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ÖZET 
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Bu çalışma QTL analiz yöntemleriyle yapılan tahminlerin geçerliliğini araştırmak üzere 

yapılmış bir simülasyon çalışmasıdır. Bilgisayarda R yazılım ile yapılan simülasyon programı 

ile lokusların yeri ile ilgili çeşitli senaryolara uygun çeşitli genişlikte örnekler üretilmiştir. 

Çalışma sonunda farklı senaryolar için farklı sonuçlar bulunmuştur. Programın her 

çalışmasında sonuçlar tesadüfi değişiklikler gösterecektir. Çalışma sonunda, lokuslar yakın 

olduğu zaman tahminin daha sapmasız olduğu, örnek genişliği arttıkça tahminin etkinliğinin 

arttığı bulunmuştur. 
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ABSTRACT 

MSC THESIS 

A SIMULATION STUDY ON THE VALIDITY OF QTL MAPPING 

METHODS 

SÜMEYYE GÜNDÜZ 

KASTAMONU UNIVERSITY INSTITUTE OF SCIENCE 

DEPARTMENT OF GENETICS AND BIOENGINEERING 

SUPERVISOR:PROF. DR. ORHAN KAVUNCU 

 

This study is a simulation study for detecting the validity of the QTL estimation methods. 

Samples with different sizes are generated using a simulation program written in R. Various 

scenarios are tried related to mapping the loci. At the end of the study, different results are 

found for different scenarios. At each run of the R program results are changed randomly. At 

the end of the study, as the loci are closer the estimations are approached to be unbiased. When 

the sample size gets greater the efficiency of the estimates increases. 

KEYWORDS:QTL Mapping, Genetics, Biostatistics. 

October 2023, 26 Page 

 

 

 

 



vi 

TEŞEKKÜR 

Tez çalışması boyunca yardım ve yönlendirmelerinden dolayı değerli tez 

danışmanım Prof. Dr. Orhan KAVUNCU’ya teşekkürü bir borç bilirim. Yüksek 

lisans sürecinde ve hayatımın her anında maddi ve manevi katkılarıyla, sabır ve 

anlayışlarıyla çalışmalarımdaki başarıma büyük katkısı olan canım aileme ve her 

daim beni bir ileriye taşıyan sevgili arkadaşlarıma teşekkürlerimi sunuyorum. 

SÜMEYYE GÜNDÜZ 

Kastamonu, 2023 

 



vii 

İÇİNDEKİLER 

 Sayfa 

TEZ ONAYI ............................................................................................................... ii 

TAAHHÜTNAME .................................................................................................... iii 

ÖZET .......................................................................................................................... iv 

ABSTRACT ................................................................................................................ v 

TEŞEKKÜR .............................................................................................................. vi 

İÇİNDEKİLER ........................................................................................................ vii 

TABLOLAR DİZİNİ .............................................................................................. viii 

SİMGELER VE KISALTMALAR DİZİNİ  .......................................................... ix 

1. GİRİŞ ...................................................................................................................... 1 

2. KAYNAK TARAMASI ........................................................................................ 4 

3. MATERYAL METOT .......................................................................................... 8 

3.1 Materyal: Simülasyonla Elde Edilen Örnekler .............................................. 8 

3.2 Metot ............................................................................................................ 11 

3.2.1 İki Marker Lokus İle QTL Haritalama Yöntemi .................................. 12 

3.2.2 Simülasyon Programı ............................................................................ 14 

4. BULGULAR ........................................................................................................ 17 

5. SONUÇ VE ÖNERİLER .................................................................................... 19 

KAYNAKLAR ......................................................................................................... 20 

ÖZGEÇMİŞ .............................................................................................................. 26 

  



viii 

TABLOLAR DİZİNİ 

   Sayfa 

Tablo 3.1 AHB/ahb * AHB/AHB Melezlemesinden Elde Edilecek Geri Melez 

Döllerinin Genotipleri (Gi), Frekansları (Fi), Kümülatif Frekansları 

(KFi), O Genotip İçin Üretilen Tesadüf Sayısının Düşmesi Gereken 

Aralık ve Genotipik Değerleri ................................................................... 9 

Tablo 3.2 Tek Bir Deneme İçin Kontrol Programı ve Sonuçları ( r=0,08; r1=0,04; 

r2=0,08; n=20)......................................................................................... 10 

Tablo 3.3 Simülasyon Kontrol Programı ( r1=0,04; r2=0,08 ve n=30) ..................... 14 

Tablo 4.1 Simülasyonla Elde Edilen Örneklere İlişkin 2000 Denemenin Mesafe 

Tahminlerinin (r1 ve r2) Ortalamaları ..................................................... 18 

Tablo 4.2 Simülasyonla Elde Edilen Örneklere İlişkin 2000 Denemenin Mesafe 

Tahminlerinin (r1 ve r2) Standart Sapmaları .......................................... 18 
 

 

  



ix 

SİMGELER VE KISALTMALAR DİZİNİ  

Simgeler 

F1   : Bir çaprazlamadan meydana gelen döldür 

BC1             : Geriye melez 

Gİ                     : Geri melez döllerinin genotipleri 

Fİ                       : Geri melez döllerinin frekansları 

KFİ            : Geri melez döllerinin kümülatif frekansları 

cM             : Santimorgan 

 

 

Kısaltmalar 

QTL    : Kantitatif Karakter Lokusları 

DNA           : Deoksiribo Nükleik Asit 

ML    : Maksimum olabilirlik 

SNP              : Tek Nükleotid Polimorfizmi 

SSLP             : Basit Dizi Uzunluğu Polimorfizmi 

RFLP        : Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi 

MAS             : Belirteç temelli seleksiyon 

PHS                : Hasat öncesi filizlenme 

HB                : Harita birimi 

 

 

 

 

 

 



1 

1. GİRİŞ 

Niceliksel veya çok faktörlü kalıtım olarak da bilinen poligenik kalıtım, Fisher (1918) 

ve Wright (1922)’ın klâsik yayınlarından beri önemini korumakta ve gerek bitki, gerek 

hayvan ıslahı çalışmalarında katkısı gelişerek devam etmektedir. Kantitatif özellikler 

her biri küçük etkilere sahip, çok sayıda gen tarafından kontrol edilmektedir. Bunun 

anlamı döllerde her bir genin etkisinin ayrılamaması, bunun yerine kantitatif 

özelliklerin normal bir dağılım göstermesidir. Diğer yandan kantitatif özelliklerde 

çevrenin etkileri de görülmektedir (Eriksson vd., 2013). Bu bakımdan kantitatif 

karakterle ilgili genetik ve çevreye ilişkin parametrelerin tahmin edilmesi, türe ilişkin 

uyum (adaptasyon) ve genetik yapı hakkında bilgi üretilmesini sağlayacaktır. 

Kantitatif karakterler kesikli değildir, süreklilik gösterir ve çok sayıda genin eklemeli 

etkileri tarafından kontrol edilen karakterlerdir. Kantitatif karakterleri kodlayan 

genlerin, kromozom üzerinde bulunduğu bölgelere ise kantitatif karakter lokusları 

(İngilizce Quantitative Trait Loci, kısaltılmışı QTL) adı verilmektedir. 

QTL analizinin en bilinen uygulama alanı ıslah ve ıslah öncesi çalışmalar ile markörler 

aracılığıyla QTL seleksiyonudur. QTL analizinin temel amacı, QTL’in kromozomlar 

üzerinde yerini belirlemektir. Bu amaçla deneme şeklinin, açılma gösteren 

popülasyonunun tipinin, genişliğinin, DNA markörlerinin bilgi sağlama düzeyi ile 

polimorfizm düzeyinin, bağlantı haritasının kurulması ve QTL analizinin yapılması 

için gerekli istatistik yöntemlerin hepsinin birlikte değerlendirilmesi gerekir. Başarı, 

bilginin sağlandığı QTL analizinin güvenilirliği ve doğruluğuna dayanır (Asins, 2002). 

Genom dizileme, gen ekspresyon analizleri veya gen transformasyonu gibi yerleşik 

çeşitli metodolojiler arasında, özellikle genetik markör sistemleri, yeni biyoteknoloji 

keşiflerini mevcut bitki yetiştirme stratejilerine uyarlama imkânı sunar. Genetik 

belirteçlerin yardımıyla, özellikleri belirleyen sabit genler veya transgenler, üreme 

hızını ve etkinliğini artıran üreme türleriyle takip edilebilir. Genetik belirteçler, 

germplazmın yapısındaki filogeniyi ortaya çıkarabilir ve ebeveyn germplazmının 

karakterizasyonunu sağlayabilir. Genetik belirteçler, QTL haritalama yanında, henüz 

fonksiyonları bilinmeyen genleri tanımlamak için de kullanılabilirler. Gen 
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fonksiyonlarının karşılaştırılmasına ve karşılaştırmalı haritalamaya dayanan 

yöntemlerle akraba olduğu düşünülen türlerin genomlarının belirlenmesinde ve 

mukayesesinde de belirteçlerden yararlanılmaktadır. 

İşlevsel belirteçlerin QTL haritalamada yararlı olabilmesi için, üzerinde durulan 

özelliğin fenotipini etkileyen genler arasında polimorfik olanlarla bağlantı halinde 

olması lazımdır. Açılan popülasyonlar veya özel germplazm panelleri oluşturmak için 

QTL veya ilişkili haritalama analizi yapılmalıdır ve belirteç ile QTL allelleri 

arasındaki bağlantı fazları atanabilmelidir. 

Genetik kaynakların çeşitliliğini artıran çalışmalar, özgün genotiplerin belirlenmesini 

sağlar. Bu nedenle, bu çalışmalar, geri melezleme yoluyla QTL haritalama gibi 

tekniklerin temelini oluşturur (Tanksley ve Nelson 1996). Belirteç-kantitatif özellik 

ilişkilerinden yararlanarak geri melezleme yoluyla QTL haritalama, QTL'lerin genetik 

kaynaklardan gelişmiş üreme germplazmına aktarılabilmesi için değerli bir yöntemdir 

(Buckler ve Thornsberry, 2002).  

QTL haritalama ile araştırılan kantitatif özelliği etkileyen gen bölgeleri belirlenebilir 

ya da bu özellik üzerindeki etkisi incelenebilir, QTL bölgelerinin araştırılan özellik 

üzerindeki etkisi görülebilir, kantitatif özellikteki varyasyon miktarının ne kadarının 

belirlenen spesifik gen bölgesi tarafından etkilendiğini tespit edilebilir, Tespit edilen 

QTL gen bölgelerinin hangi tip gen etkisi (eklemeli, dominant, epistatik) tarafından 

etkilendiği analiz edilebilir, araştırılan özelliğin hangi alleller tarafından etkilendiği 

gibi daha pek çok konuda bilgi sahibi olunabilir.(Kavuncu 2021) 

QTL belirlemede kullanılan popülasyonun büyüklüğünün fazla olması çalışmanın 

güvenilirliğini artırır, ancak maliyet hesaplarından dolayı böyle toplulukların 

oluşturulması özellikle sığır gibi bazı hayvan türleri için ve et kalitesi gibi bazı 

karakterler için zordur. 

Kanatlılarda çok döl alma imkânı, generasyon süresinin kısalığı, yetiştirme maliyet ve 

işgücünün azlığı gibi nedenlerden dolayı daha kolay olması QTL çalışmaları 

bakımından literatürün kanatlılarda zengin olmasını sağlamıştır. Tribolium, fare gibi 
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hayvan türlerinde ve buğday, çeltik, domates gibi bitkilerde belirteç lokuslara 

dayanarak QTL belirleme çalışmaları oldukça fazladır (Şahin ve Kavuncu 2019). 

Ne var ki bu çalışmalarda elde edilen sonuçların güvenilir olması gerekir. Bu 

sonuçların çıkarıldığı yöntemlerin güvenilirliğinin canlı materyalle test edilmesi 

mümkündür. Ancak maliyet, yukarıda bahsedilen ve benzeri sınırlandırmalardan, 

dezavantajlardan dolayı yöntemleri bilgisayarda simülasyonla elde edilmiş sanal 

materyalle test etmek daha kolay ve hızlı sonuçlar verebilir. 

İşte bu sebeple bu tez çalışmasında iki belirteç lokusla bağlı olan bir QTL lokusunu, 

iki hattın melezlerinin yüksek fenotipli hatla geri melezlenmesine dayanan haritalama 

yönteminin, simülasyonla üretilmiş sanal materyalde uygulaması yapılarak, yöntemin 

geçerliliği sınanmıştır. R yazılım ile hazırlanan bir simülasyon programı ile üç 

rekombinasyon parametresi ve üç örnek genişliği için 3*3=9 senaryonun her biri için 

yöntem 2000 defa denenmiştir. Önceden yapılan kontrol çalışmalarında 50, 100, 500, 

1000, 2000, 5000 ve 10 000 deneme yapılmış, 2000 denemenin parametrelerin isabetli 

bir şekilde tahmini için yeterli olduğu görülmüştür. İki parametre seti aşağıdaki gibi 

belirlenmiştir:   

1. Rekombinasyon değerleri (a ve b marker lokusları ile QTL lokusu arasındaki 

uzaklıklar: r1=0,08; r2=0,07; r1=0,11; r2=0,04; r1=0,12; r2=0,03. Görüldüğü gibi 

a ve b marker lokusları arasındaki toplam uzaklığın 15 HB olduğunu varsaydık.  

2. Örnek genişliklerini ise n=30, n=50, n=100 olarak alınmıştır. 
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2. KAYNAK TARAMASI 

Kantitatif bir özelliğin varyasyonunu etkileyen genlerin genellikle küçük etkili olduğu 

ve bütün bir genoma yayılmış bulunduğu, varyasyonda bu genler yanında çevrenin de 

etkili olduğu varsayılır. Bitkilerde bodur-sırık oluş, hayvanlarda cücelik gibi boyla 

ilgili fenotipik sınıflamaları mümkün kılan büyük etkili genlerin varlığından da 

bahsedilebilir. Dolayısıyla bir kısmı büyük etkili olabilen, birçok lokusa dağılmış 

genlerin ve çevre şartlarının etkisi altında ortaya çıkan bu varyasyonu analiz etmek, 

monogenik özelliklerdeki kadar kolay değildir. Çünkü bu özellikler bakımından 

fenotipik açılma oranlarını genotiplere göre sınıflandırmak mümkün değildir. Bu 

özellikler için kullanılan “poligenik” tabiri yerinde bir ifadedir. Bazıları bu gibi 

özellikler için “kantitatif” yerine “kompleks” sıfatını da kullanmaktadır. (Kavuncu 

2021) 

Bunlar da, diğer genler gibi transkripsiyon faktörlerini, hücre yüzeyindeki proteinleri, 

metabolizma veya DNA replikasyon, transkripsiyon veya tamir enzimlerini 

kodlayabilirler (Griffith vd., 2012). Bu genlerin bulunduğu lokusların bir kısmı büyük 

etkili olabilir veya küçük etkili genlerin bulunduğu bazı lokuslar genom üzerinde bir 

yerde topluca blok halinde bulunabilir. Çevre etkisi de eklenince, hangi genotipin 

hangi fenotipte olduğunu ayırt etmek imkânsız hale gelir. Bununla birlikte, nasıl ki 

Mendel genetiğinin geliştirdiği yöntemlerden farklı yöntemlerle, bu allellere ve 

genotiplere değerler vererek fenotip üzerine etkilerini bir model olarak ifade 

edebiliyorsak, bunların bulunduğu lokusların genom üzerinde yerlerini haritalamak 

için de mevcutlardan geliştirilmiş yeni yöntemler kullanılabilir. 

1990’lardan itibaren, moleküler biyoloji ve biyoteknoloji alanlarındaki gelişmelere 

paralel olarak, bu genlerin yerlerini, belirteç (marker) lokusları kullanarak belirlemeye 

yönelik yöntemler de gelişmeye başlamıştır. İşte bu büyük etkili genlerin ve/veya 

genom üzerinde peş peşe dizilmiş olabilen küçük etkili gen topluluğunun yerini, belirli 

belirteç lokuslarla bağlılığına göre belirlenebileceği varsayımı, 1990’lardan itibaren 

poligen yerine Kantitatif Özellik Lokusları (Quantitative Traits Loci, kısaltılmışı QTL) 
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deyiminin kullanılmasına sebep olmuştur. QTL deyimiyle, küçük etkili gen blokları 

ile birlikte büyük etkili gen dizileri de ifade edilmektedir. (Şahin ve Kavuncu, 2019) 

Moleküler belirteç, belirli bir kromozomal lokus için etiket olarak kullanılan ve 

herhangi bir özellik bakımından fenotipik varyasyonla ilgili olmayabilen farklı 

allellere sahip bir DNA dizisidir (Griffith vd. 2012). Moleküler belirteçler tek bir 

nükleotid bakımından farklılık (Single nucleotide polymorphism – SNP) gösterebilir 

veya bazı küçük DNA parçacıklarının tekrarlanmasından ortaya çıkan farklı 

uzunluklara (Simple Sequence Length Polymorphism - SSLP) sahip olabilir (Griffith 

vd. 2012). Bir restriksiyon enziminin hedefindeki sitede yer alan SNP’ler (RFLP 

Restriction Fragment Length Polymorphism olarak isimlendirilir) haritalamada 

önemlidir (Lynch ve Walsh 1998).  

Bitki ve hayvan ıslahında kantitatif özellikleri belirleyen genlerle bağlantı halinde olan 

ve morfolojik veya biyokimyasal özellikleri determine eden genlerden yararlanarak 

kantitatif özellikler bakımından üstün fenotipli bireyleri damızlık, anaç olarak seçmek 

düşüncesi öteden beri vardır (Düzgüneş ve Ekingen 1983; Kavuncu 2021). Sax isimli 

araştırıcı daha 1923’te fasulyede dane büyüklüğü ile tohum kabuğu renk 

pigmentasyonu arasındaki ilişkilerden yararlanmaya çalıştı. Daha sonra Mather, 

Sax’ın metodunu 1941’de yayınladığı makalesinde Drosophila’da da kullandı. Ancak 

bu tip özelliklerle yapılacak çalışmaların türlü çeşitli zorluklar, moleküler 

tekniklerdeki gelişmelere paralel olarak belirteç lokuslarla QTL’ler arasındaki 

bağlantıdan yararlanarak aşılmaya çalışıldı. 1961 yılında da Thoday tek belirteç 

lokusları kullanarak poligenlerin yerini belirteçlerle belirlemeye yönelik ilk çalışmayı 

yayınladı. Bütün bu çalışmalardan sonra Geldermann isimli bir araştırıcı QTL tabirini 

ilk defa 1975 yılında yayınladığı makalesinde kullandı (Şahin ve Kavuncu 2019).    

Buğdayda QTL haritalamada kullanılan gerek SNP, gerek SSLP çok sayıda belirteç 

bulunmaktadır (Sönmezoğlu ve ark. 2010).  

Bu belirteçlerle üzerinde durulan QTL arasında bağlantı varsa QTL’lerin yerini 

belirlemede bu bağlantıdan yararlanılır. Bitki ve hayvan ıslahı çalışmalarında, yeri 

bilinen belirteçlerle QTL arasında bağlantı olup olmadığına bakılır. Eğer bir bağlantı 
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varsa bundan yararlanarak belirteç temelli seleksiyon (MAS) stratejileri geliştirmeye 

çalışılır. Buğdayda yapılan çalışmalarla ilgili bir derleme Sönmezoğlu vd. (2010) 

tarafından yapılmıştır. Adı geçen derleme makalesindeki bilgilere göre moleküler 

belirteçlerin buğday bitkisindeki uygulama alanları “genotip tanımlama, çeşit tescili, 

ıslah hatlarının tanımlanması, tohum saflık testleri, hibrit çeşit saflık testleri, genetik 

çeşitliliğin belirlenmesi, gen kaynaklarının genetik kökeninin araştırılması, tarımsal 

performansın ve adaptasyon yeteneğinin tahmini, basit karakterlerin kalıtımı, kantitatif 

karakterlerin (QTL) aktarımı ve gen piramitlerinin oluşturulması şeklinde 

özetlenebilir” (Sönmezoğlu vd. 2010). Gelişen belirteç teknolojisi sayesinde buğdayda 

gluten sağlamlığı (Watson, 2008), nişasta özellikleri (waxy genleri) (Briney vd.., 

1998), tane sertliği (puroindoline genleri) (Beecher vd., 2002), vernalizasyon (Yan vd., 

2003; 2004), yarı cücelik (Peng vd., 1999), yaprak pasına (Lr10 ve Lr2) (Feuillet vd., 

2003) ve küllemeye (Huang vd., 2003a) dayanıklılık gibi agronomik açıdan önemli 

genlerin aktarımı mümkün olmuştur (Sönmezoğlu vd. 2010). 

Griffith vd. (2012), QTL haritalama tekniklerine bir misal olmak üzere domateste 

kırmızı ağır meyveli bir hatla sarı küçük meyveli bir hattın F1 melezlerini ağır hatla 

geri melezlemiş, elde edilen bitkilerin ağırlıklarını ve SNP veya SSLP belirteç lokus 

genotiplerini belirlemiştir. Bu belirteç lokuslardan beş tanesinin ve meyve ağırlığının 

ölçüldüğü geri melez bitkilerden elde edilen sonuç meyve ağırlığı bakımından 

varyasyona yol açan QTL ile bu belirteç lokuslardan biri arasında sıkı bağlantı 

olduğudur. 

Buğdayda gerçekten birçok çalışma vardır. Meselâ Avustralya’da yapılan bir 

çalışmada (İmtiaz vd. 2008), hasat öncesi filizlenme (PHS) bakımından varyasyonu 

kontrol eden QTL’lerin belirlenmesi ve karakterizasyonu için yapılan çalışmada 

buğdayın atalarından biri olan ve PHS’ye dayanıklı olan diploit bir Aegilops taushcii 

hattıyla tetraploit bir Triticum turgidum hattının melezlenmesinden elde edilen 

sentetik bir hat oluşturulmuştur. Bu sentetik hattın kırmızı taneli A. Tauschi hattıyla 

sürekli geri melezlemesinden elde edilen beyaz taneli materyale PHS’ya dayanıklılık 

genlerinin aktarılması sağlanmıştır. Bu arada moleküler belirteç temelli seleksiyon 

(MAS) için aday olabilecek belirteçler belirlenmiştir. 
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Pamukta yaprak solgunluğu (Verticillium wilt) hastalığı ile ilgili bir çalışmada 

(Bardak vd. 2021), belirteç temelli seleksiyon (MAS) için kullanımı mümkün olan ve 

yaprak solgunluğu da dâhil, birçok hastalığa dayanıklılık/hassaslık veya tolerans 

bakımından varyasyonla bağlantı halinde olabilecek birçok SNP belirteç 

belirlenmiştir. 

QTL haritalaması basit bir temele dayanır; Çalışılan kantitatif özelliklerin ve bağlantı 

haritası yapılmış moleküler belirteçlerin farklı fenotiplerine sahip iki hat melezlenir. 

Analiz için, elde edilen F1’ler kendi aralarında melezlenerek elde edilen F2’ler veya 

hatlardan birisiyle veya her ikisiyle geri melezlenmesiyle elde edilen geri melezler 

(BC1’er) kullanılır. Sonuçlar, belirteç lokusların genotiplerine göre sınıflanır ve 

genotip sınıfları arasında nicel özellik ortalaması bakımından fark olup olmadığına 

bakılır (Şahin ve Kavuncu 2019).  

İki belirteç lokusla QTL haritalama yöntemi, bu tez çalışmasında uygulanan metot 

olması dolayısıyla, metot bölümünde ayrıntılı olarak anlatılmıştır.  
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3. MATERYAL METOT 

3.1 Materyal: Simülasyonla Elde Edilen Örnekler 

Bilgisayarda R yazılım programı kullanılarak, aralarında uzaklık 15 HB kadar olan iki 

marker lokus ve bunlar arasında her iki marker lokusa uzaklığı ve fenotip ortalaması 

belli bir QTL lokusu planlanmıştır. İkişer allelli marker lokusları A ve B ile yeri 

belirlenmeye yine iki allelli QTL lokusu ise H ile gösterilmiştir.   

Bu simülasyon çalışmasında, QTL lokusunun yerini belirlemek için yapılan 

çalışmalarda kullanılan klâsik bir yöntem tasarlanmıştır. Bu yöntemde yüksek 

fenotipli, AHB/AHB genotipinde bir hat ile düşük fenotipli, ahb/ahb genotipinde bir 

hattın AHB/ahb genotipli F1 melezleri, yüksek fenotipli hatla geriye melezlenir. QTL 

lokusu için, eklemeli bir model varsayılmış; büyük etkili H allelinin etkisi 15, küçük 

etkili h allelinin etkisi ise 5 birim kabul edilmiştir. Buna göre mümkün olan üç 

genotipin değerleri HH için 30, Hh için 20 ve hh için de 10 alınmıştır. Geri 

melezlemede elde edilen her bir genotip için, ortalaması sıfır, standart sapması 2 olan 

ve normal dağılan bir çevre değeri üretilerek, ilgili genotipin değerine eklenmiş ve 

böylece her bireyin fenotipi bulunmuştur. 

AHB/ahb F1 bireyi ile AHB/AHB hattından bireyin melezlenmesinde elde edilecek 

geri melez bireylerinin genotipleri, standart uniform tesadüf sayıları yardımıyla 

belirlenmiştir. Buna göre meselâ A ve H lokusları arasında r1, H ile B arasında r2 

kadar uzaklık varsa, geri melez bireylerinin genotiplerinin oluş ihtimalleri Tablo: 

3.1’deki gibi olacaktır. Buna göre rastgele üretilen bir standart uniform tesadüf sayısı, 

(1-r1)*(1-r2)/2’ye eşit veya daha küçükse genotip AHB/AHB olacaktır. Kümülatif 

ihtimal değerleri yardımıyla üretilen sayı hangi aralığa düşüyorsa, geri melez dölünün 

genotipi, o aralığa uygun genotipte olacaktır. 
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Tablo 3.1 AHB/ahb * AHB/AHB Melezlemesinden Elde Edilecek Geri Melez Döllerinin 

Genotipleri (Gi), Frekansları (Fi), Kümülatif Frekansları (KFi), O Genotip İçin Üretilen 

Tesadüf Sayısının Düşmesi Gereken Aralık ve Genotipik Değerleri 

Genotip 

(Gi) 
Frekans (Fi) 

Kümülatif Fekans 

KFi) 
Uygun Aralık 

Genotipik 

Değer 

AHB/AHB 
F1=(1-r1)*(1-

r2)/2 
KF1 X≤KF1 30 

AHb/AHB F2=(1-r1)*r2/2 KF2=KF1+F2 KF1<x≤KF2 30 

AhB/AHB F3=r1*r2/2 KF3=KF2+F3 KF2<x≤KF3 20 

Ahb/AHB F4=r1*(1-r2)/2 KF4=KF3+F4 KF3<x≤KF4 20 

aHB/AHB F5=r1*(1-r2)/2 KF5=KF4+F5 KF4<x≤KF5 30 

aHb(AHB F6=r1*r2/2 KF6=KF5+F6 KF5<x≤KF6 30 

ahB/AHB F7=(1-r1)*r2/2 KF7=KF6+F7 KF6<x≤KF7 20 

ahb/AHB 
F8=(1-r1)?(1-

r2)/2 
KF8=KF7+F8=1 

KF7<x≤KF8 

(=1) 
20 

Simülasyonu yapılan senaryolar için üç rekombinasyon parametresi ve üç örnek 

genişliği ele alınmıştır:  

1. Rekombinasyon değerleri (a ve b marker lokusları ile QTL lokusu arasındaki 

uzaklıklar: r1=0,08 (r2=0,07); r1=0,11 (r2=0,04), r1=0,12 (r2=0,03). Görüldüğü gibi 

a ve b marker lokusları arasındaki toplam uzaklığın 15 HB olduğunu varsaydık.  

2. Örnek genişliklerini ise n=30, n=50, n=100 olarak aldık. 

Böylece 3*3=9 senaryonun her biri için 2000 deneme yapılmıştır. Programı test etmek 

üzere tek bir deneme için program ve sonuçları Tablo 3.2’deki gibi yazdırılarak kontrol 

edilmiştir:    
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Tablo 3.2 Tek Bir Deneme İçin Kontrol Programı ve Sonuçları ( r=0,08; r1=0,04; r2=0,08; 

n=20) 

> # F1'in vereceği gametler; AHB/ahb=111/222 

> # r=0,08; r1=0,04; r2=0,08; n=20 

> r=0,12 

> r1=0,08 

> r2=0,04 

> p111=(1-r1)*(1-r2)/2 

> p112=p111+(1-r1)*r2/2 

> p121=p112+r1*r2/2 

> p122=p121+r1*(1-r2)/2 

> p211=p122+r1*(1-r2)/2 

> p212=p211+r1*r2/2 

> p221=p212+(1-r1)*r2/2 

> p222=p221+(1-r1)*(1-r2)/2 

> # a<=p111 ise 111 (AHB); 0.p111<a<=p112 ise 112 (AHb); p112<a<=p121 ise 121 (AhB); 

p121<a<=p122 ise 122 (Ahb)  

> # p122<a<=p211 ise 211 (aHB); p211<a<=p212 ise 212 (aHb); p212<a<=p221 ise 221 (ahB); 

p221<a<=1.0000 ise 222 (ahb) 

> #  

> #  

> n=20 

> g=array(rep(0),n) 

> xc=array(rep(0),n) 

> xg=array(rep(0),n) 

> xf=array(rep(0),n) 

> nden=1 

> r1t=array(rep(0),nden) 

> r2t=array(rep(0),nden) 

> g 

 [1] 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

> ABsay=0 

> for (k in 1:nden){ 

+ a=runif(n,0,1) 

+ for (i in 1:n){ 

+ ifelse ((a[i]<=p111),(g[i]=111),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]<=p111),(ABsay=ABsay+1),(ABsay=ABsay)) 

+ ifelse ((a[i]>p111&a[i]<=p112),(g[i]=112),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p112&a[i]<=p121),(g[i]=121),(g[i]=g[i])) 
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Tablo 3.2’nin devamı 

+ ifelse ((a[i]>p121&a[i]<=p122),(g[i]=122),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p122&a[i]<=p211),(g[i]=211),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p211&a[i]<=p212),(g[i]=212),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p212&a[i]<=p221),(g[i]=221),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p221),(g[i]=222),(g[i]=g[i])) 

+ } 

+ # kantitatif özellik hesabı 

+ for (i in 1:n){ 

+ ifelse ((g[i]<=112),(xg[i]=30),(xg[i]=xg[i])) 

+ ifelse ((g[i]>112&g[i]<=122),(xg[i]=20),(xg[i]=xg[i])) 

+ ifelse ((g[i]>122&g[i]<=212),(xg[i]=30),(xg[i]=xg[i])) 

+ ifelse ((g[i]>212),(xg[i]=20),(xg[i]=xg[i])) 

+ xc[i]=rnorm(1,0,2) 

+ xf[i]=xg[i]+xc[i] 

+ xc[i]=round(xc[i],digits=3) 

+ xf[i]=round(xf[i],digits=3) 

+ }} 

>  

> cat(" gametler         ",format(g,width=6),"\n","genotip değerleri",format(xg,width=6),"\n", 

+ "çevre değerleri  ",format(xc,width=6),"\n","fenotip değerleri",format(xf,width=6)) 

 gametler             222    111    112    111    222    111    222    111    222    222    111    222    222    111    

211    222    111    222    222    211  

 genotip değerleri     20     30     30     30     20     30     20     30     20     20     30     20     20     30     30     

20     30     20     20     30  

 çevre değerleri    0,753  2,757  3,665  1,759  2,762  1,510 -0,217  2,220  3,068  0,029  4,954 -1,619  

3,800 -0,872  3,084  1,989  2,009  3,754 -1,135  2,930  

 fenotip değerleri 20.753 32.757 33.665 31.759 22.762 31.510 19.783 32.220 23.068 20.029 34.954 

18.381 23.800 29.128 33.084 21.989 32.009 23.754 18.865 32.930>  

> 

3.2 Metot 

QTL haritalaması için geliştirilmiş çeşitli yöntemler vardır. Tek belirteç lokusla QTL 

arasındaki bağlantıdan yararlanarak QTL’in yerini belirlemeye yönelik çalışmalar 

göstermiştir ki, QTL ile başka bir belirteç arasında bulunabilecek bağlantı, QTL’in 

yeniden haritalanmasını gerektirmektedir. Bu yüzden iki, hatta daha fazla sayıda 

belirteç kullanılarak yapılacak haritalama, daha kesin sonuçlar vermektedir. QTL’i 
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oluşturan gen veya genlerin allelik ve allelik olmayan etkilere sahip olması da QTL 

haritalamada belirsizliğe, hatalı tahinlere yol açabilmektedir. İki hattın F1 ve F2 

melezlerini ve F2 melezlerinin hatların biriyle veya her ikisiyle geri melezlenmesinden 

elde edilen materyali analiz etmeye yönelik yöntemler halen denenmektedir. 

Bu çalışmada, iki belirteç lokusla, eklemeli etkiye sahip iki allelli bir QTL lokusunun 

yeri belirlemeye yönelik bir yöntemin simülasyonu yapılmıştır. QTL bakımından biri 

yüksek, biri düşük fenotipli iki hattın F1 melezi yüksek fenotipli hatla geriye 

melezlenerek elde edilen materyal kullanılarak QTL’in yeri belirlenmeye çalışılmıştır. 

İki hat, belirteç lokuslarda da farklı allellere sahip kabul edilmiştir. Dolayısıyla metot 

başlığı altında, önce birinci alt başlıkta iki belirteç lokusla yapılan QTL haritalama 

yöntemi, bu çalışmada kullanılan haliyle anlatılmış, daha sonra da ikinci alt başlıkta 

yazılan simülasyon programı verilmiştir. 

3.2.1 İki Marker Lokus İle QTL Haritalama Yöntemi 

Tek marker lokusla, QTL’in eklemeli, dominant etkileri ve aradaki r değerinin ayırt 

edilememesi, iki marker lokus kullanılarak halledilebilir. M ve N lokusları marker 

lokuslar olsun. QTL’i de yine H ile gösterelim. Rekombinasyon oranları M ile N 

lokusları arasında r, M ile H arasında r1, N ile H arasında r2 kadar olsun. İki saf hat 

M1HN1/M1HN1 ve M2hN2/M2hN2, genotipik değerleri de a ve -a olsun. F1 

M1HN1/M2hN2 genotipinde olacaktır, onun değeri de d olsun. F1, birinci ebeveyn 

hatla geriye melezlensin.  

İstatistik analiz sonucunda genotip ortalamaları arasındaki farklılık önemli bulunursa, 

QTL bu lokuslara bağlı demektir. O zaman bir adım daha ileri gidilir: Eşlenik 

genotiplerin ortalamaları arasındaki fark a-d, ayrık genotiplerin ortalamaları arasındaki 

fark ise (a-d) (r2-r1)/r kadardır. Ayrıklar arasındaki farkın, eşlenikler arasındaki farka 

bölümü (r2-r1)/r değeridir. Bu değer pozitifse r2>r1, demeli QTL M lokusuna daha 

yakın, negatifse N lokusuna daha yakın demektir.   

Marker lokusların, çift rekombinasyon ihmal edilecek kadar yakın olduğunu, 

dolayısıyla r1+r1=r olduğunu varsayarak BC1 geri melezlerin marker lokuslar için 

genotiplerini, bu genotiplerin frekanslarını, ortalamalarını da hesaplamak mümkündür. 
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1. Misal: A ve B marker lokusları bağlı olup aralarında 16 cM uzaklık vardır. A 

lokusunda mutant a bir alleli ve B lokusunda mutant bir b alleli bakımından homozigot 

bir hatla (ab/ab), her iki lokustan yabani alleller bakımından homozigot bir hat 

(AB/AB) melezlenmiştir. F1’ler (AB/ab) yabani hatla geri melezlenmiştir. Kantitatif 

bir özellik bakımından AB/AB yabani hattının ortalaması 30 birim, ab/ab mutan hattını 

ortalaması ise 12 birim hesaplanmıştır. F1’lerin ortalaması 24 birim bulunmuştur. 

F1’ler yabani hatla geriye melezlenmiştir. Elde edilen döllerin mümkün olan marker 

lokus genotipleri ve bunların QTL ortalamaları aşağıdaki gibi bulunduğuna göre QTL 

ile marker lokuslar arasında bağlantı varsa uzaklıkları hesaplayınız. 

BC1 Genotipleri       QTL Ortalamaları 

AB/AB     0,42  29 

Ab/AB      0,08   24 

aB/AB     0,08   22 

ab/AB      0,42    19 

Çözüm: Çift crossing over olmadığını, yani r1+r2=r olduğunu varsayarak 

a-d=29-19=10 

(a-d)(r2-r1)/r=24-22=2           

            (a-d) (r2-r1)/r=10 ((r2-r1)/16=2 

             (r2-r1)=16*2/10=3.2 

              r2=3,2 + r1 

                     r2+r1=16       r1 = 16- r2  

              16-r1=3,2+r1 

              2r1==16-3,2=12,8 

               r1= 6,4   ve r2= 16-6,4=3,2+6,4=9,6 

Sonuç olarak QTL ile A lokusu arasında 6,4 cM, B lokusu arasında 9,6 cM uzaklık 

olduğunu varsayabiliriz.    
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3.2.2 Simülasyon Programı 

Simülasyon Programı, başlangıçta parametreleri tanımlayarak, bu çalışmada ele 

alınmayan senaryolar için de uygulanacak şekilde hazırlanmıştır. Programda, önce 

senaryoların her biri için 50, 100, 500, 1000, 2000, 5000 ve 10,000 örnek üretilmiş; 

2000 denemenin parametrelerin isabetli bir şekilde tahmini için yeterli olduğu 

görülmüştür. Üretilen 2000 adet örnekte hesaplanan uzaklıkların ortalaması ve 

standart sapması hesaplanmış ve sonuçlar değerlendirilmiştir. Yazılan program, 

r1=0,04; r2=0,08 ve n=30 parametreleriyle Tablo 3.3’de gösterilmiştir.  

Tablo 3.3 Simülasyon Kontrol Programı ( r1=0,04; r2=0,08 ve n=30) 

 > # F1'in vereceği gametler; AHB/ahb=111/222 

> # r=0,12; r1=0,04, r2=0,08; n=30 

> r=0,15 

> r1=0,08 

> r2=0,07 

> p111=(1-r1)*(1-r2)/2 

> p112=p111+(1-r1)*r2/2 

> p121=p112+r1*r2/2 

> p122=p121+r1*(1-r2)/2 

> p211=p122+r1*(1-r2)/2 

> p212=p211+r1*r2/2 

> p221=p212+(1-r1)*r2/2 

> p222=p221+(1-r1)*(1-r2)/2 

> # a<=p111 ise 111 (AHB); 0.p111<a<=p112 ise 112 (AHb); p112<a<=p121 ise 121 (AhB); 

p121<a<=p122 ise 122 (Ahb)  

> # p122<a<=p211 ise 211 (aHB); p211<a<=p212 ise 212 (aHb); p212<a<=p221 ise 221 

(ahB); p221<a<=1.0000 ise 222 (ahb) 

> #  

> #  

> n=30 

> g=array(rep(0),n) 

> xc=array(rep(0),n) 

> xg=array(rep(0),n) 

> xf=array(rep(0),n) 

> nden=2000 

> r1t=array(rep(0),nden) 
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Tablo 3.3’ün devamı 

> r2t=array(rep(0),nden) 

> ABsay=0 

> for (k in 1:nden){ 

+ a=runif(n,0,1) 

+ for (i in 1:n){ 

+ ifelse ((a[i]<=p111),(g[i]=111),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]<=p111),(ABsay=ABsay+1),(ABsay=ABsay)) 

+ ifelse ((a[i]>p111&a[i]<=p112),(g[i]=112),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p112&a[i]<=p121),(g[i]=121),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p121&a[i]<=p122),(g[i]=122),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p122&a[i]<=p211),(g[i]=211),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p211&a[i]<=p212),(g[i]=212),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p212&a[i]<=p221),(g[i]=221),(g[i]=g[i])) 

+ ifelse ((a[i]>p221),(g[i]=222),(g[i]=g[i])) 

+ } 

+ # kantitatif özellik hesabı 

+ for (i in 1:n){ 

+ ifelse ((g[i]<=112),(xg[i]=30),(xg[i]=xg[i])) 

+ ifelse ((g[i]>112&g[i]<=122),(xg[i]=20),(xg[i]=xg[i])) 

+ ifelse ((g[i]>122&g[i]<=212),(xg[i]=30),(xg[i]=xg[i])) 

+ ifelse ((g[i]>212),(xg[i]=20),(xg[i]=xg[i])) 

+ xc[i]=rnorm(1,0,2) 

+ xf[i]=xg[i]+xc[i] 

+ } 

+ xf11=0 

+ xf12=0 

+ xf21=0 

+ xf22=0 

+ xsay11=0 

+ xsay12=0 

+ xsay21=0 

+ xsay22=0 

+ xtop=0                                

+ xtop2=0 

+ for (i in 1:n){ 

+ ifelse ((g[i]<112|(g[i]>112&g[i]<=121)),(xf11=xf11+xf[i]),(xf11=xf11)) 

+ ifelse ((g[i]<112|(g[i]>112&g[i]<=121)),(xsay11=xsay11+1),(xsay11=xsay11)) 
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Tablo 3.3’ün devamı 

+ ifelse ((g[i]>111&g[i]<=112|(g[i]>121&g[i]<=122)),(xf12=xf12+xf[i]),(xf12=xf12)) 

+ ifelse ((g[i]>111&g[i]<=112|(g[i]>121&g[i]<=122)),(xsay12=xsay12+1),(xsay12=xsay12)) 

+ ifelse ((g[i]>122&g[i]<=211|(g[i]>211&g[i]<=221)),(xf21=xf21+xf[i]),(xf21=xf21)) 

+ ifelse ((g[i]>122&g[i]<=211|(g[i]>211&g[i]<=221)),(xsay21=xsay21+1),(xsay21=xsay21)) 

+ ifelse ((g[i]>211&g[i]<=212|(g[i]>221&g[i]<=222)),(xf22=xf22+xf[i]),(xf22=xf22)) 

+ ifelse ((g[i]>211&g[i]<=212|(g[i]>221&g[i]<=222)),(xsay22=xsay22+1),(xsay22=xsay22)) 

+ xtop=xtop+xf[i] 

+ } 

+ ifelse (xsay12<=0,(xsay12=1),(xsay12=xsay12)) 

+ ifelse (xsay21<=0,(xsay21=1),(xsay21=xsay21)) 

+ n2=xsay11+xsay12+xsay21+xsay22 

+ xtop2=xf11+xf12+xf21+xf22 

+ xort11=xf11/xsay11 

+ xort12=xf12/xsay12 

+ xort21=xf21/xsay21 

+ xort22=xf22/xsay22 

+ fark1122=xort11-xort22 

+ fark1221=xort12-xort21 

+ r1t[k]=(r*100-(r*100*fark1221/fark1122))/2 

+ r2t[k]=r*100-r1t[k] 

+ } 

> sspr1=sqrt(var(r1t)) 

> varr2=var(r2t) 

> r1t=round(r1t) 

> r2t=round(r2t) 

> ortr1=round(mean(r1t)) 

> ortr2=round(mean(r2t)) 

> cat (nden, "denemenin a-qtl lokus uzaklığı için ortalama ve st sapması", format(ortr1,width=10), 

+ format(sspr1,width=10), "\n", nden, "denemenin b-qtl lokuslarının uzaklığı için ortalama ve 

varyans", 

+ format(ortr2,width=10),format(varr2,width=10),"\n") 

2000 denemenin a-qtl lokus uzaklığı için ortalama ve st sapması          9   9.300654  

2000 denemenin b-qtl lokuslarının uzaklığı için ortalama ve varyans    6   86.50217 
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4. BULGULAR 

Simülasyonla üretilen örneklerden hesaplanan mesafe tahminlerinin 2000 denemeden 

elde edilen ortalamaları, Tablo 4.1’de, bu tahminlerin standart sapmaları da Tablo 

4.2’de verilmiştir. İki uzaklık arasında r1+r2=r gibi bir ilişki olduğu için r1 ile r2’nin 

varyansı aynı olması gerekir. Yapılan tahminlerde de bu görülmüştür; r1 tahminlerinin 

varyansı ile r2 tahminlerinin varyansı eşittir.  

QTL, bizim bu çalışmamızda olduğu gibi iki marker lokus arasında olduğu zaman 

tahmin edilen uzaklıklar, Tablo 4.1’de görüldüğü gibi, gerçeğe oldukça yakındır. 

Tahminlerin ortalaması, örnek genişliklerinin ve hb uzaklıkların tamamında baştan 

öngörülen parametre değerine eşit çıkmıştır. Oysa 2000 denemeden daha az sayıda 

yapılan denemelerde n=30 olduğu zaman ortalamadan gerçek parametre değerinde 

farklı çıkmakta; yani tahmin sapmasız olmamaktadır. Meselâ 20 deneme sonunda 

r1=0,08 ve r2=0,07 parametre değerleriyle n=30 büyüklüğünde örneklerden 

hesaplanan uzaklıkların ortalamaları r1=0,09, r2=0,06, bu tahminlerin standart 

sapması da 8,666 bulunmuştur. Deneme sayısı 50 olduğunda hesaplanan uzaklıkların 

ortalaması baştaki parametre değerine eşit çıkmıştır. Ancak standart sapma yine 8,532 

gibi bir değer çıkmıştır. Denemeden denemeye farklılıkların bu kadar büyük olması 

örnek genişliğini büyük tutmamız gerektiğini göstermektedir. Deneme sayısı yine 50 

için n=50 örnek genişliğinde standart sapma 6’ya düşmüştür. Optimum örnek 

genişliğini bu durumda 100 olarak almak gerektiği anlaşılmaktadır.  

Belirteçler arası uzaklık arttığı zaman tahminlerin sapması ve etkinliği azalmaktadır. 

Meselâ r1=0,20; r2=0,10 (iki belirteç arasındaki uzaklık 30 hb) olduğu zaman n=50 

için 50 denemenin sonuçları r1=0,21 ve r2=0,09 çıkmış, standart sapma da 4 civarında 

bulunmuştur. 

Tablo: 4.2 incelendiği zaman görüleceği gibi, tahminlerin varyansı n büyüdükçe 

azalmaktadır. n=50 ile n=100 arasında da oldukça ciddi fark vardır. 
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Tablo 4.1 Simülasyonla Elde Edilen Örneklere İlişkin 2000 Denemenin Mesafe 

Tahminlerinin (r1 ve r2) Ortalamaları 

 

Örnek Genişliği (n) 

QTL ile İlk Belirteç (r1) ve İkinci Belirteç (r2) Arasındaki mesafe 

(Harita Birimi) 

r1=0,08 (r2=0,07) r1=0,11 (r2=0,04) r1=0,12 (r2=0,03) 

30  0,11 ve 0,04 0,12 ve 0,03 

50 0,08 ve 0,07 0,11 ve 0,04 0,12 ve 0,03 

100 0,08 ve 0,07 0,11 ve 0,04 0,12 ve 0,03 

Tablo 4.2 Simülasyonla Elde Edilen Örneklere İlişkin 2000 Denemenin Mesafe 

Tahminlerinin (r1 ve r2) Standart Sapmaları 

 

Örnek Genişliği (n) 

QTL ile İlk Belirteç (r1) ve İkinci Belirteç (r2) Arasındaki mesafe 

(Harita Birimi) 

r1=0,08 (r2=0,07) r1=0,11 (r2=0,04) r1=0,12 (r2=0,03) 

30  9,377 9,368 

50 5,258 5,306 4,685 

100 2,400 2,247 1,981 
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5. SONUÇ VE ÖNERİLER 

Sonuç olarak, halen kullanılan tahmin yöntemleri, lokuslar yakın olduğu zaman iyi 

sonuçlar vermektedir. Lokuslar arasındaki mesafe arttıkça tahminlerin ortalaması 

parametre değerinden daha farklı çıkmakta, yani tahminin sapması artmaktadır.  Bir 

de deneme yapılırken veri elde edilecek örneklerin büyük olması gerektiği 

anlaşılmaktadır. Gerçekten örnek genişliği artıkça tahminin standart sapması 

küçülmekte, istatistik ifadesiyle etkinliği artmaktadır. 

Bu çalışmanın belirli bir sürede bitme zorunluğu yüzünden ele alamadığımız ama 

çalışılması gereken bir konu, QTL iki belirteç lokus dışında olduğu zaman tahminlerin 

sapmasının ve etkinliğinin nasıl olacağıdır. İki belirteç lokusla tahminin sapması ve 

etkinliğini araştıracak, iki lokus isabetli tahminlere el vermiyorsa o zaman üçüncü 

belki dördüncü bir belirteç lokusu da devreye sokmak gerekip gerekmediğini 

araştıracak çalışmalar yapmak lazımdır.  
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