
vrim ile ilgili çalışmalar, genel olarak genetik varyasyonların kapsa-
mını ve nedenlerini karakterize etmek biçiminde ifade edilmekte-
dir. Genetik varyasyon, adaptasyon ve türleşmenin bağlı olduğu

temel materyali sağladığı için evrimin en önemli unsurudur ve aynı türün
bireyleri arasında doğal olarak ortaya çıkan genetik farklılıkları ifade et-
mektedir. Genetik çeşitlilik, çok sayıda allelin varlığına ve aynı zamanda
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Allel Sayılarının ve Allel Frekanslarının
Heterozigotluk ve Polimorfizm Bilgi İçeriği

Üzerine Etkilerinin Değerlendirilmesi

ÖÖZZEETT  AAmmaaçç:: Bu makalenin amacı heterozigotluk ve polimorfizm bilgi içeriği değerlerinin potansiyel yarar-
lılığını gözden geçirmek ve değerlendirmek, allel sayılarının ve allel frekanslarının heterozigotluk ve poli-
morfizm bilgi içeriği değerlerine etkilerini incelemektir. GGeerreeçç  vvee  YYöönntteemmlleerr::  Polimorfizm derecesi genellikle
iki farklı nicelik kullanılarak ölçülür. Bunlardan biri, rasgele seçilen herhangi bir bireyin heterozigot olma ola-
sılığı olarak bilinen heterozigotluk değeri, diğeri ise belirteçin polimorfizmi ayırt edici gücünün bir tahmini
olan polimorfizm bilgi içerik değeridir. Polimorfizm bilgi içerik değerleri döllenme türüne, organizmanın
allel frekansının sayısına ve sıklığına bağlıdır. Mikrosatelit lokusta yer alan allel sayısındaki artış, gerek he-
terozigotluk gerekse polimorfizm bilgi içerik değerlerinde bir artışa neden olmaktadır. BBuullgguullaarr::  Heterozi-
gotluk ve polimorfizm bilgi içeriği değerleri, allel sayısı 20 ve her bir göreceli allel frekans 0,05 olduğunda
optimal değerlere ulaşmaktadır. Polimorfizm bilgi içerik değeri daima heterozigotluk değerinden daha dü-
şüktür. Dolayısıyla, kısmen bilgilendirici eşleşmeler için polimorfizm bilgi içerik değeri, düzeltilmiş hetero-
zigotluk değeri olarak da düşünülebilir. SSoonnuuçç:: Tüm örneklerin sınıflandırılmasında gerekli olan belirteç
sayısının belirlenememesinden dolayı yapılacak deneylerde kullanılacak belirteçler, yalnızca polimorfizm
bilgi içeriğine dayalı olarak seçilmelidir. Genel olarak tavsiye edilen, daha fazla sayıda polimorfizm veya yük-
sek polimorfizm bilgi içerik değeri olan belirteçlerin kullanılmasıdır. Bununla birlikte, deneme başına kulla-
nılacak belirteç sayısı polimorfizm bilgi içeriği değerlerinden yararlanılarak belirlenemez. Polimorfizm bilgi
içerik değeri, bir belirtecin bilgiselliğini iyi bir şekilde tahmin etse de, yalnızca özel bir belirtece işaret eder.

AAnnaahh  ttaarr  KKee  llii  mmee  lleerr:: Polimorfizm; genetik çeşitlilik; heterozigotluk; polimorfizm bilgi içeriği 

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

KKeeyywwoorrddss::  Polymorphism; genetic diversity; heterozygosity; polymorphism information content
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popülasyondaki allellerin sıklığına bağlıdır ve bir
türün değişen bir ortama uyum sağlama yeteneği
ile ilgilidir. Değişen çevresel koşullar karşısında bir
popülasyonun esnekliğini ve hayatta kalmasını
sağladığı için genellikle önemli bir avantaj olarak
kabul edilmektedir. Genetik çeşitlilik, türlerin
temel bir özelliğidir ve mutasyon oranı, genetik
sürüklenme, göç, doğal seleksiyon, popülasyon bü-
yüklüğü gibi birçok faktörden etkilenmektedir.
Ancak, türler arası varyasyon farklılıklarının ön-
celikle popülasyon büyüklüğü etkilerinden kay-
naklandığı varsayılmaktadır.1 Bilinmeyen bir
çeşitlilik seviyesine sahip bir popülasyonda gene-
tik çeşitliliği değerlendiren mikrosatellit çalışma-
larında en az 20 ile 30 kişinin örneklenmesi tavsiye
edilmektedir. Bununla birlikte, eleştirel olarak
nesli tükenmekte olan popülasyonlar üzerinde ya-
pılan araştırmalar (büyük örnek büyüklüklerinin
imkansız olduğu veya elde edilmesi çok zor olduğu
durumlarda), örneklem büyüklükleri idealin al-
tında olsa bile genetik çeşitlilik ölçümlerini içer-
melidir. Bu tahminler, popülasyonun genetik
çeşitliliğini değerlendirmede yararlı olabilir.2 Bir
popülasyonda heterozigotların sıklığı önemlidir,
çünkü her heterozigot farklı allelleri taşımakta ve
varyasyonun varlığını temsil etmektedir. Ancak,
farklı homozigotların varlığı ve gen çeşitliliğinin
daha uygun değerlere sahip olduğu durumlarda,
popülasyonda kendiliğinden oluşan türler söz ko-
nusudur. Bir popülasyondaki genetik varyasyonun
pratik ölçüsü, gözlemlenen heterozigosite mikta-
rıdır ve bu genellikle tek bir lokus veya birkaç
lokus dikkate alındığında ortalama olarak ifade
edilmektedir.3 Türler içerisindeki moleküler çeşit-
liliğin araştırılması uzun zamandan beri popülas-
yon genetikçileri tarafından önemli kabul
edilmiştir ve allozyme elektroforezi kullanan bir-
çok türün normal bireyleri arasındaki değişkenli-
ğin keşfinden beri genetik belirteçlerin
geliştirilmesi ve kullanımı biyolojide yaygınlaş-
mıştır. Bu nedenle, çeşitlilik ve bağlantı dengesiz-
liği gibi popülasyon genetiği ile ilgili kavramlar,
artık popülasyon biyolojisi çalışmalarında kulla-
nılmaktadır.4 Araştırmacıların ilgisini çeken özel-
liklerin ortaya çıkmasında rol oynayan genlerin
tanımlanması ve haritalanması bitki, hayvan ve
insan genetiğinin temel hedeflerinden biridir. Po-

limorfizm kavramı, son yıllarda çeşitli disiplinler
tarafından yoğun bir çalışma konusu haline gelen
popülasyondaki genetik değişkenliği belirlemek
için kullanılmaktadır. Genellikle polimorfizm de-
recesinin değerlendirmesi için kullanılan iki kri-
ter vardır. Bunlar heterozigotluk ve polimorfizm
bilgi içeriğidir (PIC).5 PIC değeri, Botstein ve ark.
(1980) tarafından ortaya konulan bir polimorfizm
ölçüsüdür. Popülasyon genetiği çalışmalarında, be-
lirteç genler veya belirteç diziler için polimorfizm
derecesini ölçen PIC değeri ile polimorfik miktarı
tahmin eden heterozigotluk değeri, pedigrilerde
bağlantı analizi ile ilgili uygulamalarda kullanıl-
maktadır. Dolayısıyla PIC, heterozigotluktan fark-
lıdır. PIC, allellerin sayısına ve sıklıklarının
dağılımına bağlı olarak, bir popülasyondaki poli-
morfizmi saptamak için bir belirteçin değerini
ifade etmektedir. Dolayısıyla PIC, dikkate alınan
bir belirteçin ayırt edici gücünün tahminidir. Bir
başka ifade ile PIC, polimorfizmi saptamak için be-
lirli bir DNA belirteçinin etkinliğinin bir ölçüsü-
dür (Vilas BL. Polymorphic information content,
transferability to other pulses and molecular di-
versity analysis in chickpea (Cicer arietinum L.)
using microsatellite markers. MSc. Thesis, De-
partment of Plant Biotechnology, University of
Agricultural Sciences; 2014.). PIC değeri genel-
likle bağlantı çalışmalarında genetik bir belirteçin
bilgi düzeyini ölçmek için kullanılır. PIC değeri
öncelikle, ebeveynlerden birinin etkilendiği nadir
görülen dominant bir hastalık için ortaya kon-
muştur ve hastalığın kalıtım biçiminin bir fonk-
siyonudur.6 Polimorfik belirteçlerin ortaya çıkışı
ve uygulanması ile birlikte araştırmalar, belirteç-
lerin heterozigotluk analizi ile akrabalığı tahmin
etmek için uygun ölçütlerin tasarlanmasıyla ilgi-
lenmiştir. Daha açık ve sezgisel olarak araştırma-
cılar, heterozigotluğu tahmin etmek ve bu
konuda çok miktarda pozitif sonuç vermek için
yaygın bir şekilde polimorfik belirteçleri kullan-
maktadırlar.7 Moleküler belirteçler, türler ve po-
pülasyonlar arasındaki ve içindeki genetik
çeşitliliğin karakterizasyonu ve değerlendirilme-
sinde değerli araçlar olduklarını kanıtlamışlardır.
Belirteç sistemleri, polimorfizme dayanan bilgi iç-
eriğinde farklılık gösterir. Polimorfizm kavramı,
son yıllarda yaygın olarak, çeşitli bilimsel disip-
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linler, örneğin genetik, ekoloji, zooloji ve mikro-
biyoloji tarafından incelenen bir popülasyondaki
genetik varyasyonu tanımlamak için kullanıl-
maktadır.8 Varyasyon ölçümü için farklı istatis-
tikler kullanılmaktadır. Bir popülasyonda
bulunan allellerin sayısı ve allellerin popülas-
yonda görülme sıklığı genetik çeşitliliğin büyük-
lüğü üzerinde bir etkiye sahiptir. Bu makalenin
amacı heterozigotluk ve PIC değerlerinin potan-
siyel yararlılığını gözden geçirmek ve değerlen-
dirmek, ayrıca allel sayılarının ve allel
frekanslarının heterozigotluk ve polimorfizm
bilgi içeriği değerlerine etkilerini incelemektir.

GEREÇ VE YÖNTEMLER

Morfolojik, biyokimyasal ve moleküler belirteçler
gibi genetik değişkenliğin değerlendirilmesi için
çeşitli teknikler mevcuttur. Moleküler belirteçler,
DNA polimorfizmini spesifik lokus seviyesinde ve
ayrıca genom seviyesinde tespit eden en güçlü di-
agnostik araçtır.9 Literatürdeki son bilgiler mikro-
satellitlerin, hem heterozigotluğun belirlenmesinde
ve yakın ilişkili türler arasında genetik mesafelerin
hesaplanmasında yararlı olduklarını hem de popü-
lasyondaki PIC’in yanı sıra etkili allel sayısı gibi ge-
netik indeksleri belirlemek için de uygun olduğunu
ortaya koymuştur.10 Popülasyonun Hardy-Wein-
berg dengesinde olduğu varsayımı altında n tane
allel’e sahip bir lokusun PIC değeri, aşağıdaki gibi
hesaplanabilir;

(1)

Formülde pi ve pj değerleri sırasıyla  i nci ve  j
nci allellere ait nisbi frekansları göstermektedir.8

PIC ve heterozigotluk değerleri ile eşit sıklıkta al-
lellerin standart hataları Shete ve ark. tarafından
tartışılmıştır.11 Popülasyon genetiği çalışmalarında,
Hardy-Weinberg denklemi, bir popülasyondaki
gözlemlenen genotip frekanslarının, denklemin
öngördüğü frekanslardan farklı olup olmadığını
ölçmek için kullanılabilir. Hardy-Weinberg 
denklemi, dengede bir popülasyonun genetik var-
yasyonunu hesaplamak için kullanılabilecek ma-

tematiksel bir denklemdir. Denklem, Hardy- We-
inberg dengesi olarak bilinen prensibin bir ifadesi-
dir ve bir popülasyondaki genetik varyasyon
miktarının, varyasyonu oluşturacak faktörlerin
yokluğunda, bir nesilden diğerine sabit kalacağını
belirtmektedir. Genotip veya allel frekansların
Hardy-Weinberg dengesinden önemli ölçüde
sapması, genotipleme, beklenmedik popülasyon
yapısı, genomda homolog bölgelerin varlığı ve
vaka kontrol çalışmalarında dikkate alınan özel-
lik ile ilişkili sistematik hataları gösterebilir.
Hardy-Weinberg denklemi dikkate alınan allel
sayısına bağlı olarak,

biçimlerinde ifade edilir. Organizmaların çapraz
döllenmiş olmasına, çapraz döllenmiş ve eşit sık-
lıkta allellere sahip olmasına veya kendi kendine
döllenmiş olmasına bağlı olarak literatürde gelişti-
rilmiş farklı PIC formülleri mevcuttur. Eşit sıklıkta
allellere sahip olan çapraz döllenmiş organizmala-
rın özel durumu için PIC değeri;

(2)

eşitliği kullanılarak hesaplanmaktadır. Kendi ken-
dine döllenmiş organizmalar veya insanlarda x-
kromozom-bağlantılı belirteçler söz konusu
olduğunda, üçüncü terim “sıfır” olur ve PIC değeri,
belirteçin heterozigotluğuna eşittir.12 Bu durumda
da PIC değeri,

(3)

eşitliği yardımıyla hesaplanır. PIC kriterinin bir
dezavantajı, benzer genotipler popülasyonda ye-
terince nadir görülen aleller içerdiğinde, popü-
lasyondan benzer genotiplerin çıkarılmasında
yetersiz kalmasıdır.13 Yukarıda anlatılanlar, aşağıda
verilen örnekte gösterilmiştir.
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Teorik olarak PIC değeri 0 ile 1 arasında ola-
bilir. Genel olarak biallellik belirteçler için her iki
allele ait frekansın 0.5 olduğu bir popülasyonda or-
talama PIC değeri, her belirteç için 0 ile 0.5 ara-
sında değişebilir. Baskın belirteçler için maksimum
PIC değeri 0.5’e eşittir. PIC değeri, allellerin fre-
kans dağılımına da bağlı olmasına rağmen, popü-
lasyonda eşit dağılım gösteren belirteçler için
yüksek, çoklu allelli olan belirteçler için ise çok
daha yüksektir.5 PIC değerinin 0 olması belirteçin
sadece bir alleli olduğunu, 1 olması ise belirteçin
sonsuz sayıda allelli olduğunu gösterir.14 Botstein
ve ark. (1980)’a göre PIC değerleri,

olarak sınıflandırılmaktadır. Çok sayıda allele sahip
lokuslar olması ve PIC değerinin 1’e yakın olması
çoğunlukla istenilen durumdur.15 Genotip olarak
birbirine benzemeyen çok sayıda bireyin sözko-
nusu olduğu durumlarda PIC değerleri genellikle
heterozigosite değerlerinden az da olsa düşüktür.
Bu değerleri hesaplamak için kullanılan ilişkisiz bi-
reylerin sayısı, PIC’lerin heterozigosite değerlerin-
den biraz daha düşük olduğu eğilimi tersine
çevirebilir.

BULGULAR

Eşitlik 1 ve Eşitlik 3’ten yararlanılarak üçlü allelik
belirteçler için PIC ve heterozigosite değerlerinin
hesaplamaları Tablo 1’de gösterilmiştir. 

Tablo 1’de elde edilen değerlerden anlaşılabi-
leceği gibi allel frekans değerleri birbirine yaklaş-
tıkça PIC ve heterozigosite değerleri artar, tersi
durumda da azalır.

Bir genetik belirteçin bilgilendiriciliğinin öl-
çüsü olarak, allellerin sayısı ve allel frekansları de-
ğerlendirilmeli ve PIC değeri hesaplanmalıdır.
Allel sayısı arttıkça PIC değeri de artar ve bir 
belirteçin bilgilendiriciliğini gösterir.16 Belirteçe ait
PIC değeri, belirteçin polimorfizminin 0 ile 1 ara-
sında bir nispi miktar olabileceğini göstermektedir;
sayı ne kadar büyük olursa, incelenen lokusta al-
lellerin çeşitliliği de o kadar fazla olacaktır.17 Farklı
allel sayıları ve nispi allel frekansları için heterozi-
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Genotip XXX XXY XXZ YXY YXZ ZXZ Toplam

Kişi Sayısı 2 23 2 13 9 1 50

XAllel’i Frekansı 6 46 4 13 9 1 79

YAllel’i Frekansı  0 23 0 26 9 0 58

ZAllel’i Frekansı 0 0 2 0 9 2 13

Allel Frekanslar Toplamı 150

p1=  79 ⁄ 150 =0,5267, 

p2=  58 ⁄ 150 =0,3867,

p3=  13 ⁄ 150 =0,0867.

Allel Frekansı Heterozigosite PIC

p1=1,00, p2=0,00, p3=0,00 0,000 0,000

p1=0,95, p2=0,05, p3=0,00 0,095 0,090

p1=0,95, p2=0,03, p3=0,02 0,096 0,094

p1=0,90, p2=0,10, p3=0,00 0,180 0,164

p1=0,90, p2=0,05, p3=0,05 0,185 0,177

p1=0,85, p2=0,15, p3=0,00 0,255 0,222

p1=0,85, p2=0,08, p3=0,07 0,266 0,250

p1=0,80, p2=0,20, p3=0,00 0,320 0,269

p1=0,80, p2=0,10, p3=0,10 0,340 0,310

p1=0,75, p2=0,25, p3=0,00 0,375 0,305

p1=0,75, p2=0,13, p3=0,12 0,406 0,371

p1=0,70, p2=0,30, p3=0,00 0,420 0,332

p1=0,70, p2=0,15, p3=0,15 0,465 0,420

p1=0,65, p2=0,35, p3=0,00 0,455 0,351

p1=0,65, p2=0,18, p3=0,17 0,516 0,463

p1=0,60, p2=0,40, p3=0,00 0,480 0,365

p1=0,60, p2=0,20, p3=0,20 0,560 0,499

p1=0,50, p2=0,50, p3=0,00 0,500 0,375

p1=0,50, p2=0,25, p3=0,25 0,625 0,555

p1=0,40, p2=0,40, p3=0,20 0,640 0,563

p1=0,40, p2=0,30, p3=0,30 0,660 0,586

p1=0,35, p2=0,35, p3=0,30 0,665 0,591

p1=0,34, p2=0,33, p3=0,33 0,667 0,593

TABLO 1: Üçlü allelik belirteçlerin PIC ve heterozigosite
değerleri  için örnek hesaplamalar.

PIC: Polimorfizm bilgi içeriği.



gosite ve PIC değerleri hesaplanmış ve Tablo 2’de
sunulmuştur. 

Tablo 2’de yer alan verilerin simülasyon veri-
leri olmadığı unutulmamalıdır. Tablo 2’de ele alı-
nan veriler, bir popülasyonda teorik olarak
gözlemlenebilecek hemen her durumu kapsayacak
şekilde tarafımızdan belirlenmiştir. n tane allele
sahip bir belirteç için heterozigosite değerinin
maksimum olduğu durum tüm allel frekansların
(pi) değerinin 1⁄n olduğu durumdur. Tablo 2, poli-
morfizm için ideal olarak kabul edilen bu durum
dikkate alınarak her bir allel sayısı için nispi fre-
kansların toplamı 1 olacak şekilde hazırlanmıştır.
Tablo 2’den de görüldüğü gibi heterozigotluk ve
polimorfizm bilgi içeriği değerleri, allel sayısı 20
(bir başka ifade ile allel frekans değeri pi=0.05 ol-
duğunda) optimal değerlere ulaşmaktadır. Bu
durum Şekil 1’de açık şekilde görülmektedir.

Eşitlik 1 ve Eşitlik 3 karşılaştırıldığında, PIC
değerinin her zaman heterozigosite değerinden
küçük olacağı açıktır ve allel sayısı arttıkça bu fark
azalmaktadır.18

TARTIŞMA

Bu çalışmada, polimorfizm bilgilerinin analizinde
kullanılan istatistiksel yaklaşımlar dikkate alınmış-
tır. Son yıllarda doğal popülasyonlarda polimorfizm
çalışmalarına ilgi artmış ve polimorfizmi ortaya çı-
karmak için iki popüler kriter geliştirilmiştir. Bu
kriterlerden biri olan PIC, bir belirteç lokusunun
sahip olduğu allellerin sayısını ve bu allellerin sık-
lığını dikkate almaktadır. Sonuç olarak, çok sayıda
alleli olan lokuslar genellikle daha yüksek PIC’lere
sahiptir; bununla birlikte, bu allellerin sıklığı da
PIC değerini etkilemektedir. 

Allellerin bir veya ikisinin baskın olması du-
rumunda çok sayıda allel ve nispeten küçük bir PIC
olması mümkündür.19 Botstein ve ark. (1980) tara-
fından ilk kullanıldığı andan itibaren PIC, mole-
küler belirteçlerin bilgi içeriğini ölçmede genetik
çalışmalar için en yaygın uygulanan kriter haline
gelmiştir. PIC, belirteçin allellerinin sayısına ve
sıklığına bağlı olarak dikkate alınan popülasyonda
polimorfizm durumunu gösterir. Bu nedenle PIC,
bir belirteçin ayırt edici olup olmadığını göster-

mektedir. Diğer bir kriter olan heterozigosite de-
ğeri de PIC ile aynı amaca hizmet edecek şekilde
kullanılabilir. Ancak genetik belirteçlerin sayısı az
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Allel Sayısı Allel Frekansları Heterozigosite PIC

1 pi=1,00 0,0000 0,0000

2 pi=0,50 0,5000 0,3750

3 pi=0,3 0,6667 0,5926

4 pi=0,25 0,7500 0,7031

5 pi=0,20 0,8000 0,7680

6 pi=0,16 0,8333 0,8108

7 pi=0,1428571 0,8571 0,8397

8 pi=0,125 0,8750 0,8613

9 pi=0,1 0,8889 0,8779

10 pi=0,10 0,9000 0,8910

11 pi=0,09 0,9091 0,9016

12 pi=0,083 0,9167 0,9103

13 pi=0,0769230 0,9231 0,9176

14 pi=0,0714285 0,9286 0,9238

15 pi=0,06 0,9333 0,9292

20 pi=0,05 0,9500 0,9476

25 pi=0,04 0,9600 0,9585

30 pi=0,03 0,9667 0,9659

35 pi=0,0285714 0,9714 0,9710

40 pi=0,025 0,9750 0,9748

45 pi=0,02 0,9778 0,9776

50 pi=0,02 0,9800 0,9799

55 pi=0,018 0,9818 0,9817

60 pi=0,016 0,9833 0,9833

65 pi=0,0153846 0,9846 0,9846

70 pi=0,0142857 0,9857 0,9857

75 pi=0,013 0,9867 0,9866

80 pi=0,0125 0,9875 0,9875

85 pi=0,0117647 0,9882 0,9882

90 pi=0,01 0,9895 0,9895

95 pi=0,0105263 0,9906 0,9906

100 pi=0,01 0,9915 0,9915

110 pi=0,009 0,9930 0,9930

125 pi=0,008 0,9946 0,9946

150 pi=0,006 0,9962 0,9962

170 pi=0,0058823 0,9971 0,9971

200 pi=0,005 0,9979 0,9979

250 pi=0,004 0,9986 0,9986

500 pi=0,002 0,9997 0,9997

753 pi=0,001328 0,9999 0,9999

TABLO 2: Farklı allel sayıları (n) ve allel frekansları (1⁄n)
için heterozigosite ve PIC değerleri.

Not: Sayının üzerinde çizgi olması sayının devirli sayı olduğunu göstermektedir.
PIC: Polimorfizm bilgi içeriği.



olduğunda, lokusların allellerinin sayısına ve sıklı-
ğına bağlı olarak farklılık göstermesi uygun olma-
yabilir.

SONUÇ

Allel sayısı ve allel frekansı bir popülasyondaki ge-
netik çeşitliliğin ölçütüdür. Allel sayısı ne kadar
artar ise, genetik çeşitlilik o kadar büyür. Benzer
şekilde, allel frekansları birbirine ne kadar yakın
ise, çeşitlilik o kadar büyüktür. Bu çalışma ile he-

terozigosite ve PIC için optimum değerlere, allel
sayısı 20 ve her bir allel frekans değerinin pi=0.05
olduğu zaman ulaşıldığı belirlenmiştir. Allel sayısı-
nın 20’den fazla olması durumunda da gerek PIC
gerekse heterozigosite değerlerinde sürekli olarak
artma eğilimi söz konusudur. Ancak, özellikle allel
sayısının 30’dan fazla olması PIC ve heterozigosite
değerlerinde ciddi değişimler meydana getirme-
mektedir.

FFiinnaannssaall  KKaayynnaakk

Bu çalışma sırasında, yapılan araştırma konusu ile ilgili doğru-
dan bağlantısı bulunan herhangi bir ilaç firmasından, tıbbi alet,
gereç ve malzeme sağlayan ve/veya üreten bir firma veya her-
hangi bir ticari firmadan, çalışmanın değerlendirme sürecinde,
çalışma ile ilgili verilecek kararı olumsuz etkileyebilecek maddi
ve/veya manevi herhangi bir destek alınmamıştır.

ÇÇııkkaarr  ÇÇaattıışşmmaassıı

Bu çalışma ile ilgili olarak yazarların ve/veya aile bireylerinin
çıkar çatışması potansiyeli olabilecek bilimsel ve tıbbi komite
üyeliği veya üyeleri ile ilişkisi, danışmanlık, bilirkişilik, her-
hangi bir firmada çalışma durumu, hissedarlık ve benzer du-
rumları yoktur.

YYaazzaarr  KKaattkkııllaarrıı

Bu çalışma hazırlanırken tüm yazarlar eşit katkı sağlamıştır.
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