununun giderilmesine iligkin
bir yaklagim Bates ve Watts (1988) tarafindan agiklanmistir. Bu yaklagim kisaca
bzetlenecek olursa, herhangi bir model fonksiyonu f(x,,0) olsun. Burada &,

parametre vektoriidiir. Parametre sayisi kullamlan modele gore degisebilmektedir;
iki, tig, dort veya daha fazla olabilir. Iigili model fonksiyonu igin baslangic degerleri

belirlenir.

Baglangi¢ degerleri verilerek yakinsama sonucunda parametrelerin (6°) elde
edildigini ve birinci dereceden 6ziliskinin varlig1 belirlenmis olsun. Tahmin edilecek
yeni model, Y = f(x,,0)+Z,, burada Z, =¢,+¢Z,, seklindedir. & ve ¢’yi
tahmin etmek igin asagidaki esitlik kullanilir:

Y, =8Y, = f(%,,0) 8 (%,1,0)+ Z, = ¢Z,, (33)
veya

Y, = §Y, 1+ £ (5, 0) 8 (501,0) + £, E)
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Baglangig degerleri olarak 6 parametresinin tahmini i¢in ilk regresyon
tahmininden elde edilen degerler ve ¢ igin birinci adim korelasyon katsayisi tahinini
kullanilabilir. Boylece yeni parametreler elde edilmis olur. Bates ve Watts (1988)
tarafindan bir 8rnekle agiklanan bu yontemden tahmin edilen parametreler, en kiigiik
kareler yontemi varsayimlarim sagladifi ve daha kiigiik standart hatalara sahip
olmalari nedeniyle daha iyi tahminlerin elde edildigini bildirmiglerdir.

Regresyon modellerinde birinci dereceden ozilisgki tespit edildiginde,
Cochrane-Orcutt, Hildreth-Lu, Prais-Winsten, vb. tahmin y6ntemleri kullanilarak bu
durumun diizeltilmesi yoluna gidilebilir; ancak bu yaklagimlar ¢ogu uygulamalarda
bagimsiz degiskenlerin 6l¢iim hatalari igerdigi durumu dikkate almaz. Degiskenlerde
dlglim hatalar1 sdz konusu oldugunda, en kiigiik kareler ydntemi daha az giivenilir ve
yaniltici sonuglar (yanl: ve bilyiik standart hataya sahip tahmin ediciler) vermektedir
(Dagenatis, 1994). Dagenais (1994) yaptigi Monte Carlo denemelerinde bu sorunlarla
kargilagmigtir. Sonug olarak, 6ziligki sorununu diizeltirken, bagimsiz degiskenlerdeki
olabilecek &lgiim hatalarim dikkate alan istatistik tekniklerinin kullamlmasimt

Onermigtir.

Regresyon analizinde artiklarda goriilen 6ziligki sorununu ve giderme yollarim
inceleyip, agiklayan pek ¢ok yayin yapilmistir (Gallant ve Goebel, 1976; Sapra,
1986; Kulperger, 1987; Giles, 1988; Huitema ve Mckean, 1991; Octavio ve ark.,
2003).
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2. GEREC VE YONTEM

2.1. Gereg

Bu galismada, Ceylanpmar Tarim Isletmesi’nde 1990 yilinda baglayan VHAG-
950 nolu TUBITAK destekli projeden elde edilen Simmental x Giiney Anadolu
Kirmizis1 sigir ikt Gy ve FixG; melezlerine iligkin canli agirlik ve beden &lgiilerine
ait veriler kﬁllamlnustlr. G; ve F1xG, genotiplerinde sirastyla 8 ve 52 bas olmak
{izere toplam 60 bag sifira iligkin veriler kaydedilmistir. 1990 yilinda baglayarak iki
yil sliren bu projenin ilk agamasinda melezleme ile elde edilmesi amaglanan F;
jenerasyonunun saglanmasi i¢in Giiney Anadolu Kumuzisi inek ve damizlikta
kullanma ¢agina gelmis diiveler Simmental spermas: ile tohumlanmigtir. Projenin
ikinci ve tiglincii agsamas tiger yil olmak tizere toplam alt1 stirmiigtiir. Projenin ikinci
agamasinda Simmental X F; melezlemesinden G; genotipi saglanmigtir. Projenin
{iclincli agsamasinda ise F;xG; genotipi elde edilmistir (Alpan ve ark., 1993). Bu
projenin bazi 6zelliklerine ait bulgu ve sonuglar ile ilgili yayinlar (Alpan ve ark.,
1993; Alpan ve ark., 1997; Ertugrul ve ark., 1999) yapilmustir.

Biiylime 6zellikleri incelenirken, canli agirliklar ve agagida verilen degisik
beden dlgiilerine ait bireysel veriler siit emme ddneminde 15 giinde bir, siit kesim
sonras1 déneminde alt1 aya kadar ayda bir, alt1 aydan sonra {i¢ ayda bir toplanmigtir.

Her iki genotipte agagida belirtilen Slgtimler alinmigtar:

e Canli Agirlik: Canh agirliklar 0,5 kg’a kadar hassas baskiille tartilmugtur.

e Cidago Yiiksekligi: Yer ile cidago arasi olup, ol¢ii bastonu kullamilarak
Olclilmugtiir.

e Viicut Uzunlugu: Articulatio humeri ile Tuber ichii arasi olup, 6l¢ti bastonu
kullanilarak dl¢tilmiigtiir.
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e Gogiis Cevresi: Scapulalarin  arkasindan  Slgli  seridi  kullamilarak

Slgtlmiistiir.

e Gogiis Derinligi: Cidago ile sternum arasi Slgti bastonu kullanilarak

Olctilmiistiir.

o Incik Cevresi: Sag metakarpusun ortasindan olcii seridi kullamlarak

Sleiilmiistiir.

Veriler, Ceylanpmar Tarim Isletmesinden aym kisi tarafindan yukanda

belirtilen 61ci aletleri kullanilarak elde edilmis ve bireysel kayitlara islenmistir.

2.2. Yontem

Oncelikle G, ve FixG; genotiplerine sahip sigirlarin her birisi igin degisik

beden 6lgiilerine iligkin agagidaki bireysel biiylime modelleri olusturulmustur:

Gompertz (G) biiylime modeli igin (7) nolu esitlik,
Richards (R) biiytime modeli i¢in (13) nolu esitlik,

Wb o=

Lojistik (L) biiyiime modeli i¢in (18) nolu esitlik,
4. Monomolekiiler (M) biiylime modeli igin (25) nolu esitlik kullanilarak

biiyiime modelleri tahmin edilmigtir.

Bireysel biiytime modellerinin artiklarinda goriilen 6ziligkinin belirlenmesi igin
Durbin ve Watson (1951) tarafindan bildirilen Beta dagilimi yaklasim
kullanilmigtir. Modellerin artiklarinda tespit edilen 6ziliski sorununun giderilmesi
ise, 6nceki boliimlerde agiklanan Bates ve Watts (1988) tarafindan bildirilen yéntem

ile ortadan kaldirilmis ve 6ziliskisiz yeni modeller olugturulmustur.
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G; ve F1xG; genotiplerine gore degisik beden olgiileri igin tahmin edilen
biiylime modellerini biitiin canlilar i¢in genelleyebilmek igin parametre tahmin
degerlerinin ortalamas: alinmigtir. Ancak parametre tahminlerinde asirt degerlerle
kargilagtlmigtir. Aritmetik ortalama agir1 degerlerden etkilenmektedir. Bu nedenle
agir1 degerlerden etkilenmeyen ve ortalamadan daha iyi sonu¢ veren ortanca
(medyan) yontemi kullanilmigtir. Asiri degerler; parametre degerleri arasinda diger
degerlerden farkli olan az sayidaki degerlerdir (Rice, 1995; Siimbiiloglu ve
Stimbiiloglu, 1997).

Her iki genotipte degisik beden &lgiileri i¢in elde edilen biiylime modelleri
belirleme " katsayisi, Hata Kareler Ortalamasi (HKO) ve iterasyon sayis1 (iS)
agisindan kargilagtirilmgtir. Bu dzelliklere gore her iki genotip igin en iyi uyuma
sahip biiyiime modelleri belirlenmistir.

Her bir biiylime modeli i¢in biiylime parametreleri yoniinden genotipler
arasinda farklibik olup olmadifimi belirlemek amaciyla Mann-Whitney U testi
kullanilmigtr.

Her genotip i¢in tahmin edilen modellerin R?, HKO ve IS degerleri arasinda
fark olup olmadip1 Friedman Varyans analizi yontemi ile bulunmugtur. Farkin
istatistiksel olarak énemli oldugu durumda ise, ikili kargilagtirmalar Wilcoxon testi
ile yapilmgtir,

Verilerin analizinde ve sekillerin ¢izilmesinde NCSS, SPSS ve Microsoft
Excel paket programi kullaniimigtir.
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3. BULGULAR

Simmental x GAK melezlerine ait G; ve FixG; genotipinden sirasiyla 8 ve 52

bag sigiwrdan elde edilen verilerde analizler yapilmustir. Cizelgelerde &lgiilen

degiskenlere ait analiz sonuglari, ortanca degeri (X5,) ve ortanca degerin standart

hatas1 (Sy, ) ile verilmigtir.

3.1. Canh Agirhik

Her iki genotipte (G;, F1xG;) canli agirhik degiskeni i¢in yapilan analizlere ait

sonuglar Cizelge 1 ve 2°de verilmistir. Modellere ait parametrelerin 6zet degerleri

Cizelge 1°de, modellerin uyum gostergesi olarak kullamlan HKO, R? ve IS

degerlerine ait 6zet bilgiler ise Cizelge 2’de verilmistir. Genotipler aras1 yapilan

onem kontrollerine iliskin sonuglar Cizelge 1°de gsterilmistir.

Cizelge 1. Canli agirlik i¢in modellere ait parametre tahminleri

G,(n=8) FxG(n=52)
Onem
Model | Parametre Xy sto X SXso Diizeyi
@ 463,411 48,511 540,429 20,008] 0,128
L B 12,347 1,375 13,224 0,583| 0,712
K 0,010| 7,879E-04 0,009| 2,788E-04| 0,086
a 579,912 50,657 630 18476 | 0,361
G B 3276| . 0254 3,089 0,060 0,192}
X 0,005 6,893E-04 , 0,004 1,425E-04| 0,292
a 7510,827 1505,10 10031,855 715,56| 0,117
M B 1,001 1,15E-03 1,000 429E-04| 0258
X 1281E-04| 6,034E-05 9,430E-05| 3,080E-05| 0,035
a 549,540 46,579 574,402 11,982 0,107
R B 3,262 0,918 6,499 1,131 0,082
X 0,005 0,001 0,008] 4266E-04| 0,600
8 1,031 0,365 1,532 0,096 0,139
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a parametresine ait degerler G; ve F1xG, genotipleri i¢in sirasiyla; L modeli
icin 463,411 ve 540,429, G modeli i¢in 579,912 ve 630, R modeli igin 549,540 ve
574,402, M modeli i¢in 7510,827 ve 10031,855 olarak hesaplanmistir. «
parametresi igin yapilan 6nem kontrollerinde genotipler aras: fark istatistiksel olarak

Snemsiz bulunmustur.

B parametresine ait degerler G; genotipi i¢in; L modelinde 12,347, G
modelinde 3,089, R modelinde 3,262, M modelinde 1,001 olarak hesaplanmigtir.
F1xG; genotipinde ise, L modelinde 13,224, G modelinde 3,276, R modelinde 6,499,
M modelinde 1,000 olarak tahmin edilmistir. B parametresi igin yapilan Snem

kontrolleri sonucunda genotipler aras: fark istatistiksel olarak Snemsiz bulunmugtur.

G, ve FixG; genotiplerinde x parametre tahminleri sirasiyla; L. modelinde
0,010 ve 0,009, G modelinde 0,005 ve 0,004, R modelinde 0,005 ve 0,008, M
modelinde 1,281E-04 ve 9,430E-05 olarak hesaplanmistir. x parametresi igin
yapilan 6nem kontrollerine gére M modeli i¢in genotipler arasi fark istatistiksel
olarak 6nemli ( p < 0,05 ) bulunmustur.

Canli agurlik degiskeni igin modellerin kargilagtirilmasi igleminde kullanilacak
olan dlgiitlere iligkin degerler Cizelge 2’de verilmistir. Cizelge 2°den canli agirhk
icin her bir modele ait HKO, R?, IS degerleri G; ve FixG; genotipleri i¢in sirastyla
soyledir: L modeli i¢in 73,904, 0,997, 14 ve 64,629, 0,997, 13, G modeli i¢in
93,353, 0,994, 9 ve 110,593, 0,994, 6, R modeli i¢in 112,081, 0,994, 11 ve 78,077,
0,997, 15, M modeli igin 146,205, 0,992, 181 ve 294,361, 0,986, 312,5 6larak eide

edilmistir.
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Cizelge 2. Canl1 agirlik igin modellere ait HKO, R?vels Degerleri

G 1(n=8) F]XG 1 n=52)
Model X 50 X 50
L 73,904 64,629*
G 93,353 110,593%
HKO R 112,081 78,077%
M 146,205 294,361¢
Onem
Diizeyi 0,175 0,000
L 0,997 0,997°
G 0,994 0,994°
R? R 0,994 0,997°
M 0,992 0,986°
Onem
Dilzeyi 0,369 0,000
L 14° 13*
G 9? 6°
is R 11° 15°
M 181° 312,5°
Onem
Diizeyi 0,005 0,000

a, b, ¢, d: Ayn sittunda her bir HKO, R*veis igin farkli harflere sahip modeller arasi
fark 6nemli (p<0,05) -

Modellerin uyum kriteri olarak kullanilan HKO, R? ve IS degerleri igin her iki
genotipte modeller arasindaki fark, G; genotipinde IS, F)xG; genotipinde ise, HKO,
R? ve IS degerleri i¢in istatistiksel olarak &nemli ( p < 0,05 ) bulunmustur. Her bir

genotip igin modeller arasi farkhliin belirlenmesi i¢in yapilan test sonuglar Cizelge

2’de verilmistir.

Dért model igin elde edilen parametre tahmin sonuglar ile olusturulan biiylime .
egrileri genotiplere gére Sekil 1 ve 2’de verilmigtir.
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3.2. Cidago Yiiksekligi

G: ve FixG; genotipi igin cidago yiiksekligi degiskenine ait olusturulan

modellere iliskin parametrelerin 6zet degerleri Cizelge 3’de verilmistir.

Cizelge 3. Cidago yilksekligi i¢in modellere ait parametre tahminleri

G;(n=8) FxG,(n=52)
Onem
Model | Parametre X5 SXso X5 S Xs | Dfizeyi
o 127,209 8,586 134,395 5295| 0514
L B 0,842 0,099 0,870 0,060 0,543
: X 0,005| 8,637E-04 0,004| 3,809E-04| 0,557
a 131,341 14,319 138,082 4.824] 0811
G B 0,650 0,076 0,675 0,025 0,679
P 0,004| 8410E-04 0,003| 3340E04| 0,679
o 132,383 12,085 144,275 11,065| 0,292
M B 0,484 0,033 0,514 0,016 0,145
K 0,003| 6,971E-04 0,002| 3,036E-04| 0277
a 128,933 17,053 139,586 8,182| 0,145
R B 0,703 0,247 0,536 0,088 0514
K 0,005 0,001 0,002 4,192E-04| 0,249
K] 1,900 1,414 0,139 0,378| 0,390

a parametresine iligkin tahminler G; genotipinde L modeli igin 127,209, G
modeli igin 131,341, R modeli i¢in 128,933, M modeli 132,383, F;xG,; genotipinde
L modeli igin 134,395, G modeli igin 138,082, R modeli igin 139,586, M modeli
144,275 olarak tahmin edilmigtir.

B parametresine iliskin tahminler G; ve FixG; genotiplerine gére, L modeli
icin 0,842 ve 0,870, G modeli igin 0,650 ve 0,675, R modeli icin 0,703 ve 0,536, M
modeli i¢in 0,484 ve 0,514 olarak tespit edilmisgtir.

x parametresine iligkin tahminler G; genotipinde L modeli icin 0,005, G
modeli i¢in 0,004, R modeli igin 0,005, M modeli i¢in 0,003, F;xG; genotipinde L
modeli i¢in 0,004, G modeli i¢in 0,003, R modeli i¢in 0,002, M modeli igin 0,002

olarak hesaplanmugtir.



48

Cidago ytiksekligi i¢in tahmin edilen biiylime parametrelerine ait yapilan

6nem kontroliinde genotipler aras: fark istatistiksel olarak énemsiz bulunmustur.

Her iki genotipte cidago yliksekligi igin tahmin edilen modellere ait HKO,
R?ve IS degerleri Cizelge 4°de verilmistir.

Cizelge 4. Cidago ytksekligi igin modellere ait HKO, R” ve IS Degerleri

G 1(Il=8) .F]XGl(n=52)
Model X, 50 X 50
L 3,479 1,615
G 3,356 1,702
HKO R 3,430 1,990
M 3,355 2,101
Onem
Diizeyi 0,789 0,064
L 0,986 0,994*
G 0,985% 0,993°
R? R 0,989* 0,994°
M 0,985° ' 0,992°
Onem
Diizeyi 0,041 0,000
L 13* 11*
G 9° 10*
is R 33" 103,5°
M 11% 12,5¢
Onem T
Diizeyi 0,011 0,000

a, b, ¢, d: Ayni stitunda her bir R?ve IS i¢in farklt harflere sahip modeller aras1 fark

dnemli (p<0,05)
Cizelge 4de G, ve FixG; genotipleri icin dért modelin R? ve is degerleri
arasindaki fark istatistiksel olarak 6nemli (p <0,05) bulunmustur. R> ve IS

degerleri igin modeller aras: yapilan ikili kargilagtirma sonuglari Cizelge 4’de
belirtilmigtir.

Her iki genotipte her bir modele iligkin biiylime egrileri ise Sekil 3 ve 4’de
verilmigtir.
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3.3. Viicut Uzunlugu

Viicut uzunlugu degiskeni igin G; ve FixG; genotipindeki sifirlara iliskin
verilerden elde edilen sonuglar Cizelge 5 ve 6’da verilmistir. Her bir modele ait

parametrelerin ortanca degerleri ve ortanca degerlerin standart hatalarma iligkin

bilgiler Cizelge 5°te verilmistir.

Cizelge 5. Viicut uzunlugu i¢in modellere ait parametre tahminleri

G;(n=8) FixG;(n=52)
Onem
Model | Parametre Xso S Xso X5 S Xw | Diizeyi
(04 114,609 15,270 133,052 5,905 0,043
L B 1,201 0,261 1,409 0,114 0,086
K 0,007 0,001 0,005 3,375E-04 0,232
a 117,890 35,423 143,950 12,398 0,056
G ﬁ 0,889 0,159 0,961 0,056 0,139
K 0,005 0,001 0,003 2,850E-04 0,161
a 123,745 19,273 145,717 11,985 0,125
M ﬂ ‘ 0,653 0,035 0,651 0,015 0,572
K 0,003 0,001 0,002 2,163E-04{ 0,277
a 123,062 16,236 140,466 13,119|- 0,052
R ﬂ 0,979 0,298 0,944 0,092 0,983
K 0,004 0,002 0,003 4,14E-04 0,207
o 1,385 1,522 0,868 0,224 0,624

o, B, x parametre tahmin degerleri G; ve FixG; genotipi i¢in sirasiyla; L
modelinde 114,609, 1,201, 0,007 ve 133,052, 1,409, 0,005, G modelinde 117,890,
0,889, 0,005 ve 143,950, 0,961, 0,003, M modelinde 123,745, 0,653, 0,003 ve
145,717, 0,651, 0,002, R modelinde 123,062, 0,979, 0,004 ve 140,466, 0,944, 0,003
olarak tahmin edilmistir.

Viicut uzunlugu igin tahmin edilen bitylime parametrelerine ait yapilan dnem
kontrolleri sonucunda L modelinin & parametresi igin genotipler aras1 fark

istatistiksel olarak 6nemli ( p <0,05) iken, diger model parametreleri igin &nemsiz

bulunmustur.
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R?ve IS degerleri Cizelge 6°da verilmistir.

Gizelge 6. Viicut uzunlugu icin modellere ait HKO, R? ve IS Degerleri

Gl n=8) F1XG1(H=52)
Model X, 50 X, 50
L 3,563 3,681
G 3,643 4,050
HKO R 4,815 5,482
M 4,562 6,563
Onem
Diizeyi 0,327 0,068
L 0,990 0,992
G 0,989 0,992
R R 0,989 0,991°
M 0,987 0,088°
Onem
Diizeyi 0,113 0,000
L 13 9°
G 16,5 11,5°
is R 36,5 28°
M 9,5 10®
Onem
Diizeyi 0,648 0,000

a, b, ¢: Aym stitunda her bir R? ve IS igin farkh harflere sahip modeller arast fark dnemli
(p<0,05)

Her genotipte dért modelin R?>, HKO ve IS degerleri arasinda fark olup
olmadigma iligkin test sonuglari Cizelge 6’da verilmistir. Bu sonuglara gére G,
genotipinde R?, HKO ve IS degerleri arasindaki fark istatistiksel olarak &nemsiz

bulunmugtur. F1xG genotipinde modellerin R? degerleri ile IS degerleri arasindaki
fark istatistiksel olarak 6nemli (p<0,05) olarak tespit edilmistir. Farkhilign

belirlenmesi amaciyla yapilan test sonuglar ise Cizelge 6°da verilmistir.

Viicut uzunlugu i¢in tahmin edilen biiylime egrileri Sekil 5 ve 6°da verilmigtir.
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3.4. Gogiis Cevresi

Her iki genotip i¢in gbgiis gevresi degiskenine iligkin yapilan analizlerden elde
adilen sonuglar Cizelge 7 ve 8’de verilmigtir. Biiylime modellerine iligkin elde edilen
parametre tahmin degerlerine ait tanimlayic: bilgiler Cizelge 7°de verilmisgtir.

Cizelge 7. Gogiis gevresi i¢in modellere ait parametre tahminleri

G](Il=82 F]XGI(D=52)
Onem
Model | Parametre X5 SX” Xs SX» Diizeyi
‘ o 190,940 11,525 199,797 5414|0215
L B 1,733 0,143 1,839 0,065| 0,223
K 0,006| 5911E-04 0,005] 2,302E-04] 0,373
o 205,311 17,787 219,610 10415 0,339
G B 1,104 0,071 1,156 0,033| 0,328
K 0,004| 5,187E-04 0,003 1,9998-04] 0,307
o 206,169 19,085 231,478 7,541 0,679
M B 0,697 0,019 0,704 0,007| 0,777
K 0,002 3,521E-04 0,002 14198-04| 0,473
o 186,492 15,801 200 9,663| 0,063
R B 2,444 0,827 1,817 0,309 0,983
K 0,007 0,002 0,005 5,83E-04| 0,267
] 2,450 1,123 1,900 0,298! 0,983

a, B, k parametre tahminleri G; genotipinde sirastyla; L modelinde 190,940,
1,733, 0,006, G modelinde 205,311, 1,104, 0,004, M modelinde 206,169, 0,697,
0,002, R modelinde 186,492, 2,444, 0,007 olarak tahmin edilmigtir. FixG;
genotipinde ise sirastyla; L modelinde 199,797, 1,839, 0,005, G modelinde 219,610,
1,156, 0,003, M modelinde 231,478,.0,704, 0,002, R modelinde 200, 1,817, 0,005
olarak hesaplammstir. b | |

Biiylime parametreleri agisindan G; ve FixG; genotipleri arasindaki farkin
onemliligine ait test sonuglari Cizelge 7°de verilmistir. Bu sonuglara gére genotipler

arasinda istatistiksel olarak 6nemli fark tespit edilememistir.
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Tahmin edilen bilyiime modellerine ait HKO, R? ve IS degerleri ise Cizelge

8’de verilmistir.

Cizelge 8. Gogils cevresi igin modellere ait HKO, R?ve IS degerleri

G(n=8) F1xG(n=52)
Model X 50 X 50
L 9,640 3,442°
G 7,712 3,606
HKO R 8,639 3,156
M 10,571 6,435°
Onem
Duzeyi 0,934 0,000
L 0,993 0,997°
G 0,993 0,996°
R? R 0,993 0,997°
M 0,988 0,995°
Onem
Diizeyi 0,478 0,000
L 11 8
G 24 1™
is R 72 32,5°
M 12,5 et
Onem
Diizeyi 0,123 0,000

a, b, ¢, d: Ayni stitunda her bir HKO, R*veis igin farkh harflere sahip modeller aras
fark dnemli (p<0,05)

Genotiplere gére HKO, R* ve IS degerleri agisindan modeller arasindaki
farkin 6nemlilik kontrollerine ait bilgiler Cizelge 8’de verilmistir. FixG; genotipi
acisindan dort modelin HKO, R? ve IS degerleri arasindaki fark istatistiksel olarak
6nemli (p <0,05) bulunmustur. Modeller arast farkliligin belirlenmesi igin yapilan
test sonuglan Cizelge 8'de verilmistir.

Gogiis gevresi igin tahmin edilen parametre degerleri kullanilarak elde edilen
biiylime egrileri Sekil 7 ve 8°de verilmistir.
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1.5. Gogiis Derinligi

Gogiis derinligi degiskenine iligkin yapilan analizlere ait sonuglar genotiplere
gbre Cizelge 9 ve 10°da verilmistir. Model parametrelerine ait &zetleyici bilgiler
Cizelge 9°da verilmistir.

Cizelge 9. Goglis derinligi igin modellere ait parametre tahminleri

G](Il":s F]XGI(II=52)

Onem

Model | Parametre X5 Sx 50 Xso S X» | Diizeyi
a 65210 3,177 67,047 2,196 0,409

L B 1,225 0,203 1,158 0,073| 0,931
P 0,006 0,001 0,006| 7,590E-04| 0,249

a 69,180 4,595 69,195 5003| 0,550

G B 0,889 0,264 0,843 0,047| 0913
P 0,004 0,002 0,004 625E-04| 0,434

a 71,385 9,084 72,378 13,609| 0,572

M B 0,621 0,053 0,615 0,022| 0,587
X 0,003| 8,780E-04 0,003| 5,340E-04| 0,409

a 69,500 3,082 69,372 2,453| 0,543

R B 0,715 0,173 0,813 0,128 0,744
X 0,004 0,001 0,003| 4,829E-04| 0,339

e 0,807 0,814 0,995 0,396| 0,704

o parametresi G; ve FixG) genotipleri i¢in sirasiyla s6yledir; L modeli igin
65,210 ve 67,047, G modeli i¢in 69,180 ve 69,195, R modeli igin 69,500 ve 69,372,
M modeli i¢in 71,385 ve 72,378 olarak hesaplanmigtir.

[ parametresi G; genotipinde L modeli igin 1,225, G modeli i¢in 0,889, R
modeli i¢in 0,715, M modeli ic;in' 0,621, F1xG; genotipinde ise L modeli igin 1,158,
G modeli i¢in 0,843, R modeli i¢in 0,813, M modeli igin 0,615 olarak tahmin
edilmisgtir.

x parametresi G; genotipinde L modeli i¢in 0,006, G modeli igin 0,004, R
modeli igin 0,004, M modeli i¢in 0,003 olarak hesaplanmugtir. F1xG; genotipinde
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ise, L modeli igin 0,006, G modeli igin 0,004, R modeli i¢in 0,003, M modeli i¢in
0,003 olarak tahminlenmistir.

Her bir biiylime modeli parametrelerine gore genotipler arasindaki farkin nem
kontrollerine ait bilgiler Cizelge 9’da verilmistir. Yapilan analizler sonucunda

genotipler arasinda istatistiksel anlamda bir fark olmadig belirlenmistir,

Biiytime modellerine iligkin HKO, R? ve IS degerlerine ait 6zet bilgiler
Cizelge 10°da verilmistir.

Cizelge 10. Gogis derinligi igin modellere ait HKO, R? ve IS degerleri

Gy l’l=8) F]XG](I]=52)
Model X, 50 X 50
L 4,596 1,732
G 3,760 1,746
HKO R 4,067 1,543
M 5,753 1,815
Onem
Diizeyi 0,583 0,152
L 0,960 0,983*
G 0,978 0,982%
R R 0,963 0,986°
M 0,960 0,982%
Onem
Diizeyi 0,272 0,000
L 10 1%
G 9,5 9°
is R 22 36,5°
M 14,5 10,5
Onem
Diizeyi - 0,055 0,000

a, b, ¢, d: Ayn siitunda her bir R*veis i¢in farkli harflere sahip modeller aras1 fark
dnemli (p<0,05)

Her genotipte dért modelin R?, HKO ve IS degerleri arasinda fark olup
olmadifim tespit etmek amaciyla yapilan test sonuglart Cizelge 10°da verilmistir.

Buna gore FixG; genotipinde modellerin R* ve IS degerleri arasindaki farkin
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onemli (p <0,05) oldugu belirlenmigtir. Farkliligin belirlenmesi amaciyla yapilan
test sonuglari ise Cizelge 10°da gosterilmistir.

G; ve FixG; genotipleri i¢in olugturulan bilylime egrileri Sekil 9 ve 10°da
verilmigtir.
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Sekil 9. Gogiis derinligi i¢in G, genotipine ait bitylime modellerin ¢izimi

G8gils Derinligi (cm)

0 100 200 300 400 500 600
Yas (Glin)

Sekil 10. Go3ils derinligi igin FixG, genotipine ait biiyilme modellerin ¢izimi
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3.6. Incik Cevresi

Her iki genotipte Incik gevresi degigkeni icin yapilan analizlere ait sonuglar
Cizelge 11 ve 12’de verilmistir. Modellere ait parametre tahminlerinin ortanca
degerleri, ortanca degerlerin standart hatalari ve 6nemlilik testleri sonuglan Cizelge

11°de verilmistir.

Cizelge 11. Incik gevresi igin modellere ait parametre tahminleri

Gl(n=8) FlXG 1(n=52)
Onem
Model | Parametre X5 sto X5 wa Diizeyi
a 19,709 1,917 21,920 1350] 0,178
L B 1,027 0,201 0,971 0,127| 0,744
K 0,004 0,001 0,004| 2976E-04] 0,617
a 20,025 3,004 22,620 6,141] 07249
G B 0,772 0,132 0,740 0,088| 0,845
P 0,003 0,001 0,002| 2,794E-04| 0,728
a 20,819 5239 24,097 4950| 0,103
M B 0,504 0,076 0,559 0,021 0572
K 0,002 0,001 0,002] 2407E-04| 0447
o 21,171 1,044 23 0,663 0,037
R B 0,562 0,189 0,641 0,135| 0,350
X 0,003 | 9,300E-04 0,002 4426E-04| 0434
5 0,509 0,918 0,700 0392| 0,542

G genotipi igin « parametresine ait degerler L, M, R ve M modelleri igin
sirastyla; 19,709, 20,025, 21,171 ve 20,819, F1xG; genotipi i¢in ise, 21,920, 22,620,
23 ve 24,097 olarak hesaplanmigtir. @ parametresi i¢in yapilan 6nem kontrolleri
sonucunda R modelinde genotipler aras: fark istatistiksel olarak &nemli (p < 0,05)
bulunmustur.

p parametresine ait tahminler G; ve F1xG; genotipleri igin sirasiyla goyledir:
L modeli igin 1,027 ve 0,971, G modeli i¢in 0,772 ve 0,740, R modeli i¢in 0,562 ve
0,641, M modeli i¢in 0,504 ve 0,559 olarak hesaplanmugtir. B parametresi igin

yapilan 6nem kontrolleri sonucunda genotipler arasi fark istatistiksel olarak 6nemsiz

bulunmugtur.
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G; ve F1xG; genotipinde x parametresine iliskin degerler sirasiyla; L modeli
i¢in 0,004 ve 0,004, G modeli i¢in 0,003 ve 0,002, R modeli igin 0,003 ve 0,002, M
modeli icin 0,002 ve 0,002 olarak tahminlenmistir. x parametresi igin yapilan
Onemlilik testleri sonucunda genotipler arasi fark istatistiksel olarak ©nemsiz
bulunmugtur.

Her bir genotip igin modellere ait HKO, R*ve IS degerleri ile dnemlilik testi
sonuglari Cizelge 12°de verilmistir.

Cizelge 12. Incik gevresi igin modellere ait HKO, R ve IS degerleri

Gl(ll=8) leGl(n=52)
Model D¢ 50 X 50
L 0,067 0,100°
G 0,072 0,097*
HKO R 0,113 0,132>
M 0,078 0,110*
Onem
Diizeyi 0,051 0,042
L 0,984 0,983
G 0,984 0,980°
R? R 0,984 0,979°
M 0,984 0,978°
Onem
Diizeyi 0,392 0,000
L 11 11
G 11 11,5
is R 25 32°
M 16,5 14,5%
Onem ~
Diizeyi 0,189 0,000

a, b, ¢, d: Aym siitunda her bir HKO, Riveis igin farkl harflere sahip modeller arasi

fark 8nemli (p<0,05)
Biiyiime modellerinin uyum kriteri olarak kullanilan HKO, R? ve IS degerleri
bakimindan bityiime modelleri arasindaki fark, FixG; genotipinde HKO, R? ve IS
degerleri igin istatistiksel olarak nemli (p < 0,05) bulunmugtur. Farkliligin tespit

edilmesine iligkin test sonuglar1 ise Cizelge 12°de verilmisgtir.
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Incik gevresi igin elde edilen bliytime egrileri Sekil 11 ve 12°de verilmistir.
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Sekil 12. Incik gevresi igin F1xG, genotipine ait bltylime modellerin ¢izimi



62

4. TARTISMA

G; ve FixG, genotipindeki Simmental x GAK melezi sigirlann canli agirlik,
cidago yiiksekligi, viicut uzunlugu, gbgiis gevresi, gbgiis derinligi ve incik gevresine
ait kayitlarda her bir sigir igin bireysel Lojistik, Gompertz, Richards ve
Monomolekiiler biliylime egrisi modelleri olusturulmustur. Biiylime egrisi
modellerine iliskin parametre tahminlerinde asir1 degerlere rastlanmastir. Elde edilen
tahminlerdeki asirt degerleri analiz disinda birakmak kolay bir yaklasim sekli
olabilir. Ancak bu degerlerin analiz dis1 birakilmasi durumunda ilgili genotipe ait
denek sayis1 azalmakla beraber bir bilgi kaybinin sz konusu olacagi g6z Oniine
alinmalidir. Yapilan analizler sonucunda tahmin edilen bu degerleri analiz dig1
birakmak yerine, bu durumu dikkate alan bir tamimlayici istatistik olan ortanca
yontemi kullanilmistir. Asiri degerlerle karsilasildiginda aritmetik ortalamanin
kullanilmasi, aritmetik ortalamanin dzelligi geregi asiri degerlerden etkilendiginden
b6yle durumlarda aritmetik ortalamanin kullanilmasi tavsiye edilmemektedir. Bu
nedenle bu calismada her iki genotipteki sigirlara ait tahminlerden tanimlayici
bilgiler elde edebilmek ve genel biiylime egrileri olusturabilmek igin aritmetik
ortalama yerine ortanca deZerleri kullanilmigtir. Istatistik biliminde ortancanin asir
degerlerden etkilenmedigi ve aritmetik ortalamadan daha iyi sonug veren bir yéntem

oldugu bilinmektedir (Rice, 1995; Stimbiiloglu ve Stimbiiloglu, 1997).

Regresyon varsayimlarindan biri olan tahmin edilen modellerin artiklarinda
6ziligkinin olmamast sartimin saglanmas: igin elde edilen bireysel biiyiime egrisi
modellerinin artiklarindaki olasi 8ziligki durumu 6nceki boliimlerde aglkianan
yontemle incelenmigtir. Tespit edilen &ziligkili modeller giris béliimiinde anlatilan
yaklagim ile yok edilerek oziliskisiz yeni modellere iliskin tahmin degerleri elde
edilmigtir. Her iki genotipe ait tammlayic: istatistikler hesaplanarak ¢izelgelerde
verilmistir. Bu tammlayict istatistik tahminleri yardimiyla her iki genotipte genel

biiyiime egrileri ¢izilerek sekillerle sunulmugtur.
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4.1. Canh Agirhk

Canli agirlik icin her iki genotipte elde edilen biiylime modellerine ait bilgiler
verilecek olursa, Lojistik modeline ait & parametre degeri G; genotipinde FixG
genotipinden daha kiigiik, x parametresi degeri ise, daha biiyitk olarak tahmin
edilmistir. Onceki boliimlerde agiklandig1 gibi @ modelin en yiiksek degere erigme
parametresi ile iligkilidir. Bu &zellik bakimindan sonuglar incelendiginde, G;
genotipinin FixG; genotipinden daha diislik ergin canli agirlia sahip oldugu
sOylenebilir. Bu parametrenin yliksekligi ergin canli agirhk degerinin de yiiksek
olaBilecegini ifade eder. F;xG, genotipine ait &z parametresi degeri G; genotipinden
daha yiiksek olmasina rafmen, & parametresi i¢in yapilan 6nem testi sonucunda her
iki genotip arasinda istatistiki anlamda ©&nemli bir fark saptanmamistir. x
parametresi ise biiylime hizin1 tamimlayan bir parametredir. F1xG; genotipinde G,
genotipine gore kiigiik olan bu parametreye gore G; genotipinin daha hizl1 biiylime
kapasitesine sahip oldugu soylenebilir. Bu sonu¢ da ergin canli- agirha G
genotipinin daha &nce ulagtigin gosterebilir. Yapilan énem kontrolleri sonucunda x
parametresi agisindan her iki genotip arasinda istatistiksel olarak Snemli bir fark
bulunmamigtir. Tahminlenen Lojistik modeli & parametresi tahmini, Hassen ve ark.
(2004) tarafindan safkan Angus bogalar icin bildirdikleri deferden her iki genotipte
daha kiiciik iken, diiveler igin bildirdikleri degerden F1xG; genotipinde daha biiyiik,
G; genotipinde ise daha kiiciik olarak hesaplanmigtir. Lojistik modeli x parametre
degeri her iki genotip igin aym ¢aliymada safkan Angus bogalar ve diiveler igin
bulunan degerler ile benzerdir. « parametre51 tahmml Behr ve ark. (2001)
tarafindan bildirilen disi Belgika mavi sifirina ait tahmin ettikleri «
parametresinden her iki genotipte daha biiyiik olarak bulunmus iken, erkek Belgika
mavi sigirina ait tahmin ettikleri o parametresinden daha kiigiik olarak elde
edilmigtir. Biiylime hizi ya da erginlesme hizi parametresi x agisindan, bu
calismada her iki genotip i¢in tahmin edilen x parametresi degerleri, Behr ve ark.
(2001) tarafindan elde edilen erkek ve disi Belgika mavi sigmna ait tahmin
degerlerinden daha biiyiiktiir. Her iki genotip i¢in tahminlenen o parametresi
degerleri, Oliveira ve ark. (2000)’mn disi Guzerat et¢i sifirlarina ait tahmin ettikleri
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asimptotik agirhik parametresi ile iligkili olan & parametresi degerinden biiyiiktiir.
Biiyiime hizi parametresi k¥ bakimindan her iki genotipte elde edilen degérler,
Oliveira ve ark. (2000)’nin disi Guzerat et¢i sigirlarina iliskin bildirdikleri degerden
daha kiiciiktiir.

G, genotipinde Richards modeli igin tahmin edilen & ve x parametrelerine ait
degerler, FxG; genotipi i¢in tahmin edilen degerlerden daha kii¢iik olarak
belirlenmigtir. Richards modeli parametrelerinin biyolojik agiklamalar1 ise, o
parametresi Lojistik biiyiime modelindeki gibi ergin canli agirligi tammlamaktadir.
Buna gore, G; genotipinde olan sifirlarin FixG; genotipindeki sigirlardan daha
diigiik ergin afirlikta oldugu ifade edilebilir. Richards modeli & parametresi icin
yapilan 6nem kontrolleri sonucunda genotipler aras: fark istatistiksel olarak énemsiz
bulunmustur. «- parametresi biiylime hizi ile ilgili olup, G; genotipine sahip
sigirlarin, F1xG; genotipine sahip sifirlardan daha yavas bir sekilde ergin canli
agirliga ulagtigi belirtilebilir. Yapilan 6nem testi sonucunda x parametresi agisindan
genotipler arém farklilik istatistiksel olarak onemsizdir. G; ve FixG, 2t;reno‘cipindeki
sigirlar icin tahmin edilen @ parametresi tahminleri, Bayram ve ark. (2004)
tarafindan Esmer vé Siyah Alaca siirlar igin tespit ettikleri degerlerden daha yiiksek
bulunurken, x parametresi tahminleri ise her iki genotip igin daha kiigiiktiir. Bu
calismada her iki genotip i¢in tahminlenen o ve x barametresine ait degerler,
Denise ve Brinks (1985)’in akrabali ve hat birlestirmesi yapilmig et¢i sifirlar igin
tahmin ettikleri Richards modeli @ ve x parametresine ait degerlerden daha
biiyiiktiir. Bu g¢aligmada her iki genotipte tahmin edilen Richards modeli a
parametresi tahminleri, Behr ve ark. (2001) tarafindan bildirilen erkek ve disi
Belcika mavi sigirina ait tahmin degerinden daha kiiciik olarak elde edilmis ve x
parametre tahmini ise yine aym ¢aligmada erkek ve disi Belgika mavi sigirina iligkin
degerlerden daha biiyiik olarak saptanmistir. Bu ¢aligmada tahmin edilen a ve x
parametresi tahmin degerleri, Beltran ve ark. (1992) Angus sifirlanna  ait
parametrelere gére segilen hat A, hat K ve her iki hat i¢in tahmin ettikleri
degerlerden her iki genotipte daha bilyiiktiir. Richards modeli & parametresi degeri,
Oliveira ve ark. (2000)’min digi Guzerat irk: etgi sigirlarina ait tahmin ettikleri

asimptotik afirlik parametresi iligkili olan & parametresi degerinden her iki
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genotipte daha biiyliktiir. Biiylime hizi parametresi olan x agisindan ise, her iki
genotip i¢in bu galismada tahminlenen degerler, Oliveira ve ark. (2000) tarafindan
disi Guzerat etgi sifirlarina iligkin bildirdikleri degerden daha kiigtiktiir.

Fi1xG; genotipinde Gompertz modeline ait & parametresi tahmin degeri, G,
genotipinde elde edilen degerden biiylik iken, x parametre tahmini ise, daha
kiigiiktlir. Gompertz modelinde de o parametresi ergin -canli agirhgr ifade
etmektedir. Bu parametre genotiplere gore degerlendirilirse, FixG; genotipinde olan
sigirlar Gy genotipindeki sifirlardan daha yiiksek ergin agirliga sahiptir. o
parametresi bakimmdan genotipler arasindaki farklilik istatistiksel olarak &nemsiz
bulunmustur. x parametresi difer modellerde oldugu gibi biiylime hizimi
tamimlayabilmektedir. Buna gére, FixG; genotipine sahip sigirlar, G; genotipine
sahip sifirlardan daha yavas olarak ergin afirhifa ulagmaktadir. Buradan, Gy
genotipindeki sigirlarin daha hizh ergin ¢afa ulasma potansiyelinde oldugu
sOylenebilir. x parametresi i¢in yapilan &nemlilik testi sonucunda genotipler
arasinda istatistiksel olarak Snemli bir fark bulunmamustir. Behr ve ark. (2001)
yaptiklar1 ¢aligmada disi Belgika mavi s1§1nna ait Gompertz modeli o pérametre
tahmini, bu ¢aligmada her iki genotip i¢in tahmin edilen degerlerden kiigiik iken,
erkek Belcika mavi sigirna ait elde ettikleri deger ise, her iki genotipte de bu
calismadaki parametre tahminlerinden daha biiyliktiir. Behr ve ark. (2001)’in erkek
ve disi Belgika mavi sifirina iligkin bildirdikleri x parametresi tahmin degerleri, bu
calismada tahminlenen G, genotipine ait degerden kiigiiktiir. F1xG; genotipi i¢in elde
edilen x parametre tahmini, Behr ve ark. (2001)’in erkek Belgika mavi sigirina
iliskin bildirdikleri degerden biiyik, disi Belgika mavi sigirna ait degere ise
benzerdir. G ve Fi1xGy genotipi igin elde edilen & parametresi degerleri, Oliveira ve:
ark. (2000)’min digi Guzerat et¢i sifirlarina ait tahmin ettikleri o parametresi
degerinden daha biiyiikttir. Her iki genotip i¢in tahminlenen «.parametresi tahmin
degerleri ise, ayn1 caligmada bildirilen degerden daha kiigtiktiir.

G; genotipinde Monomolekiiler modeli i¢in tahmin edilen & parametresi

degeri, F1xG) genotipi i¢in tahmin edilen degerden kiiglik, x parametre tahmini ise,
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biiylik olarak bulunmustur. Model parametrelerinin biyolojik yorumlar: ise; «
modelin en yiiksek bilyiikliigiinti gosteren bir parametredir. Bu bakimdan sonuglar
incelendiginde, G; genotipinih FixG; genotipinden daha diisiik ergin canli aguliga
sahip oldugu stylenebilir. & parametresi agisindan her iki genotip arasindaki fark,
istatistiksel olarak Snemsizdir. Modelin diger bir parametresi olan x ise biiylime
hizin1 tanmimlayan bir parametredir. Bu parametreye gére G, genotipinin daha hizli
bilylime kabiliyetine sahip oldugu ve ergin agirhgi FixG; genotipinden daha 6nce
kazandif1 belirtilebilir. Yapilan 6nem testleri sonucunda, x parametresi igin

genotipler arasindaki fark istatistiksel olarak énemlidir.

Canli agirlik igin her iki genotipte Monomolekiiler modeli, ¢ parametresi
degerlerinde asirt tahmin yapmigtir. Bu durumda modelin bu g¢alismadaki canli
agirlik verilerinde iyi bir performansa sahip olmadifi sonucu gikarilabilir.

Lojistik, Gompertz, Richards ve Monomolekiiler biiylime egrisi modellerine ait
parametre tahminleri incelendifinde, G; genotipinde & parametresi tahminleri,
F1xG; genotipinden daha kiigiiktiir. Canli agirhik ile g&gtis ¢cevresi arasinda dogrusal
bir iligki bulunmaktadir. Diger bir ifade ile yiiksek canli afirlikta olan canlinin
biliylik g6glis gevresine, diigiik canhi agirhga sahip olan canlimn kiiglik g6giis
cevresine sahip olmasi beklenir. Bu ¢aligmadaki sonuglar dikkate alindiginda, Fi1xG,
genotipindeki sifirlar daha yiiksek canli agirhifa sahip oldugundan, FixG;
genotipindeki sigirlarin G, genotipindekilerden daha bliyiik gégiis ¢evresine sahip
oldugu tespit edilmigtir. x parametre tahminleri degerlendirildiginde, G;
genotipinde Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler modellerine ait tahminler, FixG,
genotipinden daha bUyuk olarak hesaplanmigtir. Bu ii¢ model agisindan sonuglar ele
almirsa, daha biiyiik biiylime hizina sahip sigirlarin daha diisitk canh agirliga sahip
olduklann Kratochvilova ve ark. (2002)’mn Holstayn inekler i¢in bildirdikleri

sonuglara benzer oldugu sdylenebilir.

Canli agirlik i¢in yapilan model tahminlerinde parametre degerleri her iki
genotipte farkli olarak bulunmugtur. Sonuglarin farkli olmasi genel olarak normal
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kabul edilebilir. Caligmada kullanilan sifirlarin genotipleri ile kullamilan &rnek
bitytikliiklerinin farkh olmas: elde edilecek olan sonuglar etkileyebilir. Eger farkhhk
sbz konusu ise, tainmn edilen biiylime modellerindeki parametrelerin bu
farkliliklardan etkilenebilecegi dikkate alinmalidir. Bu nedenle biiylime modelini
tanimlayan parametrelerin daha yiiksek ya da kii¢lik olmasi genotiplerin farkli
olmasindan kaynaklanabilir.

Elde edilen sonuglarin literatiirdeki galismalardan farkli olmas: normal olarak
kabul edilebilir. Genotip yapisi, beslenme, siirii, yetistirme ve gevre sartlar1 (cografi
yapy, iklim, sicaklik, vb.) gibi fakttrlerin farklilif1 canlilarin biiyiime ve gelisme
Ozelliklerini etkilemektedir. Bu faktbrlerin biiylime 6zellikleri lizerine olan etkisi
nedeni ile tahmin edilen parametrelerin de bu farkliliktan etkinebilecegi goz oniine
alinmahidir. Tiirkiye’nin gevre sartlarmin diger {ilkelerden farkli olmasi elde edilen

sonuglarin farkli olmasina etki edebilir.

Dort biiyiime modelinde o parametresi sigirin en yiiksek canli agirlik degerini
ifade etmektedir. Bu nedenle yetistiricilik agisindan herhangi bir genotip veya 1rk
arasinda segim yaparken bu parametre degeri yiiksek olan sigirlarin segilmesi daha
yararli olabilir. Aym durum x parametresi igin de gegerlidir. Bu parametre ise,
canlimn en yliksek degere ulagma veya erken erginlesme kabiliyeti ile iligkilidir. x
parametresi canlimn biiytikliigli ile verimlilifi arasindaki iligkiler hakkinda bilgi
verebilir (Denise ve Brinks, 1985). Yapilacak seg¢im igleminde bu parametrenin
dikkate alinmas: yetistiricilik ve hayvancilik bakimindan iyi sonuglar verebilir.
Ancak Torre ve ark. (1992) Retinta siirlarina iliskin yaptiklari ¢alisma sonucunda,
oldukga yﬁl(sek ergin agirliga sahip olan sigirlann verimliliginin diigtik olabilécegini
ve hizh erginlesme yeteneginde olan hayvanlarin daha verimli olabilecegini
bildirmiglerdir. Bu durumda herhangi bir genotip veya itk arasinda se¢im yaparken
verimlilik konusu dikkate aliarak iglem yapilmalidir. Kratochvilova ve ark. (2002)
Holstayn ineklere iligkin galigmalari sonucunda, erken ergin ¢aga ulasan ineklerin
daha diisiik ergin agirliga, geg ergin ¢aga ulasan ineklerin ise, daha yiksek ergin
agirlikta olduklarim bildirmiglerdir. Bu sonugtan yola @ﬂ(llusa, yapilacak bir segim
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isleminde ilgili canlinin erginlesme yeteneginin géz Oniine alinmasi daha yararls

olabilir.

Onceki boliimlerde ifade edildigi gibi biiylime egrisi parametreleri 1slah
calismalarinda seleksiyon 6lgiitii olarak kullanilabilir. Genetik olarak ilerleme
saglanilmas: istenen 6zellik canli agirlik ise, bu durumda biiylime egrisi modeline ait
parametrelerden yararlanilarak kaliim dereceleri ile parametreler arasindaki genetik
ve fenotipik korelasyonlar hesaplanabilir. B6ylece hesaplanan bu degerlerden
seleksiyon isleminde yararlanmlabilir. Herhangi bir 6zelligin seleksiyon yonteminde
kullanilabilmesi igin ozellige ait kaliim derecesinin biiyikk olmasi, yapilacak
seleksiyonun bagarili olabilecegini ifade etmektedir. Bir baska ifade ile 6zellige ait
kalihm derecelerinin yliksek olmasi ile yapilacak seleksiyonun basarisi arasinda
dogru orantinin oldugu belirtilebilir. Seleksiyonda kullamilan diger bir &lgiit ise
parametreler arasindaki genetik korelasyonlardir. Parametreler arasindaki genetik
korelasyonlarin alacagi isaretin pozitif ya da negatif olmasi canlinin biyolojik
szellikleri hakkinda bilgi verebilmektedir. Denise ve Brinks (1985), Brody modeli
a ve k parametreleri arasindaki genetik korelasyonun negatif oldugunu ve
erginlikte daha kiiciik canli agirhikta olan sigirlarin daha erken erginlestiklerini
bildirmislerdir. Akbas (1996) bu durumu, ergin canli agirhk igin yapilacak
seleksiyon isleminin, biitlin yaglardaki biiylime/erginlesme hizini azaltacagim ve
erginlesme siiresini uzatacafini belirtmistir. Bu sonuca, ergin canli airlik ile
erginlesme hizi arasindaki negatif genetik iligkiden ulasmistir.  Yine
bilylime/erginlesme hizindaki arti1 ise, erken yaslarda canli agirliktaki artisa ve

ergin yas canli agirliginda azalmaya neden olabilecegini ifade etmistir.

Bitylime egrisi modeline ait parametrelerden mutlak ve oransal biiytime hizlar,
erginlesme oram gibi biyolojik hesaplamalar yapilabilir. Tahmin edilen biiyiime
modelleri birer regresyon modeli oldugundan herhangi bir yas degeri i¢in her iki

genotipteki sigirlarin canli agirlik bliytikliigii hesaplanabilir,
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G; ve FixG; genotipinde canli agirhik igin ¢izilen biiytime egrilerinde
Gompertz, Lojistik ve Richards modelleri “S” seklinde bir yap1 gdstermislerdir. Bu
yap1 icinde G; genotipinde en tiistte Gompertz modeli, FixG; genotipinde ise
Richards modeli yer almistir. Monomolekiiler modeli ise iki genotipte de belirlenen
tanim aralig1 iginde dogrusal bir yap: tagtmaktadir. Biiylime siireci dogrusal olmayan
bir olay oldugundan “S” seklindeki bir yap: bu stirecin tamimlanmasinda daha yararl

olabilecektir.

Canli agirlik igin olusturulan dort modelin parametre degerlerinin her iki
genotipte birbirinden farkli oldugu goriilmektedir. Bu nedenle biiyiime egrileri
olusturulurken canlilarin genotip ve wk farkliliklarmmin dikkate alinmasi daha iyi

sonug verebilecektir.

Sigirlarin canhi agirhig: icin yapilan galismalarda (Akbulut, 1999; Hassen ve
ark. 2004) dogrusal veya polinomiyal regresyon kullanilmigtir. Ancalf bliyiimenin
belirli bir asimptota ulastiktan sonra azalmasi durumunda bu modeller biiyiimeyi
etkin bir sekilde tamimlamayabilir. Bu nedenle 6ncelikle canlinin hangi dzelliginin
zamana gore degisimi modellenmek isteniyorsa, ilgili 6zelligin zaman i¢indeki seyri
incelenebilir. Inceleme sonucunda dogrusal olmayan bir yap1 gdsteriyorsa, boyle
durumlarda dogrusal olmayan biiylime modellerinin kullamimasi daha iyi sonug
verebilir. Ayrica dogrusal olmayan biiylime modelleri kullanildidinda, tahmin edilen
parametrelerden ilgili 6zellige ait biyolojik yorumlar gikarilabilmektedir.

4.2. Cidago Yiiksekligi

Sifirlarda cidago yiiksekligi, kemiklerin uzunluguna biiylimesinin bir
gostergesi olarak kabul edilebilir (Alpan ve Arpacak, 1998). Cidago yiiksekligi ile
yag arasindaki iligki modellendiginde, tahmin edilen biiylime modellerine ait bilgiler
sOyledir; Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler biiylime modellerinde & parametre
degeri G; genotipinde, FixG, genotipinden daha kii¢lik olarak, x parametre degeri
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ise, daha biiyiikk olarak tespit edilmistir. & parametresi en yiiksek bilyiikliigli
tamimlayabildiginden, her ii¢ model igin G; genotipindeki sigirlarin F1xG,
genotipindekilerden daha kiigiik cidago yiiksekligine sahip oldugu sSylenebilir. En
yiiksek cidago yiiksekligine erisme hizi ile iligkili olan x parametresi bakimindan
G genotipindeki sigirlarin FixG; genotipindeki sifirlardan daha yliksek bir
yetenckte olduklari ve G; genotipindeki sigirlarin daha erken erginlige
ulasabilecekleri belirtilebilir. Ug modelde tahmin edilen & ve x parametrelerine
iligkin yapilan énem kontroliinde genotipler aras: fark istatistiksel olarak onemsiz
bulunmugtur. Richards bilylime modelinde ise, G; genotipinde ¢ parametre tahmini
F1xG; genotipinden daha kiigiik iken, difer parametreler daha biiyiik olarak elde
edilmigtir. Bu sonuglara gore G; genotipine sahip sifirlar F1xG; genotipinden daha
kiigiik cidago yiiksekligine sahiptir. En yliksek cidago yiikseklifine erisme hizi
agisindan en iyi genotipin G oldugu sonucu ¢ikarilabilir. Diger ti¢ modelde oldugu
gibi G; genotipinin daha erken erginliSe erisme yetenefine sahip oldugu
sOylenebilir. Richards biiylime modeli @ ve x parametreleri igin yapilan Snem testi
sonucunda genotipler arasi fark istatistiksel olarak 6nemsizdir. Tahminlenen biiylime
egrisi modellerine ait parametre tahminleri incelendiginde, G; genotipine iligkin o
parametresi tahminleri, F;xG; genotipinden daha kiigliktlir,. x parametre
tahminlerinde ise, G; genotipine iliskin tahminler F;xG; genotipinden daha biiyiik
olarak hesaplanmistir. Bu bilgilerden daha biiyiik biiylime hizina sahip sigirlarin
daha kiigiik cidago yiiksekligine sahip olduklar ¢ikarilabilir. Bu sonug, canli agirhik
degiskeninde Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler biiylime modellerinden elde

edilen sonuglarla benzerdir.

Cidago yiiksekliginin yasa gore degisimi hakkinda bilgi edinilmek istenildigi
zaman, tahmin edilen parametreler yardimi ile her iki genotipteki sigirlarin herhangi
bir yagtaki cidago yliksekligi degeri tahmin edilebilir. Bdylece ilgili canlinin biiyiime
seyri hakkinda bilgi edinilebilir. Tahminlenen bliylime egrisi modellerine ait
parametreler kullamlarak cidago yiiksekligi 6zelliine iligkin kalitim dereceleri ile

parametreler arasindaki genetik ve fenotipik korelasyonlar hesaplanabilir.
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Her iki genotipte elde edilen parametre tahmin degerleri birbirinden farkli
bulunmugtur. Canh agirhik igin yapilan agiklamalarda oldugu gibi bu farklilik
genotiplerin ve Orneklem buyiikliklerinin farkli olmasindan ileri geldigi
sOylenebilir.

Her iki genotipte cidago yiiksekligi i¢in olusturulan biitiin biliylime egrileri
dogrusal olmayan bir yapiya sahiptirler. G; genotipinde en iistte Richards modeli
bulunurken, diger i¢ model hemen hemen aym yapidadir. FixG; genotipinde ise

Monomolekiiler modeli en tistte, Richards modeli ise en altta yer almugtir.

4.3. Viicut Uzunlugu

Viicut uzunlugu degiskeni igin G; genotipinde Lojistik ve Gompertz
modellerine ait & parametresi degerleri, F1xG; genotipine ait degerden daha kiigiik
olarak tahmin edilmis iken, x parametresi degerleri daha bfiyik olarak
belirlenmistir. Yukaridaki 6zelliklerde agiklandif: gibi parametrelerin yorumlan
genel olarak modeller agisindan benzerdir. Bu nedenle @ parametresi dért modelde
viicut uzunlugu degiskeninin en bliylik degerini ifade edebilmektedir. Bu parametre
Lojistik ve Gompertz modellerine ait sonuglar agisindan incelenirse, F;xG;
genotipindeki sifirlar G, genotipindekilerden daha biiyiik viicut uzunluguna sahiptir.
Bu parametre degeri ne kadar bliylik olursa ilgili canlinin o kadar biiytik viicut
uzunluguna sahip olacagim ifade eder. Lojistik modeli & parametresi i¢in genotipler
aras1 fark istatistiksel olarak &nemli iken, Gompertz modeli igin 6nemsizdir.
Biiytime hizz parametresi olan. x agisindan durum degerlendirilirse, G
genotipindeki sigirlar en bliyiikk viicut uzunluguna erisme potansiyeli bakimindan
F1xG; genotipindeki sigirlardan daha iistiin bir yetenege sahip oldugu sdylenebilir.
Lojistik ve Gompertz modeline ait x parametresi agisindan her iki genotip
arasindaki fark istatistiksel olarak Onemsizdir. Richards ve Monomolekiiler
modellerine ait x parametresi tahminleri, G; genotipinde F;xG; genotipinden daha
biiylik olarak, a parametresi degerleri ise, daha kiiglik olarak tespit edilmistir.

Lojistik ve Gompertz modellerinde varilan sonuglara benzer olarak, Richards ve
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Monomolekiiler modellerinde o parametresi bakimindan sonuglar yorumlanirsa,
FixG; genoﬁpindeki sipirlar G genotipindeki sifirlardan daha biiyiik viicut
uzunluguna sahiptirler. Biiylime hiz1 bakimmndan genotipler karsilagtinldiginda, G,
genotipindeki sifirlarm daha erken. en yliksek viicut uzunlugu degerine eristigi;
bagka bir ifade ile bu siirecin G; genotipindeki sifirlar i¢in daha kisa oIabiﬁnesi
durumu s6z konusudur. Richards ve Monomolekiiler modeli & ve x parametreleri
" igin yapilan &nem kontrolleri sonucunda genotipler arasindaki fark istatistiki

anlamda $nemsiz bulunmugtur.

Viicut uzunlugu degigkeninde de yine genotiplere gére modellere ait parametre
tahmin degerleri birbirinden farkli olarak saptanmistir. Bu degerlerin farkli olarak
elde edilmesi canli agirlik ve cidago yiiksekliginde belirtildigi gibi ¢aligmada iki

farkli genotipin ve esit sayida olmayan 6rneklemin kullamilmasindan olabilir.

Viicut uzunlugunun en yiiksek degeri bakimindan F1xG, genotipindeki sifirlar
G, genotipindeki sifirlardan daha biiylik degerlere sahiptir. Dolayistyla FixG;
genotipindeki sifirlarin daha biiyiik bir yapiya sahip olduklar ¢ikarilabilir. Biiyiime
hizi bakimindan ise, G; genotipindeki sifirlanin viicut uzunlufunun en yiiksek
degerine F;1xG; genotipinden daha kisa stirede ulastiklar: ileri siiriilebilir.

Caligmada elde edilen biiylime modeli parametreleri yardimi ile sifirlarin
herhailgi bir yastaki viicut uzunlugu bliytikliigii tahmin edilebilir. Bu gekilde bir
hesaplama ile herhangi bir sigirin daha ilerideki viicut uzunlugu degerleri hakkinda
Bilgiier elde edileia,ilir. Biiyiime égrisi modellerine- ait . parametreler kullanilarak
parametrelere iligkin kalitim derecelerine ek olarak parametreler arasindaki genetik
ve fenotipik korelasyonlar hesaplanabilir. Genetik ve fenotipik korelasyonlarin

yardimi ile parametreler arasindaki iligkinin y6niine ait bilgiler edinilebilir.

G; ve F1xG,; genotiplerinde viicut uzunlugu igin olusturulan biitiin biiytime
egrileri dogrusal olmayan bir yap: géstermistir. G; genotipi i¢in biiyiime stirecini en
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tistte Lojistik modeli tanimlamigtir. F1xG; genotipinde ise Monomolekiiler modeli

- en Ustte yer alarak bilylime stirecini tanimlamaistir.

4.4. Gogiis Cevresi

Goglis gevresi i¢in olusturulan biiylime modellerine ait sonuglar; G
genotipinde Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler modelleri i¢in tahmin edilen
parametre degeri, FixG; genotipine ait degerlerden daha kiigiik olarak tahmin
edilmigtir. G6giis ¢evresi degigkeni i¢in bliylime modellerinden tahmin edilen «
parametresi, en bliylik gogiis ¢evresi biiylikliiglinti tamimlamaktadir. Bu sonuglara
gbre bu ii¢ model igin durum degerlendirildii zaman, G; genotipindeki sigirlar
F1xG; genotipindekilerden daha kiiglik goglis gevresi degerine sahiptir. Her ne kadar
F1xG; genotipine ait & parametre tahminleri G; genotipine ait tahminlerden bityiik
ise de, bu bliyiiklik istatistiksel olarak onemli degildir. x parametre degeri
yoniinden G; genotipi igin Lojistik ve Gompertz modelinden elde edilen tahminler,
F1xG; genotipinden daha biiytiktiir. Monomolekiiler modelinde ise her iki genotip
sonuglar1 birbirine yakin olarak hesaplanmlsﬁr. Biiylime hizinin gstergesi olan x
parametresi bakimindan Lojistik ve Gompertz modeline ait sonuglar ele alindiginda,
G; genotipindeki sifirlar FixG; genotipindeki sifirlardan daha hizhi biiyiime
yetenegine sahiptirler. Bu sonug, G; genotipinin daha iyi bir biiyiime potansiyeline
sahip oldugu ve en yliksek bliyiikliife ulasma zamaninin daha kisa olacagim ifade
edilebilir. Her iki genotip igin Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler modeli x
parametresi i¢in yapilan 6nem kontrolleri sonucunda, genotipler arasindaki fark
istatististiksel olarak &nemsizdir. Richards modelinde 'dé digér modellerde oldugu
gibi o parametresi, en biiyiik goglis gevresi biiylikliigiinii ifade etmektedir. G;
genotipine ait o parametre tahmini Fi;xG; genotipinden daha kiigiik, diger
parametreler ise, daha biiylik olarak bulunmustur. Bu sonuglar degerlendirildiginde,
G, genotipindeki sigirlar FixG; genotipindekilerden daha kiiciik g6giis ¢evresine
sahip oldugu s8ylenebilir. Biiylime hizi bakimindan da sonuglar ele alimrsa, G;
genotipindeki sigirlarin daha biiytik bir biiylime hiz: ile en biiyiikk degere ulastiklan

ifade edilebilir. Richards modeline ait ¢ ve x parametreleri igin yapilan 6nem
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kontrolleri sonuglarina gére genotipler arasinda istatistiksel olarak énemli fark tespit

edilmemigtir.

Genel olarak bﬁyﬁme egrisi modellerinden tahminlenen parametre degerleri iki
genotipte farkli olarak belirlenmigstir. Bu farklilifin nedeni, ¢alismada incelenen
sigirlarin - genotiplerinin  ve 6meklem  bliylikliiflintin  farkli  olmasindan

kaynaklanabilir.

Gogiis cevresi i¢in tahminlenen bliylime egrisi parametrelerinden kalitim
dereceleri, bliylime parametreleri arasindaki genetik ve fenotipik korelasyonlar
hesaplanabilir. Bu hesaplamalar bu degisken agisindan seleksiyon o&lgiitii olarak
kullanilabilir. Hesaplanan kalitim dereceleri ne kadar yiiksek olursa planlanan
seleksiyon ¢alismasimin da o kadar bagarili olabilecegi s6z konusu olabilir. Biiyiime
parametreleri arasindaki genetik ve fenotipik korelasyonlar kullamilarak gogiis
gevresine ait tahmin edilen biyolojik parametreler arasindaki iligkiler hakkinda bilgi
edinilebilir. Ayrica elde edilen biliylime modelleri birer regresyon modeli
oldugundan herhangi bir yag degeri igin her iki genbtipteki sigirlarin g6giis cevresi
biiyiikliigii tahmin edilebilir. Ayrica biliylime modeli parametrelerinin tahmin
isleminden sonra Dbiiylime parametreleri kullamlarak degisik biyolojik
hesaplamalardan olan mutlak ve oransal biiylime hizlari, erginlesme oram gibi
hesaplamalar elde edilebilir.

Tahminlenen biiylime modeli parametreleri genel olarak incelendiginde, o
parametresi agisindan FixGi - genotipindeki sigilar daha biiylk gpiis gevresine
sahiptirler. Lojistik, Gompertz ve Richards modellerine ait x¥ parametresi agisindan,
G, genotipindeki sifirlarin daha erken en biiylik gogiis ¢evresi degerine ulastiklari

sGylenebilir.

Biiyiime modeli parametrelerinden o parametresi, en yliksek gogiis cevresi
bityiikliigiinii belirtmektedir. Bu parametrenin biiyiikliigii ilgili canlimin o kadar daha
biiyiik bir gdgiis gevresi biiylikligtine sahip olmas! anlamina gelir. G6giis gevresi
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biiyiikliigii ile canli aguhik arasinda dogrusal bir iligki s6z konusudur. Bir bagka
ifade ile bitylik gogiis cevresine sahip olan canlilarin biiyiik canli agirlikta, kiigiik
gbglis gevresine sahip olan canlilarin kiigik canli agirlikta olmas: beklenir. Bu
calisgmada F;xG; genotipindeki sifirlar G; genotipindeki sifirlardan daha biiyiik
gbglis gevresine sahip 01du§undan, FixG; genotipindeki sigirlarin daha biiyiik canli
agirlikta olmast beklenir. Canli afirlifa iligkin sonuglar incelendiginde, Fi1xG;
genotipindeki sigirlar G; genotipindeki siirlardan daha biiyiik canli agirliga sahiptir.
x parametresi ise, en yiiksek gogiis cevresine erigme yetenegini belirleyen bir 6lgiit
olarak kullanilabilir. Bu nedenle bir genotip veya irk arasinda se¢im yapilirken, bu
parametrelerin degerleri dikkate alinarak yapilacak bir iglem, yetistiricilik ve 1slah
caligmalar1 bakimindan daha yararl: olabilir.

Bilyiime egrileri incelendifinde ise, gizilen egrilerin benzer bir yapida
olduklart sSylenebilir. D6rt modelde de bu slirecin tam olarak “S” seklinde bir
yapiya sahip olmadifi tespit edilmistir. Bu sekillerin yapist dogrusal yapiya
benzerlik gdsterdiginden, gogiis gevresi-yas siirecinin modellenmesinde belirlenen

tamm aralift iginde dogrusal model kullamlarak verilere uyumu incelenebilir. _

4.5. Gogiis Derinligi

Gogtis derinligi i¢in G; genotipinde Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler
modellerinde tahmin edilen x parametresi tahminleri, FixG; genotipine ait tahmin
sonuglarma benzer iken, « parametresi tahminleri daha kiiglik olarak tespit
edﬂmistir. o parameﬁesi icin sonuglar yorumlandifinda her ti¢ modelde Gy
genotipindeki sigirlarin, FixG; genotipindeki sigirlardan daha kiigiik gogiis derinligi
bilyiikltigline sahip olduklar1 belirtilebilir, Dolayisi ile bu parametrenin yiiksekligi
ilgili genotipteki sigirlarin o kadar biiylik goglis derinligi biiyiikliigiine sahip
olacagim ifade eder. Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler modeli o parametresi
i¢in yapilan 6nem kontrollerinde, her iki genotip arasindaki fark istatistiksel olarak
dnemsizdir. Bilyiime hiz ile iligkili olan x parametresine gbre bu ti¢ modelden elde

edilen sonuglar incelendiginde, G, ile FixG, genotipindeki siirlarin benzer biiylime
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potansiyeline sahip oldugu sdylenebilir. Boylece her iki genotipteki sigirlarin en
yitksek gogiis derinligi biiyiikliigiine aym biiylime hizi ile ulagacag cikanlabilir.
Lojistik, Gompertz ve Monomolekiiler modeline ait x parametresi i¢in yapilan
nem testleri sonucunda genotipler arasinda istatistiksel olarak Snemli bir fark
bulunm’am1§t1r. Richards modelinde ise, G; genotipine ait @ ve x parametre
tahminleri, F1xG; genotipinden daha biiyiik olarak saptanmistir. Richards modeli
tahmin sonuglarina gére G; genotipindeki sifirlar en yiiksek gogiis derinligi ve
biiyiime hiz1 agisindan F1xG; genotipindeki sifirlardan daha biiyiik degerlere sahip
olduklar ifade edilebilir. Buna gore G; genotipindeki sifirlarin daha kisa siirede en
biiytik gogiis derinligi biyiikliigiine ulasabilme yeteneginde olduklari gikarilabilir.
Ancak @ ve x parametreleri i¢in yapilan Snemlilik testi sonuglarma gore her iki

genotip arasinda istatistiksel anlamda 6nemli fark olmadig1 belirlenmigtir.

Goglis derinligi i¢in tahmin edilen biiylime parametreleri kullamlarak
olusturulan bilyiime egrisi modelleri yardimi ile her iki genotipteki bir sigirin
herhangi bir yastaki gogiis derinligi biiyiikliizti tahmin edilebilir. '

oy o o

tahmin edilen biiyiime egrisi parametrelerinden yararlamlabilir. Seleksiyon
isleminde, biiylime parametrelerinin kaliim dereceleri ile parametreler arasindaki
fenotipik ve genetik korelasyonlar gibi hesaplamalar kullamlabilir. Béylece hayvan
yetistiriciligi agisindan hem daha kérli hem de daha faydal sonuglar elde edilebilir.
Seleksiyon ¢alismalarimin basarili  olabilmesi igin 'ilgili ozellige ait kalitim
derecelerinin yiiksek olmasi tercih edilmektedir. Hesaplanan genetik ve fenotipik
korelasyonlarin yardimi ile biyolojik anlamlart olan biiytime parametreleri
arasindaki iligkiler hakkinda bilgiler elde edilebilir. Ayrica biiytime modeli
parametreleri tahmin edildikten sonra bu parametreler yardimiyla, mutlak ve oransal
biiytime hizlari, erginlesme orami gibi degisik biyolojik hesaplamalarin yapilmas:
miimkiin olabilir.
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Gogilis derinliginde elde edilen tahmin sonuglann G; ve FixG; genotipinde
farklidir. Bu fark normal olarak kabul edilebilir. Caligmada kullamlan S1§1r1ann
genotiplerinin ve 6rneklem biiyiikliiklerinin farkli olmasi nedeniyle elde edilen

tahmin sonuglar farkli bulunmug olabilir.

Biiylime modeli parametrelerinden biyolojik olarak yorumlanabilir olan & ve
x parametreleri siras1 ile en yiksek goglis derinligi ile biiylime hizim
belirtebilmektedir. Bu iki parametre degerleri yetistiricilik caliymalarinda dikkate
alinirsa, herhangi bir 1k ya da genotipin karsilastirma isleminde kullanilabilir.

Gogiis derinligi igin G; ve FixG; genotipinde olusturulan biiyiime egrileri her
ne kadar dogrusal olmayan bir yapiya sahipseler de tam olarak “S” seklinde bir siireg
gostermemistir. G; genotipinde en listte Richards modeli bulunurken, diger {i¢ model
hemen hemen aym yapidadir. FixG; genotipinde ise Lojistik modeli en dstte,
Richards modeli ise en altta yer almistir. Her iki genotipte bu siirecin
tanimlanmasinda belirtilen tanim araligs iginde dogrusal modelin etkinliginin kontrol

edilerek kullanilmasi da iyi sonuglar verebilir.

4.6. incik Cevresi

incik gevresi sigilarda iskelet sisteminin ya da kemiklerin enliligine
biiylimesinin bir 6lglisii olarak kabul edilebilir. Buna gére daha yiiksek bir incik
c;evresi olgiisti daha saglam ve kuvvetli bir kemik yapisiu ifade edebilir. Incik
cevresi-yas stireci Dbiiylime modelleri ile incelendiginde, sonuglar séyle
yorumlanabilir; G; genotipinde Lojistik modeline ait & parametre tahmini, FixG,
genotipine iligkin parametre tahmininden daha kii¢iik bulunmus’cur..ﬁu durum ise,
F1xG; genotipinin G; genotipinden daha biiylik incik ¢evresine sahip oldugu
anlamina gelir. Ancak yapilan 8nem kontrolii sonucunda ¢ parametresi agisindan
genotipler arasinda istatistiksel olarak nemli bir fark bulunmamustir. Biiylime iz

ile ilgili olan x parametresi agisindan G; genotipi ile FixG; genotipinin ayni
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biiylime yetenegine sahip oldugu ifade edilebilir. x parametresi bakimindan iki
genotip arasinda da istatistiksel olarak dnemli fark yoktur. Monomolekiiler bﬁyﬁme
modelinde G; genotipi i¢in hesaplanan « parametre degeri, F1xG; genotipi igin
hesaplanan degerden kiiciik iken, x parametresine ait tahmin degeri ise benzer
olarak bulunmustur. & parametresinden yola ¢ikarak FixG; genotipindeki sigirlarin
G, genotipindekilerden daha biiyiik incik gevresine sahip oldugu s6ylenebilir. En
yliksek incik gevresi biiyiikliigline erisme yetenegi bakimindan iki genotipin aym
oldugu ileri stiriilebilir. Her iki parametre agisindan genotipler arasmndaki fark
istatistiksel olarak 6nemsizdir. Gompertz modelinde ise G; genotipine ait o
parametre tahmini, F;xG; genotipine ait parametre degerinden daha kiigiik,
parametre tahmini ise, daha biiyik olarak bulunmustur. Ancak o ve «x
parametreleri bakimindan her iki genotip arasinda istatistiksel olarak énemli bir fark
belirlenmemistir. G; genotipinde Richards modeli igin tahmin edilen x parametre
degeri, F1xG, genotipinde bulunan degerden biiyiik, & parametresi agismdan kiigiik
tahminler tespit.edilmi§tir. Bu tahminlere gére Gompertz ve Richards biiylime
modelleri i¢in aym yorumlar yapilabilir o parametresi agisindan, FixGp
genotipindeki sigirlar, Gy genotipindeki siirlardan daha biiyiik incik gevresine sahip
olmakla beraber erken gelisme potansiyeli bakimindan ise, G; genotipinin daha
yiiksek bir potansiyelde oldugu sdylenebilir. Bagka bir ifade ile, G, genotipindeki
sigirlarin en biiylik incik gevresine erisme kapasitesi bakimindan diger genotipten
daha iyi oldugu ifade edilebilir. Yapilan 6nem kontrolleri sonucunda Richards
modeli o parametresi igin Gi ve FixG; genotipleri arasindaki fark istatistiksel

olarak 6nemli iken, x parametresi i¢in genotipler arasi fark 6nemsizdir.

Diger degiskenlerde de belirtildigi gibi elde edilen biiylime modelleri birer
regresyon modeli oldugundan, iki genotipteki sigirlarin herhangi bir yagtaki incik
cevresi bliylikltigli bu modeller yardimiyla hesaplanabilir. Bylece incik gevresi
agisindan yetigtiriciye, aragtirmactya cesitli 6ngoriillerde bulunabilmesi igin 151k
tutulabilir. Biiytime egrisi modellerinden tahminlenen parametrelere iliskin kalitim
dereceleri hesaplanabilir. Ayrica biiylime efrisi parametreleri arasindaki genetik ve
fenotipik korelasyonlar elde edilebilir.
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Daha 6nce incelenen degiskenlerdeki gibi incik ¢evresi degiskeninde de iki
genotipte elde edilen parametre degerleri birbirinden farklidir. Bu farklilik
genotiplerin ve Srneklem biiylikliigiintin aym olmamasindan ileri gelebilir. Genel
- olarak tahminler « parametresine gore iki genotipte karsilagtinilirsa, FixG
genotipindeki sigirlarin daha biiyiik incik gevresine sahip olduklarn s6ylenebilir.

G, ve F1xG; genotiplerinde incik ¢evresi i¢in olugturulan biitiin biiylime egrileri
dogrusal modele benzer bir yap: gostermistir. Buradan incik g¢evresi-yas siirecinin
incelenen tamim aralifi iginde dogrusal modellerle aciklanabilecegi sonucu
¢ikarilabilir. Ancak dogrusal modeller kullanildifinda tahminlenen parametrelerden
biyolojik yorumlar gikarilamaz. Biiyiime parametrelerinden biyolojik anlamlar elde
edilmek istenirse, dogrusal olmayan modellerin kullanilmas1 gerekmektedir.

4.7. Uyum Olgiitleri

Modellerin uyum iyiligi Slgiitli olarak kullanilabilecek olan HKO degerleri ne
kadar kiigiik olursa, modelin uyumunun da o kadar iyi olacagi anlamina
gelebilmektedir. Bu nedenle ¢aligmada ele alinan her bir degiskene ait HKO
degerleri icin sralama agafida verilmistir. Canli agirhik igin G; genotipinde dort
modele ait HKO tahmin sonuglan kiiglikten biiylige dofru sirasiyla; Lojistik,
Gompertz, Richards, Monomolekiiler ve F1xG, genotipinde ise, Lojistik, Richards,
Gompertz, Monomolekiiler modelleridir. Yapilan &nem testleri sonucunda, G
genotlpmde dort modelin' HKO degerleri arasindaki fark istatistiksel olarak &nemsiz
iken, FixG; genotipi i¢in onemlidir. Modellerin ikili kargilagtirmalarina iligkin
bilgiler, Bulgular béliimiinde gizelgeler ile ayrntili olarak verilmistir. Aym sekilde
cidago yiiksekligi i¢in G; ve FixG; genotipinde sirasiyla kiiglikten biiylige dogru
siralama; Richards, Lojistik, Monomolekiiler, Gompertz ve Lojistik, Gompertz,
Richards, Monomolekiiler olarak tespit edilmistir. Her iki genotip igin yapilan
modellerin HKO degerleri arasindaki farkin &nemliligine iligkin 6nem konrollerinde
istatistiksel olarak &nemli fark yoktur. Viicut uzunlugu igin ise siralama; Gi
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genotipinde Lojistik, Gompertz, Monomolekiiler, Richards ve F;xG; genotipinde
Lojistik, Gompertz, Richards, Monomolekiiler seklindedir. Modellerin HKO
degerleri arasindaki fark, her iki genotipte istatistiksel olarak 6nemsizdir. G; genotipi
icin gogiis cevresinde HKO degerleri bakimindan kiigiikten biiylige dogru siralama;
Gompertz, Richards, Lojistik, Monomolekiiler ve FixG; genotipinde ise, Richards,
Lojistik, Gompertz, Monomolekiiler olarak tespit edilmistir. G, genotipi i¢cin dort
modelin HKO degerleri arasindaki fark istatistiksel olarak Onemsiz iken, F1xG;
genotipi i¢in 6nemlidir. Gogiis derinligi degigskeninde ise G; ve F;xG; genotipi i¢in
siralama siras1 ile; Gompertz, Richards, Lojistik, Monomolekiiler ve Richards,
Lojistik, Gompertz, Monomolekiiler olarak bulunmustur. Her iki genotip igin
modellere ait HKO degerleri arasindaki fark istatistiksel olarak Snemsizdir. Incik
cevresi degiskeninde ise durum; G; genotipi igin Lojistik, Gompertz,
Monomolekiiler, Richards ve F;xG; genotipi igin Gompertz, Lojistik,
Monomolekiiler, Richards olarak belirlenmistir. Incik gevresi igin G; genotipinde
tahminlenen HKO degerleri arasinda istatistiksel olarak nemli bir fark yok iken,
F1xG; genotipi igin hesaplanan deBerler arasindaki fark istatistiksel olarak &nemlidir.
Yapilan ¢aligmalarda ne kadar kontrol sayis: artarsa (bu galigmada yasa gére yapilan
olgiimler) o kadar hatanin diigebilecegi istatistiksel olarak beklenmektedir. Bu
nedenle bilyiime ile yas arasindaki iliski modellenirken, 6lglim araligimn
olabildigince kiigiik olmasi 6lglim sayisim artiracagindan elde edilecek hatay: da
azaltabilecektir. Bilgisayar ve bilisim sistemlerinin bu kadar gelistigi bir ortamda,
miimkiinse haftalik yapilabilecek 6lgtimler ile tahmin edilecek degiskene ait daha
giivenilir sonuglar elde edilebilecektir. Elde edilen sonuglarin  gilivenirliligi ve
hatanin azaltilmasi analizde kullamlan denek sayisimin artinlmasi ile de
saglanabilmektedir.

Regresyon modellerinin uyumunu gosterebilen dige;l;s bir kriter belirleme
katsayisidir. R?; bagimsiz degigkenin bagiml: degiskeni tanimlama bagaristyla ilgili
bir olgiittiir. R? degerleri, alt: degisken agisindan biitiin modeller igin % 96 ile %
99,9 arasindadir. Bu degerler, incelenen alt1 6zelligin bilyiime modelleri tarafindan
% 96-99,9 gibi biiyiik bir oranda agiklanabildigi anlamina gelmektedir. Caligmada
elde edilen R? degerlerinin yliksek olmasi, bilylime-yag siirecinin biiyiik oranda
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bagimsiz degisken tarafindan iyi bir sekilde agiklanmasi nedeniyle bagka bagimsiz
degiskenlerin modele eklenmesi ile ortaya gikabilecek maliyet, zaman, vb. etkenlere
gerek olmayacagim ifade edebilir. Yapilan bir regresyon galismasinda R® tahmin
degeri yeteri kadar bilylikk degilse, ilgili degisken igin yapilan &lg¢lim -sayisinin
artinlmasi, elde edilen kontrol sayisim artiracagindan daha yikksek R? degerleri
bulunabilir. Uzerinde inceleme yapilan denek sayisimn artirilmasi, gergek degerlere
daha yakin tahminler verebileceginden R?’nin daha yiiksek ¢ikmasi beklenebilir.
HKO degerlerinde oldugu gibi R? tahmin degerleri agisindan her iki genotip igin
modeller aras: farkin istatistiksel olarak Snemliligi incelenmistir: canli agirlik, viicut
uzunlugu, gdgiis gevresi, gogiis derinligi, incik gevresi igin G; genotipinde Snemsiz
iken, F1xG; genotipi i¢in &nemli, cidago yliksekliginde ise her iki genotip igin
Snemli olarak saptanmugtir.

Dogrusal olmayan bilyiime modellerinde parametreler tahmin edilirken iteratif
(tekrarlamali) bir yaklagim kullanilmaktadir. Bu islemde karmagik hesaplamalar
yapilmakta, islemin yapisina gore ¢ok vakit alabilmekte ve yliksek maliifetlere neden
olabilmektedir. Bu nedenle iterasyon sayisinin kiiciik olmasi zaman ve maliyet
agisindan degerlendirildifinde modelin bir uyum O6lgiitii olarak kullanilabilir. Bu
nedenle en kiigitk iS’ye sahip olan modeller G; ve F1xG; genotipinde sirasiyla; viicut
uzunlugunda Monomolekiiler ve Lojistik, gogilis gevresi degiskeni igin her iki
genotipte Lojistik, incik cevresinde ise, G genotipinde Lojistik ile Gompertz modeli
aym sayida iken, FixG; genotipi igin Lojistik modeli en az IS degerine sahiptir.
Canli agirlik, cidago yiiksekligi, gogtis derinligi i¢in ise, her iki genotipte Gompertz
modeli elde edilmistir. Her ne kadar IS modelin uyum 8lgiitii olarak kullamlabilse
de, bilgisayar teknolojisinin gelismesi ile karmagik islemler kolaylikia
yapilabilmektedir. Bu nedenle bir modeli uyum agisindan degerlendirirken, IS
degerini diger uyum Olgiitleri ile beraber gbz oniine almak daha uygun sonug
verebilecektir. Dort modele ait IS degerleri arasindaki farkin istatistiksel olarak
onemliligi arastinldifinda; canh airlik, cidago yiiksekligi igin her iki genotipte
Snemli, viicut uzunlufu, gogiis cevresi, goglis derinligi ve incik gevresi i¢in Gy

genotipinde 6nemsiz, F1xG; genotipinde dnemli olarak belirlenmigtir.



82

4.8. Oziliski

Zaman serileri analizi gibi belirli zamanlarda herhangi bir degisken icin
yapilan o&lglimlerin modellenmeéinde oziligki ile karsﬂasilabilmektedir.. Eger
verilerin toplanma (6l¢lim) aralifi uzun ise, 6ziliski tespit edilemeyebilir. Bunun
nedeni ise, ardisik gzlemler arasindaki iliskinin 8lglim araliginin uzun olmasi ile
ortadan kaybolmasindan kaynaklanabilir. Olglim aralifmmin uzun tutulmasi, analiz
sonucunda ortaya gikabilecek hatanin biiylimesine ve bilgi kaybina neden olabilir.
Boylece elde edilecek sonuglarin giivenirlilifi azalabilir. Verilerin toplanma
aralifinin kisaltilmasi ile daha fazla 6lgtim yapilabilmektedir. Bu durumda ise, ard
arda gelen ve difer g6zlemler arasinda olabilecek iliskinin artmasina neden
olabilecektir. iliskinin artmas: ile 6ziligkinin ortaya ¢ikma durumu da giiglenmis
olabilecektir. Dolayisiyla herhangi bir deZiskenin zamana gore degisimi
incelendiginde ilgili degiskene ait Ol¢lim sayisi ne kadar fazla olursa ele alinan
kayitlarda 6ziliskinin olup olmadig: daha agik olarak izlenebilir. Biiylime modeli
¢aligmalarinda 6ziliski olayim daha net izleyebilmek ve daha saglikli gikarimlar
yapabilmek i¢in miimkiinse giinliik veya haftalik ﬁlgﬁmlér yapilmasi ile daha yararh

sonuglar elde edilebilir.

Bu ¢alismanin amaglarindan birisi, biiylime egrisi modellerinin artiklarinda
ortaya cikabilecek baZimlilik yapisi olarak da adlandirilan &ziligkiyi aragtirmaktir.
G, ve FixG; genotipinde canli agirlik, cidago yiiksekligi, viicut uzunlugu, gogiis
gevresi, goplis derinligi, incik g¢evresi igin tahmin edilen bireysel biiylime
modellerinin artiklarinda 6ziligkinin olup olmadig1 test edilmigtir. Test igleminde
yaygin olarak kullanilan Durbin-Watson d istatistifinin yerine Durbin ve Watson
(1951) tarafindan bildirilen Beta dagilim yaklasimu kullamlmigtir. Bunun nedeni,
hesaplanan d istatistifi degeri belirsizlik veya kararsizhik bolgesinde yer alirsa,
oziligkinin varhigi ya da yoklugu hakkinda kesin bir sonuca varilamamaktadir
(Kobayashi, 1991; Gujarati, 1999; Huitema ve Mckean, 2000). Durbin ve Watson
(1951) tarafindan bildirilen Beta dailimina dayanan yaklagim ise, &ziligkinin

varligini belirlemek igin alt ve list simr degerleri ile kargilagtirma yapilmas: yerine
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bir kesin olasilik degeri ile karsilastrma yapma imkani sunmaktadir. Bu galismada
oziligkinin varligi, Durbin-Watson beta dagilimi yaklagimi ile test edilmistir.
Sonugta canli agirlik igin olusturulan 1k1 adet bireysel Richards modeli, bir adet
bireysel Lojistik modeli ile cigago yiiksekligi i¢in tahmin edilen bir adet bireysel
Monomolekiiler biiylime modeline ait artiklarda ziligki tespit edilmistir. Oziligkinin
aragtirilmasi ve giderilmesi ile ilgili boliimde agiklanan yontem ile 6ziligki ortadan
kaldinlarak &ziligkisiz yeni modeller tahmin edilmistir. Biiylime modeli
¢alismalarinda regresyon analizi varsayimini saglayabilmek ve giivenilir tahminler
elde edebilmek igin dziliskinin arastinlarak giderilmesi gereklidir. Oziliski sorununu
ele alip, ortadan kaldiran ¢aligmalara ait bilgiler 6nceki bolimde verilmistir.

4.9, Biiyiime Modellerinin Karsilastirnimasi

Canh agirlik-yas slirecinin tanimlanmasinda her iki genotipte gerek tahminler
gereckse uyum kriterleri (hata kareler ortalamasi, belirleme katsayisi, iterasyon
say1s1) yoniinden diger modellerle karsilagtirldifinda en uygun biiylime modeli
Lojistik modeli olarak goriilmektedir. Genel olarak biiylime stireci “S” geklinde
oldugundan, her iki genotipte canh agirlik igin olusturulan Lojistik biiylime egrisi
“S” seklinde bir yapiya sahiptir. '

Cidago ytiksekligi-yas stireci genotiplere gére incelendiginde, tahminler ve
uyum iyiligi olglitleri bakimindan modeller karsilagtirildiginda en uygun biiyiime
modeli; G; genotipinde Richards modeli, F1xG; genotipinde ise, Lojistik modeli
olarak bulunmustur. ‘

Viicut uzunlufunun zamana gore degisi{ni G: ve FixG; genotiplerine gore
matematiksel olarak biiylime modelleri ile olusturuldugunda, viicut uzunlugu ile
zaman (yas) arasindaki iligkiyi tanimlayan en uygun biiylime modeli iki genotipte de
Lojistik modeli olarak tespit edilmistir.
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Gogiis gevresi ile yas arasindaki iligki dort tane dogrusal dogrusal olmayan
biiylime egrileri ile modellendiginde, G; genotipi igin en uygun modelin Gompertz
biiylime modeli oldugu saptanmistir. FixG; genotipinde bu iligkiyi tanimlayan en
uygun model, Richards modeli olarak elde edilmigtir.

Gogiis derinligi degigkeninin zamana gére degisimi genotiplere gore
incelendiginde, G; genotipinde bu degisimi en uygun olarak agiklayan model,
Gompertz modeli olarak tespit edilmigtir. F1xG; g enotipinde ise, bu zamana gbére
olan degisimi en uygun sekilde agiklayan model, Richards modeli olarak
bulunmustur.

Incik gevresi-yas siirecinin tamimlanmas: isleminde G, ve F1xG; genotipi i¢in
yapilan degerlendirmeler sonucunda en uygun biliylime modeli Lojistik olarak
saptanmistir.
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5. SONUC VE ONERILER

Ceylanpmar Tarim Isletmesi’nde 1990 yilindan beri yiiriitiilen Simmental x
GAK sigir ki G; ve FixG; melezlerinden alinan ¢esitli viicut dlgiilerine ait veriler

kullamlarak yapilan bu ¢alismanin sonuglar1 agagidaki gibi dzetlenebilir,

Canlh agirlik ile yas arasindaki iligkiyi her iki genotipte en iyi tanimlayan
model Lojistik modeli olarak belirlenmistir. Bliylime egrisinin genel yapisi, biiyiime
modelinin belirleme katsayisi, hata kareler ortalamast ve biiyiime modelindeki
tahmin degerleri dikkate alindiginda en uygun modelin Lojistik modeli oldugu
sonucuna varilmigtir. Cidago yiiksekligi ile yas arasindaki siirecin modellenmesinde
uyum Olgiitleri g6z 6niine alindifinda en uygun modelin G; genotipinde Richards
modeli, F1xG; genotipinde ise, Lojistik olarak bulunmustur. Viicut uzunlugunun
zamana (yasa) gore degisimi genotiplere gore biiylime egrisi modelleri ile
olusturuldugunda, G, ve F1xG; genotiplerinde en uygun model, Lojistik modeli
olarak tespit edilmigtir. Gogiis gevresi ile yas arasindaki iliski modellendiginde, G;
genotipi igin en uygun modelin Gompertz biiylime modeli, F;xG; genotipinde bu
iligkiyi tammlayan en uygun model, Richards modeli olarak elde edilmistir. Gogiis
derinliinin yaga gére degisimi tamimlandifinda en uygun model, G; genotipinde
Gompertz, F1xG; genotipinde Richards modeli olarak bulunmustur. Incik gevresinde
ise her iki genotip i¢in en uygun biiylime modeli Lojistik olarak belirlenmistir.

Bireysel olarak tahmin edilen modellerin artiklari kullamlarak &ziligkinin
varlif1 test edilnﬁstir. Test sonucunda bazi modellerin artiklarinda '6zili§ki tespit
edilerek bu sorun diizeltilmis ve &ziligkisiz modeller olusturulmugtur. Bu ¢aligmada
kullamlan degiskenlerdeki gibi bir degiskenin zaman ile olan iligkisi modellenirse,
oziligki ortaya ¢ikabilir. Caligmada kullamlan 8l¢tim aralify daha uzun olsa idi, bu
durumda gézlem degerleri arasindaki iligki zayiflayabileceginden 6ziligkinin ortaya
gikmasi ihtimali azalabilir. Bu durumun tersi de séz konusudur: dlgtim araliinin
daha kisa tutulmasi, toplanacak olan gdézlem sayisim aﬁuacagmdan Oziligkinin

ortaya c¢ikmas: gliclenebilir. Bu nedenle biiylimenin zamana gore seyri
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incelendiginde ol¢tim araligy kiiciik tutularak daha fazla 6l¢timiin yapilmasi, elde
edilecek sonuglarin glivenirligini artirip hatay: azaltabilir. Bilgisayar teknolojisinin
bu kadar gelistigi bir dénemde, canlilara iligkin verilerin miimkiin olabilecek en
kiiciik zaman araliklanyla (giinliik, haftalik) kaydedilmesi ile daha saglikli ve daha
yararh sonuglar elde edilebilir. Bir calismada degiskenin zamana gore degisimi ister
dogrusal ister dogrusal olmayan modellerle tanimlandiginda, tahmin edilen
modellerin artiklarinda 6ziliskinin varlig test edilmelidir. Eger modelin artiklarinda

oziliskiye rastlanirsa, bu sorunu diizeltecek yaklagimlar kullaniimalidir.

Biiylimenin incelendigi ¢aligmalara yas (zaman) gibi bir bagimsiz degiskene ek
olarak genetik ve ¢evre ile ilgili degiskenlerin eklenmesi bu siirecin
tammlanmasinda daha faydali olabilir. Regresyon modelinde birden fazla bagimsiz

degisken kullanilacak ise, bu durumda g¢oklu baglant1 sorunu g6z Sniine alinmalidir.

Calismada kullanilan degiskenler i¢in iki genotipte olusturulan biiylime egrisi
modelleri yardimiyla sigirlarin biiylime seyri incelenerek bireysel ya da siirii olarak
kargilastirma yapilabilir. Herhangi bir degiskenin zamana gére seyrinde bir siir
belirli bir zaman siirecinde izlendiginde, eger standart egrinin altinda kaliyorsa bu
sigir se¢im islemi sonucunda elenebilir. Boylece standart biiylime egrileri segim
isleminde kullanilabilir. Ayrica degiskenler igin olusturulan standart egriler
kullanilarak, sifirin biiylime-gelisme siirecinde normal dist bir durumu olup
olmadig tespit edilebilir. Bilylime egrileri veteriner hekimler ve doktorlara canlinin
genel saglik durumu, beslenme durumu gibi biiytime ile ilgili konularda incelemenin

gerekliligi hususunda bilgi verebilir.

Standart biiyiime egrileri ile incelenen degisken i¢in bir canlinin belirlenen bir
yagstaki 6lgiilebilir herhangi bir 6zelligi tahmin edilebilir. Bunun yardimu ile canliya
ait tammlayicy bilgiler (belirli yastaki bir verim gibi) Snceden tahmin edilebildigi

gibi isletmenin kérlilig1 agisindan planlamada kullanilabilir.
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Hayvan yetistiriciliginin amagclarindan biri verimli hayvan materyali
saglayarak kar elde etmektir. Bu ise planli olarak yapilacak islah galigmalan ile
olabilir. Islah ¢alismalarinda istenen karakterlerin genetik 1slahi igin seleksiyon
islemi yapilir. Biiylime egrisi modellerinde tahmin edilen parametrelere ait kaliim
dereceleri ve biliylime egrisi parametteleri arasindaki genetik ve fenofipik
korelasyonlar, incelenen karakter icin seleksiyon islemlerinde kullamlabilir.
Seleksiyon ¢alismalarinda, genetik ilerleme saglanacak olan §zellige ait tahminienen
biiyiime parametrelerine iliskin kaltim derecelerinin yliksek olmasi seleksiyonun
basarisimi etkilemektedir. Bu nedenle seleksiyon galismalarinda parametrelere ait
kaliim derecelerinin yiiksek olmasi tercih edilmektedir. Ayrica parametreler
arasindaki genetik ve fenotipik korelasyonlar yardimiyla biyolojik anlamlari olan

biiylime parametreleri arasindaki iligki hakkinda bilgi edinilebilir.

Biiyiime siirecinin genel yapist itibariyle “S” seklinde bir yap1 gosterdiginden
bu siirecin dogrusal olmayan modellerle tanimlanmasi daha faydali olabilir. Ayrica
bu siiregte kullanilan model parametrelerinin biyolojik olarak yorumlanabilir olmasi

tercih edilmelidir.

Bilylime egrilerini canlilarin tiirli, genotipi, bulundugu cevre sartlari gibi
unsurlar etkileyebilmektedir. Biiyime olayr hakkinda daha ayrintili bilgi elde
edebilmek igin canlimin genetik 6zelliklerini olusturan unsurlar ile ¢evre faktorleri ve
miimkiinse bunlarin etkilesimlerini géz dniiniine alarak yapilacak bir modelleme,

bilytime ile ilgili daha yararh bilgilerin elde edilmesini saglayabilir.

Biiylime egrisi modellerine ait o ve & parametreleri sirasiyla canlinin en
yilksek biiyiikliigii ve biiyime hizi ile ilgili oldugundan, bu biyolojik biiylime
parametreleri ile canlinin verimliligi arasinda pozitif ya da negatif yonde iligkiler s6z
konusu olabilir. Bu nedenle verimlilige etki eden cevresel ve genetik faktorler de
dikkate alinarak biiylime egrisi parametrelerinin verimlilik {izerine olan etkilerinin
daha ayrintili olarak incelenmesi, hayvancilik ve yetistiricilik agisindan daha yararlt

sonuglar verebilir.
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OZET

Dogrusal Olmayan Biiyiime Modelleri ve Oziligkinin Incelenmesi: Simmental X
GAK Melezi Sigirlarda Bir Uygulama

Bu ¢aligma, Simmental x Giiney Anadolu Kirmuzis1i (GAK) si8ir itk G ve
F1xG; melezlerinden alinan gesitli viicut dlglilerine ait biiylime egrisi modellerinin
olusturulmasi amaciyla yapilmustir. Ayrica tahmin edilen bliylime egrisi
modellerinin artiklarinda ortaya ¢ikabilecek 6ziligkinin aragtirilarak ortadan
kaldirilmasi hedeflenmistir. '

Calismada G; ve FixG; genotiplerinde sirastyla 8 ve 52 bag olmak {izere
toplam 60 bag sigirin canlh agirlik, cidago yliksekligi, viicut uzunlugu, gégtis gevresi,
gbpiis derinligi ve incik gevresine iligkin veriler kullamlmigtir. Biiylime stirecinin
tamimlanmasinda Lojistik, Gompertz, Richards ve Monomolekiiler btliylime
modelleri kullanilmigtir.

Alt1 degisken i¢in G; ve FixG; genotiplerine ait bireysel biiylime egrisi
modelleri tahmin edilmistir. Baz1 modellerin artiklarinda 6ziligki tespit edilerek,
ortadan kaldirilmis ve 8ziligkisiz yeni modeller tahmin edilmigtir. Her iki genotip
icin genel bilyiime egrileri olusturabilmek icin bliylime efrisi parametrelerinin
ortanca degerleri kullanilmigtir. Her iki genotip icin genel biiylime egrileri
¢cizilmistir.

Bilyiime egrisi modellerinin uyum iyiligi, hata kareler ortalamasi, belirleme
katsayis1 ve iterasyon sayisi degerleri kullanilarak yapilmistir. Caligmada kullamlan
biitiin degiskenlerde her model igin belirleme katsayisi degerleri % 96-99,9 olarak
bulunmustur.

Incelemeler sonucunda, canli agirhik, cidago yiiksekligi, viicut uzunlugu, g6gis
gevresi, gbgiis derinligi ve incik gevresi i¢in G; genotipinde en uygun modeller
sirastyla; Lojistik, Richards, Lojistik, Gompertz, Gompertz ve Lojistik olmustur.
F1xG genotipi igin aym siralama; Lojistik, Lojistik, Lojistik, Richards, Richards ve
Lojistik olarak belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Biiyiime modeli, dogrusal olmayan regresyon, ziligki, sigir,
simmental, GAK.
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SUMMARY

Nonlinear Growth Models and The Study of Autocorrelation: An Application
of Simmental X SAR Crossbred Cattle Genotypes

This study was carried out to obtain growth curve models of the various body
measurements of Simmental x Southern Anatolian Red (SAR) crossbred cattle B;
and Fi;xB; genotypes. Also, it was aimed to inspect the autocorrelation of the
residuals from the growth curve models and to eliminate the autocorrelation.

The number of cattles having B; and FixB; genotypes were 8 and 52 heads
respectively, totally 60 heads. The data of live weight, wither height, body length,
chest circumference, chest depth, cannon bone circumference of these cattles were
recorded. Logistic, Gompertz, Richards and Monomolecular growth curve models
were used to define the growth pattern.

The invidual growth curve models of each genotypes were estimated for six
variables explained above. The autocorrelation was detected in some of the residuals
from the invidual growth curve models. The autocorrelation was eliminated and new
models were estimated. Median values of growth curve parameters were used to
obtain general growth curve models. General growth curves were drawn for each

genotypes.

Goodness of fit of the growth curve models was determined by mean square
error, determination coefficient and iteration number values. The wvalues of
determination coefficients of each models for all variables were estimated between
96-99,9 %.

It was concluded that the best models of B; genotype for live weight, wither
height, body length, chest circumference, chest depth, cannon bone circumference
were Logistic, Richards, Logistic, Gompertz, Gompertz and Logistic in sequence.
The same arranging for F;xB; genotype was Logistic, Loglstlc Log1st1c Richards,
Richards and Logistic.

Key Words: Growth model, nonlinear regression, autocorrelation, cattle, simmental,
sar.
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