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OZET

Yiiksek Lisans Tezi

TURKIYE ESEK (Equus asinus) POPULASYONLARININ GENETIK
KARAKTERIZASYONU

SELEN YATKIN

Tekirdag Namik Kemal Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim Dali
Danisman: Dog. Dr. Fulya OZDIL

Ulkemizde ve Diinya’da endiistrilesmenin etkisiyle, yetistirilmesi azalmis olan ve kirsal
bolgelerdeki zorlu doga kosullarinda yetistiricisine siirli kontrolii ve tagimacilikta is giicii olarak,
yuzyillardir yardimer olan esek irklari (Equus asinus) yok olma tehdidi altindadir. Bu durumun bir
koruma programi olusturulmadigi takdirde hizla devam edecegi tahmin edilmektedir. Koruma
stratejilerini  olusturabilmek icin Oncelikle mevcut irklarin  morfolojik ve genetik olarak
tanimlamalarinin yapilmast gerekmektedir. Bu nedenle bu tez calismasi kapsaminda iilkemizin
biyolojik zenginligi icerisinde 6nemli bir yer tutan, esek populasyonlarinin mikrosatellit lokuslar1 ele
alinarak gen ve genotip frekanslar1 hesaplanmis ve yerli gen kaynaklarini koruma ¢aligmalarma katki
saglayacak veriler elde edilmistir. Tiirkiye genelinde 16 ile ait esek populasyonlarindan toplam 314
adet bireyden kan Ornekleri alinmis ve toplanan drneklerden genomik DNA izolasyonu yapilmistir.
DNA ornekleri ile 20 farkli mikrosatellit lokusunda PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) analizi
yapilmig ve DNA parga (fragment) analizi ile her bir bireye ait allel biyiikliikleri (bg) belirlenmistir.
Caligilan 20 mikrosatellit lokusunda toplam 174 allel tespit edilmis, ASB17 primeri monomorfik
bulunmus ve en ¢ok allele sahip olan lokusun LEX54 (17 allel) oldugu belirlenmistir. Lokus bagina
diisen ortalama allel sayis1 (N,) 5,153 = 0,145 olarak hesaplanmistir. Ayrica genetik uzaklik verileri
degerlendirildiginde en yiiksek genetik uzaklik degerinin (0,146) Tekirdag-Malkara ile Sanliurfa
arasinda oldugu saptanmistir. En diisiik genetik uzaklik degeri ise (0,026) Kurklareli ile Istanbul-
Catalca arasinda belirlenmistir. Populasyonlarin genetik g¢esitliliginin, populasyonlar i¢inde %97,
populasyonlar arasinda %3 oldugu tespit edilmigtir. Nei’nin genetik uzaklik verileri kullanilarak
Neighbor-Joining yontemi ile olusturulan filogenetik agagta temelde tiim populasyonlarin iki gruba
ayrildigi; Kiitahya, Isparta, Amasya-Merzifon, Tekirdag-Malkara, Kastamonu, Tokat, Konya, Antalya,
Aydin ve Mugla populasyonlarinin bir grupta kiimelenmis oldugu, diger grupta ise; Kahramanmaras,
Mardin, Sanlwrfa, Kars, Kirklareli ve istanbul-Catalca populasyonlarmin yer aldig tespit edilmistir.

Anahtar kelimeler: Equus asinus, esek, genetik ¢esitlilik, molekiiler belirtegler, mikrosatellit
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ABSTRACT

MSc. Thesis

GENETIC CHARACTERIZATION OF TURKISH DONKEY (Equus asinus)
POPULATIONS

SELEN YATKIN

Tekirdag Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Agricultural Biotechnology
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Fulya OZDIL

Under the influence of industrialization in Turkey and in the world, the donkey breeds
(Equus asinus), that have been assisting the breeders for centuries, have been threatened under
extinction as a labor force in herd control and transportation under difficult natural conditions
in rural areas. This situation is expected to continue rapidly if a protection program has not
been established. In order to constitute protection strategies, both morphologic and genetic
characterization of existing races should be performed. Therefore, in this thesis, the gene and
genotype frequencies of donkey populations, which are found important within the scope of
the genetic resources of our country, were calculated and the data were used to contribute to
the conservation of native animal gene resources. The blood samples from 314 individuals
were collected from 16 provinces in Turkey and genomic DNAs were isolated. PCR
(Polymerase Chain Reaction) was performed in 20 microsatellite loci and DNA fragment
analysis were performed. The allele ranges (bp) of every sample were determined. A total of
174 alleles were detected in 20 microsatellites, ASB17 locus has been found monomorphic
and the highest number of alleles was found in LEX54 locus (17 alleles). The mean number of
alleles (N,) per locus was calculated as 5.153 + 0.145. In addition, when the genetic distance
data were evaluated, it was determined that the highest genetic distance value (0.146) was
found between Tekirdag-Malkara province and Sanliurfa province. The lowest genetic
distance value (0.026) was determined among the population of Kirklareli and istanbul-
Catalca provinces. The genetic diversity of populations was found 97% within the populations
and 3% between the populations. By using Nei's genetic distance data, the Neighbor-Joining
method which was used to construct the phylogenetic trees have shown that all the studied
populations were clustered in two different groups; Kiitahya, Isparta, Amasya-Merzifon,
Tekirdag-Malkara, Kastamonu, Tokat, Konya, Antalya, Aydin, and Mugla populations were
found in the same cluster wheras Kahramanmaras, Mardin, Sanlurfa, Kars, Kirklareli, and
Istanbul-Catalca populations were clustered in the other cluster.

Keywords: Equus asinus, donkey, genetic diversity, molecular markers, microsatellite
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SIMGELER VE KISALTMALAR DIiZiNi

A : Adenin niikleotidi
C : Sitozin niikleotidi
cm : Santimetre

dk : Dakika

f : Frekans

g : Gram

G : Guanin niikleotidi
M : Molarite

mg : Miligram

ml > Mililitre

ul : Mikrolitre

mm : Milimetre

mM : Milimolar

M.O : Milattan Once

ng : Nanogram

pmol : Picomol

rpm : Rounds per minute (Dakikadaki devir sayisi)
T : Timin niikleotidi
U : Unite (Enzim birimi)
% : Yiizde

Volt : Voltaj

°C . Santigrat derece
+ : Standart hata
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AFLP : Amplified Fragment Length Polymorphism

(Cogaltilmis Fragment Uzunluk Polimorfizmi)

AMOVA : Analysis of Molecular Variance (Molekiiler Varyans Analizi)
ark. . Arkadaslar1

be : Base pair (Baz ¢ifti)

DAD-IS : Domestic Animal Diversity Information System
DNA : Deoksiribo Niikleik Asit

dNTP : Deoksi Niikleotid Tri Fosfat

EDTA : Etilendiamin tetraasetik asit

FAM : 6-carboxyfluorescein

FAO : Food and Agriculture Organization

HCI - Hidroklorik asit

He : Beklenen heterozigotluk degeri

Ho : Gozlenen heterozigotluk degeri

I : Shannon sabiti

ISSR . Inter Simple Sequence Repeat (Basit Dizi Tekrarlari Arasti)
MgCl, : Magnezyum Kloriir
MRNA : Mesajc1 Ribo Niikleik Asit
N : Ornek sayist
Na : Gozlenen allel say1st
NaCl : Sodyum kloriir
Ne : Etkili allel say1s1
NED : 2'-chloro-5'-fluoro-7',8'-benzo-1,4-dichloro-6-carboxyfluorescein
NJ : Neighbor Joining
NKU : Namik Kemal Universitesi
nNSSR : Nuclear Simple Sequence Repeats (Niiklear Basit Dizi Tekrarlari)
OIE : World Organisation for Animal Health
PCR : Polimeraz Chain Reaction (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)
PIC : Polymorphic Information Content (Polimorfik Bilgi Ierigi)
PPNA : Pre-Pottery Neolithic a Period (Canak Comleksiz Neolitik Donem)
RAPD : Random Amplification of Polymorphic DNA
(Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA)
RFLP . Restriction Fragment Length Polymorphism (Restriksiyon Parga

Uzunluk Polimorfizmi)
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ONSOZ

Tirkiye bulundugu cografi konumu, sahip oldugu jeomorfolojik ve topografik
ozellikleri, farkli iklim ve cografi kosullari gibi bir¢ok faktoriin etkisi ile, hem flora hem
fauna acisindan oldukga genis bir biyogesitlilige sahiptir. Bu ¢esitliligin igerisinde ¢ok sayida
endemik ve nadir tiir de bulunmaktadir. Modern Diinya’nin gelismesi, niifusun artmasi,
teknolojinin hizi, sanayilesme vb. birgok etken, dogal dengenin siirekli ve kisa siirede
degismesine, bunun sonuglarindan biri olarak da biyogesitlilikte dikkate deger kayiplara sebep
olmaktadir. Bu sebeple Diinya’da bir¢ok tiiriin azalmasi veya yok olmasi tehditine karsi
ozellikle son yillarda biyogesitliligin korunmasi adina, koruma stratejileri olusturulmaya
calisilmaktadir. Bu stratejilerin olusturulmasi igin yapilan c¢alismalar iginde, tiirlerin
morfolojik ve genetik olarak tanmimlanmasi, biyolojik cesitliligin muhafazasi hayati 6nem
tastyan konular haline gelmektedir. Ulkemizin sahip oldugu biyogesitlilik kapasitesi
diisiiniildiigiinde, Diinya’da da yiiriitiilen calismalarda oldugu gibi, koruma stratejilerini
arttirmaya yonelik ¢alismalarin yapilmasinin elzem nitelik tasidig1 goriilmektedir. Ulkemizin
biyogesitliliginde bazi hayvan tiir, irk ve populasyonlarinin; tarimda mekanizasyon, kdyden
kente go¢, yasam alanlarinin zapt edilmesi, yetistiriciliginde azalmalar ve 1rklar lehine
seleksiyon gibi bir¢ok faktér nedeni ile varliklarinin devami iizerine tehditler olugsmaya
baslamistir. Bu durumdan yiiksek oranda etkilenen tiirlerden biri de Equus cinsi igerisinde yer
alan esek (Equus asinus) irklar1 olmustur. Son yillarda Equus asinus populasyonlarinda hem
iilkemizde hem de Diinya’da énemli bir azalma oldugu dikkati ¢ekmektedir. Literatiirde bu
tiiriin genetik tanimlamasi ile ilgili yeterli sayida calisma olmadig gibi, iilkemizde hemen
hemen hig¢ ¢alisma bulunmamaktadir. Bu durum tilkemizde mevcut olan bu tiiriin ve irklariin
biyocesitliginin korunmasi agisindan olduk¢a 6nem arz etmektedir. Bu nedenle bu tez
calismasinda, Tiirkiye esek (Equus asinus) populasyonlarinin genetik yapilarinin belirlenmesi
ve ileride bu tiir ile yapilacak galigmalara alt yap1 olusturulmasi amaglanmistir. Bu baglamda
caligmanin gergeklestirilebilmesi i¢in, genetik karakterizasyon belirlenmesinde sik¢a tercih
edilen kodominant molekiiler belirteclerden mikrosatellitler tercih edilerek genetik yapilari

hakkinda 6nemli bulgular elde edilmistir.
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1. GIRIS

Tiirkiye cografi konumu itibariyle Avrupa, Orta Dogu, Orta Asya ve Afrika’y
birbirine baglayan bir noktada yer almaktadir. Diinya iizerinde bulunan 34 6nemli biyolojik
cesitlilik bolgelerinden {icii tarafindan (Kafkas, iran-Anadolu ve Akdeniz) gevrelenen tek
iilkedir. ‘Verimli Hilal’olarak adlandirilan, insanligin neredeyse 10,000 yil 6nce tarimi ilk
gelistirdigi bolgenin en kuzeyine ev sahipligi yapmaktadir. Ug kita ve {i¢ deniz arasinda yer
almasi ona essiz bir pozisyon, dikkate deger bir habitat cesitliligi ve dolayisiyla zengin bir
ekolojik ¢esitlilik gosteren, stratejik bolgelere sahip olma sans1 vermistir (Sekercioglu ve ark.
2011, Gross 2012). Tiirkiye bu 6zellikleri ile oldukga genis yelpazede, farkli hayvan ve bitki
tirine ev sahipligi yapmaktadir. Glinlimiize kadar bazi bitki ve hayvan tiirlerinin soyu
tiikkenmis olsa da, hala biyocesitlilik agisindan ¢ok sayida tiiriin yasadigi yer olmasiyla, dnemli

bir degere sahiptir.

Dogal kaynaklar ile biyolojik ¢esitliligin korunmasi ve bunlarin siirdiiriilebilirlikleri,
giiniimiiz i¢in hayati 6nem tasiyan bir konu haline gelmektedir. Genetik c¢esitliligin
muhafazasinin, ekosistem dengesi i¢in yasamsal éneme sahip oldugu, giiniimiiziin tartismasiz
kabul goren bir gercegidir. Ekosistem dengesinde tek bir tiirlin soyunun tiikenme tehlikesine
girmesi dahi, ekosistem biinyesinde domino tasi etkisi yaratmaktadir. Ulkemiz ekolojik
ozelikleri ve genis biyogesitlilige sahip olmasi agisindan goz Oniine alindiginda, bu domino
tas1 etkisinin yasanabilecegi bir yer konumundadir. Bu nedenle iilkemiz biyogesitliliginin
korunmasi adina koruyucu Onlemlerin alinmasi gerektigi agikga ortadadir. Bu koruyucu
onlemler alinmadig1 takdirde ekosistem dengesinde ve biyolojik ¢esitlilik seviyesinde 6nemli
degisimlerin goriilmesi muhtemeldir. Ulkemizin biyocesitlilik seviyesinin ve dzellikle hayvan
tiir, 1rk, populasyonlarinin bdyle bir tehlike altinda olmasinin 6nemli sebeplerinden biri; 20.
yiizyilin ortalarinda tarim alaninda endiistrilesme ile ¢esitli 1rklar lehine seleksiyon
calismalarinin artmasidir. Bunun neticesinde de bazi tiirler 6nemini kaybetmis ve bircok
hayvan tiiriiniin, irkinin ve populasyonunun yok olma tehdidi ortaya c¢ikmistir. Ayrica
hayvancilikta yerel populasyonlarin ve genetik ¢esitliligin korunmasi, hem ekolojik agidan
Oonem tastyan hem de sosyo-ekonomik ac¢idan dikkat edilmesi gereken bir konudur. Bu
nedenle yok olma tehlikesi altina giren ¢esitli tiir ve 1rklarin iilkeler ekonomisi lizerine 6nemli
roller oynadig1 bilinmekte ve iilkeler tarafindan da bu tiir ve irklarin korunmasina yonelik

planlar yapilmaktadir.



Ulkemizde endiistrilesmenin etkisi nedeniyle yetistiriciligi gittikge azalan, kirsal
bolgelerdeki zorlu doga kosullarinda yetistiricisine siirii kontroli ve tasimacilikta is giicii
olarak ylizyillardir 6nemli Ol¢liide yardimci olan ve hala kirsal bolgelerde kullanilan esek
irklar1, yok olma tehdidi altindadir (Michel 2004, Taskin ve ark. 2011, Yilmaz ve Wilson
2012, Yilmaz ve Wilson 2013). Ulkemizin 1960’larda yaklastk 2 milyon bas esek
populasyonuna sahip oldugu, ancak 1961 ve 2010 yillar1 arasinda bu sayinin %75 nin hizla
kaybedildigi gortilmektedir (Yilmaz ve Wilson 2013). Nitekim herhangi bir koruma programi
olusturulmazsa bu durumun hizla devam edecegi de acikga goriilmektedir. Bu nedenle
tilkemizde oldugu gibi Diinya genelinde de yok olma tehlikesi altinda olan bu tiirii koruma
stratejileri olusturulabilmesi icin, Oncelikle mevcut irklarin morfolojik ve genetik olarak
tanimlamalarinin yapilmasi gerekmektedir (Aranguren-Mendez ve ark. 2002a, 2002b, Hanotte
ve Jianlin 2005, Zhang ve ark. 2016).

Tirlerin kokeninin aydinlatilmasina iliskin yapilan c¢aligmalarda, genetik ve
morfometrik yontemlerin kullanilmasi ve bu verilerin anlamlandirilabilmesi icin g¢evresel, gog
yollar1 gibi unsurlar ¢er¢evesinde yorumlanmasi gerekmektedir. Yaptigimiz bu arastima gibi
calismalar sayesinde genetik cesitlilik tespit edilirken, varolan gesitliligin de korunabilmesi

adina bir yol ¢izilmis ve altyap1 olusturulmustur.

Yapilan literatiir calismalar1 sonucunda, Tiirkiye esek irklarimin genetik yapisi
hakkinda sinirlt sayida ¢alisma oldugu goriilmiistiir. Yiiriitiilen bir yiiksek lisans ¢aligmasinda
Kirklareli ilindeki esek populasyonlarinda morfometrik ve mitokondriyal DNA polmorfizmi
ortaya konmus (Yal¢in 2016) ve bir diger ¢alismada Tiirkiye ve Kibris’tan alinan 6rnekler, D-
loop ve sitokrom b gen bolgeleri ile Y-kromozomal kisa ardigik tekrar dizileri (STR’lar) ele
aliarak analiz edilmistir (Kul ve ark. 2016) Bu ¢alismalarin disinda herhangi bir arastirmaya
rastlanmamistir. Bu baglamda bu tez ¢alismasinda; tilkemizin biyolojik zenginligi i¢erisinde
onemli bir yer tutan esek populasyonlarinin genetik ¢esitliligini ortaya koymak adina ilk kez
mikrosatellit belirtegler ele alinarak gen ve genotip frekanslarinin hesaplanmasi ve yerli gen
kaynaklarin1 koruma g¢aligsmalarina katki saglayacak verilerin elde edilmesi amaglanmistir. Bu

amaca yonelik yiriitiilen ¢alisma ile;

1) Evcil hayvan gen kaynaklarimizdan olan esek irklar1 hakkinda detayli bulgular elde
edilmis,
2) Tiirkiye’de var olan yerli esek populasyonlarinda mikrosatellit belirtecleri bakimindan

polimorfizm taramasi yapilmis,



3) Mikrosatellit belirtegleri bakimindan elde edilen polimorfizmler temelinde Tiirkiye
esek populasyonlarinda gen ve genotip frekanslar1 hesaplanmus,

4) Calisilacak genler bakimindan populasyonlara 6zgii allel/alleller belirlenerek bu
lokuslarin eseklerde tescil ¢aligsmalar1 ve gen kaynagi olarak korunmalarinda kullanilabilirligi
tartisilmuis,

5) Farkli populasyonlar/genotipler arasindaki genetik benzerlikler/farkliliklar tahmin
edilmeye calisilmis,

6) Yok olma tehlikesi altinda olan bu tiiriin, koruma stratejilerinin olusturulmasi igin

gerekli olan genetik veriler toplanmustir.

Bu tez c¢alismasinda, Tiirkiye’de ilk kez kapsamli bir 6rnekleme yapilarak esek
populasyonlar1 hakkinda molekiiler genetik veriler elde edilmistir. Tiirkiye yerli esek irklarini
tanimlamak amaciyla 16 ilden (Amasya, Antalya, Aydin, Isparta, Istanbul, Kahramanmaras,
Kars, Kastamonu, Kirklareli, Konya, Kiitahya, Mardin, Mugla, Tokat, Tekirdag ve Sanliurfa)
toplam 314 adet kan 6rnegi alinarak genomik DNA’lar izole edilmis ve 20 adet mikrosatellit
lokusunda genetik karakterizasyon yapilmistir. Elde edilen sonuglar farkli istatistiksel
yontemler kullanilarak analiz edilmis, Tirkiye yerli esek populasyonlar1 arasindaki genetik

benzerlik ve farkliliklar: belirlenmistir.



2. KURAMSAL TEMELLER VE KAYNAK OZETLERI

2.1 Esek (Equus asinus) Hakkinda Genel Bilgiler

Esek sistematiksel olarak; Tek Tirnaklilar takimi (Perissodactyla), At Benzeri alt
takimi (Hippomorpho) ve At familyasinda (Equidae) yer almaktadir. Bu familya igerisinde
Equus cinsi i¢inde; Esek (Equus asinus), Yabani Esek (Equus hemonius), Yabani At (Equus
caballus veya Equus przewalski), Zebra (Hippotigris) ve Grevy Zebra (Equus grevyi) olarak
bes alt tiire ayrildig1 goriilmektedir (Grinder ve ark. 2006, Kugler ve ark. 2008). Equus cinsine
dahil tiirlerin evrimsel olarak birbirinden son 3-5 milyon yil igerisinde ayrildig bildirilmistir
(Lindsay ve ark. 1980, George ve Ryder 1986, Xu ve ark. 1996). Esegin (E. asinus),
kromozom sayis1 2n=62 dir (Grinder ve ark. 2006).

Esek (E. asinus) Equus cinsi igerisinde At (E. caballus) ile birlikte yer alan iki farkli
tirden biridir. Esek (E. asinus) ve At (E. caballus) arasindaki evrimsel farkliliklar1 agiklamak
icin mtDNA temelinde bazi ¢alismalar yapilmis ve bu ¢alismalar neticesinde bu iki tiiriin 9
milyon yil 6nce evrimsel olarak birbirinden ayrildig: tespit edilmistir (George ve Ryder 1986,
Xu ve ark. 1996). Evcil esegin (E. asinus asinus) M.O. yaklasik 7000 y1l énce muhtemelen
Afrika kokenli eseklerden tiiredigi varsayilmaktadir (Beja-Pereira ve ark. 2004, Kugler ve ark.
2008, Kimura ve ark. 2011, Rosenbom ve ark. 2014). Ayrica Fas yoluyla italya ve Ispanya’ya
ve Romalilarla da Alpler flizerinden Kuzey ve Dogu Avrupa’ya yayilmis oldugu
belirtilmektedir (Kugler ve ark. 2008). Yapilan arastirmalar sonucunda atalarinin Yabani
Afrika Esegi oldugu disiiniilmekte ve bu tiirin Kuzey Afrika Yaban Esegi (E. asinus
atlanticus), Niibya Yaban Esegi (E. asinus africanus) ve Somali Yaban Esegi (E. asinus
somalicus) olarak ti¢ alt tiire ayrildigi belirtilmektedir. Bu tiirlerden Kuzey Afrika Yaban
Esegi’nin (E. asinus atlanticus) Romali’lar zamaninda neslinin tiikendigi bildirilmektedir.
Diger taraftan Yabani eseklerin (E. hemionus) bircok alt tiiri, Urallar’in bati step kismi
Kazakistan ile Tiirkmenistan’dan, Mogolistan ve Kuzey Bati1 Cin'e ayrica Akdeniz boyunca,
Suriye, Irak ile Pakistan'a ve Bati Hindistan'a kadar yayilis gostermektedir (Kugler ve ark.
2008).

Tiirkiye’de Equus cinsine ait iki tiir yetistirilmektedir. Bunlar At (E. caballus) ve Esek
(E. asinus) tiirleridir (Yilmaz ve Ertugrul 2014). Equus cinsinin sistematik siniflandirilmasi

Cizelge 2.1° de verilmistir.



Cizelge 2.1. Equus cinsinin sistematikteki yeri (Anonim 2018a)

Alem Animalia

Alt Alem Bilateria

Infra Alem Deuterostomia
Sube Chordata

Alt Sube Vertebrata
Infra Sube Gnathostomata
Ust Simf Tetrapoda
Simif Mammalia
Alt Simif Theria

Infra Simif Eutheria
Takim Perissodactyla
Aile Equidae

Cins Equus

Tiir Equus asinus

Tiirkiye konumu itibariyle Mezopotamya sinirlarinin bir kismi iginde yer almaktadir.
Mezopotamya sinirlarini, Dicle ve Firat nehirleri tarafindan smirlandirilan bdlge olarak
tanimlayabiliriz (Sekercioglu ve ark. 2011, Yilmaz ve Wilson 2013). Daha yaygin olarak
kullanilan bir tanim yaparsak, ge¢miste insanlarin Iran'dan Anadolu'ya, Zagros Daglarindan
Basra Korfezine kadar kil tabletler iizerinde ¢ivi yazist kullandiklar1 tiim alandan
bahsedebiliriz. Bu bélge; Israil, Liibnan, Suriye, Tiirkiye, Irak, Iran smirlari iginde kalan
‘Verimli Hilal Yayr’ dir (Michel 2004). Ulkemizin bdyle bir cografyada konumlanmasi, ona
sayisiz biyolojik cesitlilik unsuru katmis ve bu biyolojik ¢esitlilikten faydalanan birgok biiyiik
medeniyete de ev sahipligi yapmasina neden olmustur. Ulkemizin birgok medeniyete ev
sahipligi yapmis olan antik bdlgelerinden biri olan, Kayseri Kiiltepe’de bulunan Kanis
harabelerinden c¢ikarilan bazi tabletlerde, eseklerin giinlilk hayatta kullanimina dair bazi
bilgilere ulagilmistir. Bu ¢ivi yazis1 tabletler yaklasik M.O. II bin yila kadar uzanmaktadir.
Tabletler 6zel bir dille yazilmis olup, bélgede yasayan Asurlular’in ve yore halkinin 6zel
mektuplarini, sdzlesmeleri ile Kara-Asur ticaretini belgelemektedir. Ticarette ve tagimacilikta
kullanilan karavanlarin organizasyonu, mallarin taginmast hakkinda bir¢ok detay verilmekte
ve kullanilan lehgede bu tip isler igin eseklerin kullanildigindan bahsedilmektedir. Ayrica
esekleri yiik tasimaciliginda kullanmanin yani sira, at ve esegin hibritlestirilmesi ile diinyaya

gelen; daha giiclii, hizli, uysal ve ucuz olan katirin da yetistirildigi bildirilmistir (Peters ve ark.
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1999, Michel 2004). Sanlurfa’da bulunan Diinya’nin en eski tapinak merkezi olarak da
bilinen Gobekli Tepe’de PPNA (Pre-Pottery Neolithic A) dénem analizi sonucu Canak
Comleksiz Neolitik Donem’e ait yar1 esek olan E. hemionus (Asya Yaban Esegi) kemiklerine
rastlanmistir (Peters ve ark. 1999). Kaynaklar esegin Mezopotamya ve Anadolu civarinda
evcillestirilmesinin yaklasik M.O. IV bin yila kadar dayandigini gostermektedir (Michel
2004).

Tirkiye esek populasyonlarinda bugiine kadar olduk¢a az sayida calisma
yapildigindan, Tiirkiye yerli esek 1rklar1 kesin olarak belirlenememistir. Bazi esek
populasyonlarinda ¢ok az sayida morfoloijk karakterizasyon ve genetik ¢alismalar yapilmis
olmasia ragmen (Yilmaz ve Ertugrul 2014, Yal¢in 2016) bu veriler irk tanimlamasinin
yapilabilmesi igin yeterli degildir. Ancak halk arasinda kulaktan kulaga var oldugu bildirilen
bazi Anadolu esek 1rklar1 agsagida verilmistir (Giileg 2010);

¢ Orta Anadolu Esegi
¢ Merzifon Esegi

¢

Karakagan Esegi

o
A5

X3

AS

Mardin Beyaz Esegi

R/
o

Toros Esegi

*

Urfa Rahvan Esegi

L)

Kars Yorga Esegi

o
A5

Ayrica Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Organizasyonu (FAO)’nun Evcil Hayvan
Cesitligi Bilgi Sistemi (DAD-IS)’ne ve Avrupa’da esek irklarimin mevcut durumlarinin
belirlenmesi ve korunmasina yonelik hazirlanan rapora (Kugler ve ark. 2008) gore Tiirkiye’de
3 esek rkinin var oldugu bildirilmektedir. Bu irklar; Anadolu, Karakacan, Merzifon irklaridir.

Ancak s6z konusu sistemde bu irklara ait hi¢bir veri bulunmamaktadir.

Bu esek irklarindan Anadolu eseginin, iilke genelinde yaygin bulundugu ve Anadolu
eseginin genel morfolojik ozellikleri itibariyle gri yada siyah renkli oldugu literatiirde
belirtilmistir (Yarkin 1962). Merzifon ya da Marsavon esegi olarak da bilinen esek irkinin ise,
Amasya’nin bir ilgesi olan ve ayni adi tasiyan bdlge genelinde bulundugu ve risk altinda
oldugu bildirilmistir (Yilmaz ve Wilson 2013). Karakagan eseginin ise biiyiik olasilikla

Balkanlar’dan Trakya Bolgesi’ne gerceklestirilen gocler neticesinde bu isimlendirmeyi aldig



ve yine bu esek irkinin da risk altinda oldugu tespit edilmistir (Porter 2002, Y1ilmaz ve Wilson
2013).

Esekler iilkemizin evcillestirilmis en eski hayvanlarindan olup, yilizyillardir iilkenin
tarim ekonomisinde 6nemli rol oynamistir. Fakat 21. yiizyilda Diinya’nin biiyiik bir kism1 ile
birlikte, Tirkiye'deki esek tiirleri de kirsal ekonominin temel dayanagi olarak mevcut
statiislinii yitirmis ve ulasim, isgilicii gibi kullanim alanlarindaki yerini mekanik araclara
birakmistir (Y1lmaz ve Wilson 2013). Giinlimiizde gelismis ve gelismekte olan bir¢ok iilkede
koruma bilincinin olugmast ile esefin bir¢ok yerli irki tanimlanmis dahasi yeni irklar
kesfedilmistir (Kugler ve ark. 2008). Tiirkiye’de ise 1960'larin baslarinda esek niifusu
neredeyse iki milyon bas iken, bu say1 yaklasik on yil boyunca kendisini korumus, ancak
1970 yilindan bu yana 6nemli 6l¢iide azalma kaydedilmistir (Yi1lmaz ve Wilson 2013). Diinya
Hayvan Saghg Orgiitiiniin (OIE) 2002 yili raporunda belirtildigi iizere; Tiirkiye'de hayvan
sagligr ve refahin1 kapsayan yasal ¢er¢evenin “biiyiik ve genis” olmasina ragmen pratikte
eksik olmasi, ¢cok sayida yasa ve yonetmeligin bulunmasina ragmen uygulamalardaki
eksiklerin sonucu bir¢ok tiirlin populasyon diizeyinde c¢arpict miktarda azaldigi

bildirilmektedir (Oskam ve ark. 2004).

2.2 Mikrosatellitler (Basit Dizi Tekrarlari, SSR)

Molekiiler tekniklerin evrimsel soy (filogeni) arastirmalarinda kullanilmasinin heniiz
kesfedilmedigi donemlerde, filogeniyi belirlemeye yonelik bazi yaklagimlar kullanilmaktaydi.
Bu yaklagimlar; morfolojik, fizyolojik, davranigsal 6zellikler ve diger karakteristik organizma
ozellikleri gibi, tek basma gerekli bilgiyi edinmede yeterli olmayan parametreleri
icermekteydi (Avise 2004). Molekiiler genetik alaninda gelistirilen teknikler ile morfolojik
yontemlerin koordineli kullanilmasi sonucunda filogeni ¢alismalarinda hizli ve 6nemli bilgiler
elde edilmistir. Molekiiler genetik alaninda devrim niteligi tasiyan kesif, DNA pargalarinin in
vitro cogaltilmasi, yani Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) olmustur. Bu teknikle; hemen
hemen her biyolojik kaynaktan elde edilebilen az miktarda kalip DNA parcasi kullanilarak,
0zel oligoniikleotitler (primer) sayesinde istenilen bolgenin milyonlarca kopyasi
olusturulabilmektedir (Mullis ve Faloona 1987, Saiki ve ark. 1988, Vignal ve ark. 2002, Avise
2004). PCR tabanli yaklagimlar niikleotid dizilerinden genis filogenetik bilgi igerigine

ulagimini oldukea kolaylastirmistir. Su anda mevcut olan binlerce PCR ‘primeri’, ¢ok cesitli



nikklear ve sitoplazmik lokuslarin  dogrudan  sekanslanmasini  biiylik  6lgiide

kolaylastirmaktadir (Mullis ve Faloona 1987, Saiki ve ark. 1988).

DNA polimorfizminin tespiti i¢in, molekiiler belirteglerin (markerlar) gelisimi ve
kullanim1 molekiiler genetik alaninda biiyilk 6neme sahip gelismelerden biridir. Populasyon
genetigi caligmalarinda kullanilmak iizere SSR, STR, RFLP, AFLP, RAPD gibi bir¢ok
molekiiler belirte¢ kesfedilmistir (Madesis ve ark. 2013). Kisaca genetik belirtegler
(kromozomal isaretleyiciler) DNA’nin belirli bir bolgesini tespit etmeyi saglayan alleller veya
genomda yeri bilinen belirli DNA pargalarindan olusmaktadir. Ancak molekiiler belirteglerin
gen olarak kabul edilmemesi gerekir, ¢iinkii genellikle herhangi bir biyolojik etkiye sahip
degildirler ve bu nedenle genomda degismeyen isaretleyiciler olarak diisiiniilebilirler (Semagn

ve ark. 2006).

Cesitli tiplerde molekiiler belirteclerin olmasi ve her birinin prensipleri, yontemleri ve
uygulamalarinda ¢esitli farkliliklar bulunmasi, kullanilacak metotun se¢iminde dikkat
edilmesini gerektirmektedir. Arastirmalarda kullanilacak molekiiler belirtecler ¢esitli
ozelliklere sahip olmalidir. Ornegin bir tiiriin koken arastirmalarinda kullanilacak olan bir
belirtegin seciminde goz Oniine alinacak Ozelliklerden ilki, tlirlerin koken aldiklari
populasyonlarin tanimlanmasinda evrimsel olarak korunmus olmasidir. Ikincisi ise; tiir ici
varyasyonu ortaya g¢ikaracak ve cografi olarak farkliliklarin saptanmasina olanak verecek
Ozellikte olmalidir. Mikrosatellitlerin evrim calismalarinda kullanilmalarinda ti¢ ana neden
s0z konusudur. Bunlardan ilki, populasyonlar veya irklar arasinda ve icinde genetik
varyasyonu belirleyebilmeleridir. Ikincisi, populasyonlar arasi ve igerisindeki genetik
karismay1 belirleyebilirler. Ugiincii olarak populasyondaki genetik olarak benzer gruplardaki

bireyleri cins veya tiir seviyesinde saptamada kullanilabilmektedirler (Bruford ve ark. 2003).

Molekiiler belirteglerden mikrosatellitler, 1980’lerin sonlarinda kesfedilmis ve
zamaninin bilimsel ¢aligmalarina biiyiik kolayliklar saglamigtir (Litt ve Luty 1989, Madesis
ve ark. 2013). Basit dizi tekrarlar1 (SSR’lar, miktosatellitler) gelismis Okaryotik genomun
onemli bir kismini olusturan ve tekrarlayan DNA dizilerinden olusmaktadir (Powell ve ark.
1996). Polimorfik yapida olmalar1 6nemli 6zelliklerinden bir tanesidir. Populasyon dahilinde
genel olarak benzer 6zellik gosterseler de bireyden bireye kiigiik farkliliklar géstermektedirler
(Hearne ve ark. 1992, Un ve ark. 2000). Evrimsel olarak birbirine yakin olan bir tiiriin

gruplarinin karsilastirilmasinda kullanilabildigi gibi, irklara ait populasyonlarda meydana



gelmis bir olayin (genetik darbogaz vb.) izlerinin aranmasinda da en ¢ok kullanilan genetik

belirteglerden bir tanesidir (Bruford ve ark. 2003, Ozkan 2005).

Mikrosatellitler genom i¢inde yayilim gostererek kodominant yapi gostermeleri ile
homozigot ve heterozigot genotipleri ayrit etmede avantaj saglayan molekiiler
belirteglerdendir (Jordana ve ark. 2001, Avise 2004, Merkel ve Gemmell 2008, Madesis ve
ark. 2013, Zhang ve ark. 2016). Yiiksek derecede polimorfizm gostermeleri, nispeten kiigiik
boyutlar: ve tespit yontemlerinin hizli olmasi yaygin bir kullanim alanina sahip olmalarina
neden olmustur (Avise 2004, Merkel ve Gemmell 2008, Madesis ve ark. 2013). Genom
boyunca 1-10 niikleotidden olusan kisa dizi tekrar profilleri genelde; (AT)n , (GA)n ve
(GAA)n bazlarindan olusmakta olup, ‘n’ ifadesi toplam tekrar sayisini belirtmektedir.
Evrimsel gelisimi arastirmak i¢in kullanilan genomik verilerin genomun igerisinde her yerde
ve ulagilabilir olmasi, mikrosatellit mutasyonel dinamiklere ilginin olduk¢a fazla olmasina

neden olmustur (Merkel ve Gemmell 2008). Mikrosatellitlerin is giicii, zaman ve ekonomiden

tasarruf saglamalar1 arastirmacilar i¢in kullanigh bir yontem olmalarini saglamaktadir.
2.3 Esek (Equus asinus) Tiirleri ile Tlgili Yapilmus Genetik Calismalar

Esegin evcillestirilmesi; Afrika ve Asya’daki tasima sistemlerini biiyiikk Olgiide
degistirmis, insan ve mal tasimaciliginin yayilmasinda etkileyici bir unsur haline gelmis,
kirsal sehirlerin organizasyonunda etkili olmustur (Rosenbom ve ark. 2014). Mitokondriyal
DNA tabanli ¢alismalar esegin atalarinin Afrika Yabani Esegi oldugunu sdylese de, nereden
koken aldigina ait sorular tam olarak cevaplandirilamamistir (Beja-Pereira ve ark. 2004).
Olas1 koken merkezleri olarak; Afrika’nin Kuzey Dogusu, Yakin Dogu ve Arap
Yarimadasinin gosterildigi ti¢ hipotezin bulundugu bildirilmistir. Rosenbom ve ark. (2014)
tarafindan esegin cografik anavatanini saptamak i¢in Afrika’nin Kuzey Dogusu, Yakin Dogu
ve Arap Yarimadasinda bulunan 8 iilkeden olusturulan populasyonlarda (Misir, Etiyopya,
Sudan, Umman, Yemen, Suriye, Tiirkiye ve Urdiin) 15 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmistir.
Bu populasyonlarin genetik ¢esitlilik seviyeleri tespit edilmis ve Afrika Yabani Esegi’nin (E.
africanus somaliensis) koken merkezini belirleyebilmek igin evcillestirilmis tip ile
karsilastirlmistir.  Bu ¢alismada cografik bolgelerdeki populasyon ig¢i heterozigotluk
seviyesinin sinirl varyasyon gosterdigini bildirilmistir (Kuzey Dogu Afrika’da 0,637, Yakin
Dogu’da 0,679). Allellik zenginlik igerisinde populasyona 6zgii (private) allellerin Arap
Yarimadast ve Kuzey Dogu Afrika’da onemli Olgiide yiiksek seviyede gozlendigi

belirtilmistir. Her bolge igin tilke 6zeline bakilarak Sudan ve Yemen yiiksek allellik zenginlik



ve yogunluga sahip iilkeler olarak belirlenmistir. Ayrica Yemen’de populasyona &zgii allel
zenginliginin yiiksek seviyelerde gozlendigi belirtilmistir. Bulunan bu sonuglar ile Kuzey
Dogu Afrika’da daha 6nce yapilan ¢alismalarin desteklendigi bildirilmistir. Bunun yani sira
Yemen’de daha once rastlanmamis yiiksek seviyede genetik cesitlilik verileri ile Yemen’in bu
tiir i¢in bagka bir koken merkezi olabilecegi ihtimali de ortaya konulmustur (Rosenbom ve
ark. 2014).

Equidae familyasina ait birgok tiiriin taksonomik yapisi heniiz tamamen agiga
cikarilmamistir. Bu konu iizerine dikkat ¢ekmek adina Kriiger ve ark. (2005)’nin yapmis
oldugu bir ¢alismada 120 birey ve 31 adet mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmistir. Bu ¢aligma ile
nesli tiikkenmekte olan Asya Yaban Esegi (E. hemionus onager ve E. hemionus kulan)
tirlerine dikkat ¢ekilmek istenmistir. Filogenetik analizler sonucunda Asya Yaban Eseklerinin
koalesens zamanindan daha Onceki fosil kayitlarmin mtDNA analiz verileri ile
kiyaslanabildigi ifade edilmistir. Bu ¢alismaya gore E. hemionus luteus i¢in molekiiler genetik
sonuclarin celiskili kaldigr ifade edilmis olup bunun nedeninin; beklenmedik sekilde diger
hemionuslar ile karsilastirildiginda E. hemionus luteus ve E. kiang holderi arasinda daha

yakin bir genetik iliski oldugu ifade edilmistir.

Esegin genetik gesitliligi, kokeni ve evcillestirilmesi konusunda aragtirmalar yapilmis
olmasina ragmen Y kromozomuna 6zgii bolgesi biiylik dlclide karakterize edilmemistir. Han
ve ark. (2017) tarafindan bu konu kapsaminda yapilan bir calismada; Misir, Ispanya ve
Peru'dan 395 adet erkek esekten alinan orneklerde floresan etiketli 14 adet Y kromozomuna
Ozgii mikrosatellit belirteci (Y-STR) calisilmistir. Elde edilen sonuglar ile 7 Y-STR
belirtecinin (EcaYP9, EcaYM2, EcaYE2, EcaYE3, EcaYNO1, EcaYNO2 ve EcaYNO4)
erkeklere 6zgii ve polimorfik oldugu ifade edilmistir. Ug haplo gruba karsilik gelen toplam 21
haplotip tespit edilmis ve bu sonugla li¢ bagimsiz baba hattinin bulundugu belirtilmistir (Han
ve ark. 2017).

Sirbistan’da yapilan bir baska ¢alismada ise; Balkan eseklerinin genetik durumuna,
kokenine ve tarihine yeni bir bakis agisi kazandirmak icin niiklear mikrosatellit lokuslari
(nSSR) ve mitokondriyal DNA (mtDNA) bolgeleri tizerine bir dizi arastirma yapilmistir
(Stanisic ve ark. 2017). Sirbistan’da bulunan Balkan eseklerinin oldukg¢a heterojen bir yapiya
sahip oldugu bildirilen bu calismada fenotipik yapilari benzer fakat niiklear yapist farklilik
gosteren iki grup bulunmustur. Bu iki grup ile yapilan ¢alismalar neticesinde maternal 1 ve 2

nesillerine ait mtDNA haplotiplerinin oranlarinin farkli bulundugu belirtilmistir. Bir baska
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grup ise viicut boyutu, bilylikligl, viicut rengi, niikklear gen havuzu farkliligi ve 2. nesil
haplotiplerinin baskinligi bakimindan karakterize edilmis ve bu irk Banat esek irki olarak
tasvir edilmistir. Balkan esek populasyonunun maternal durumunun daha 6nce diisliniilenden
daha yiiksek derecede heterojen ve kompleks bir yapiya sahip oldugu tespit edilmistir. Bunun
nedeni olarak eseklerdeki iki bagimsiz evcillestirme olayt géz Oniine alindiginda,
Yunanistan'dan Balkanlar'a yapilan gecislerden kaynaklandiginin varsayildig: ifade edilmistir

(Stanisic ve ark. 2017).

Zhang ve ark. (2016) tarafindan Cin yerli esek irklar1 (Guanzhong, Dezhou, Qingyang,
Biyang, Jiami, Mongolia, Gunsha, Xinjiang, Taihang ve Xiji) arasindaki filogenetik iliskileri
ve genetik ¢esitliligi arastirmak ig¢in bu 10 irki temsil eden 415 adet birey lizerinde 10
mikrosatellit belirteci ile bir ¢alisma yapilmistir. Her 1k igin allel sayisi, etkili allel sayisi
(N¢), beklenen heterezigotluk (He) ve polimorfik bilgi igerigi (PIC) tespit edilmistir.
Arastirmada kullanilan 10 mikrosatellit lokusunun (HTG7, HTG10, AHT4, HTG6, HMS6,
HMS3 ve HMS7) 7’si polimorfik bulunmus ve bu 10 esek 1rki i¢in 7 polimorfik lokusun PIC,
He ve Ne ortalamalarinin sirasiyla; 0,7679, 0,8072 ve 6,0275 olarak hesaplandigi bildirilmistir.
Bu sonuglar ile Cin yerli esek irklarinin yiiksek genetik gesitlilik ve heterozigotluk gosterdigi
One sirilmistir. Nei (1972)’nin genetik uzaklik degerlerine gore olusturulan Komsu
Birlestirme (Neighbor Joining) Agaci incelendiginde; Xinjiang, Qingyang, Xiji, Guanzhong
esek 1rklarinin birbirlerine yakin ¢iktigi bildirilmistir. Ayrica Mongolia ve Dezhou esek
irklarinin ayni kategoride yer aldigi belirtilmistir. Filogenetik analiz sonuglar1 ile Cin esek
irklart arasindaki genetik iliskilerin, cografi dagilimlar1 ve kokenlerinin tutarli oldugunu 6ne

stirtilmiistiir (Zhang ve ark. 2016).

Jordana ve ark. (2015)’nin yapmis oldugu c¢alismada; Amerikan esek populasyonlari
arasindaki ana yapisal ¢esitliliginin belirlenmesinin, populasyonlar arasindaki degiskenligin
temel yapisal Ozelliklerininin saptanmasinin, farkli gen havuzlar1 arasindaki smirlarin
belirlemesinin amacglandigi ifade edilmistir. Ayrica 15. Yiizyilda Amerika'ya eseklerin
gotiiriilmesinden bu yana, ana kolonizasyon yollarinin g¢izilmesinin hedeflendigi de
belirtilmistir. Calismada, 13 iilkeden 350 adet Amerikan esegini genotiplendirmek icin 14
adet mikrosatellit belirteci kullanilmistir. Bu metapopulasyonun genetik yapisinin tanimlayici
istatistik metotlar ve Bayesian tabanli metotlar kullanilarak arastirildigi bildirilmistir.
Populasyonlarin; 11 Avrupa iilkesinden, 476 bireyin bilgisini igeren bir veri tabani ile

muhtemel atasal populasyonu belirlemek igin kiyaslandigr ifade edilmistir. Sonugcta
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Kolombiya’da birlesen iki ayri1 genetik havuzun varligir ortaya komustur. Giiney genetik
havuzunun, atasindan sonra gelen benzersiz bir genetik yap1 gosterdigi fakat Avrupa’dan

gelen modern gen akisinin 6nemli bir etki géstermesi igin yetersiz kaldig: ifade edilmistir.

Matassino ve ark. (2014) yapmis olduklari ¢calismada, Italyan yerli esek irklarmin dort
atasal irktan (Pugliese, Siciliana, Pantelleria ve Sarda) koken aldigi ifade edilmistir. Bu dort
atasal 1rkin ise belli alt grup ve yerli irklara kéken oldugu; 6rnegin italya’da oldukca yayilmis
olan Pugliese 1rkinin; Calabrese, Basilicata, Leccese, Martina Franca, Marchigiana ve
Romagnolo populasyonlarina kéken oldugu bildirilmistir. Bu irklardan koken alan Italya’nin
Amiata dag1 ve g¢evresinde bulunan Amiata esek populasyonu ve uzun yillar Martina ve
Marchigiana yerel irklar ile melezlenmesi neticesinde irk 6zelligi degisime ugramis olan
Viterbese esek populasyonu genetik ¢esitlilik bakimindan incelenmistir. Calismada, Amiata
ve Viterbese esek irklarindan olusan bir populasyon ile 16 adet mikrosatellit belirteci
kullanilarak genetik karakterizasyona bakilmistir. Sonuglar g6z Oniine alindiginda
populasyonlar arasinda yliksek bir genetik farklilasmanin (Fst = 0,158; P < 0,01) ve irklar
arasinda diisiik genetik benzerligin (0,233 + 0,085) var oldugu tespit edilmistir. Faktoriyel
Birlestirici Analiz, Structure testi ve Molekiiler Varyans sonuglarina bakildiginda iki
populasyonun birbirinden farkli oldugu ve Viterbese populasyonu i¢in daha fazla galisma

yapilmasi gerektigi vurgulanmistir.

Amiata eseginin genetik karakterizasyonunun amaclandigi bir diger c¢alismada
Italya’nin Toskana ve Lazio bdlgelerinden olusturulan 50 bireylik bir populasyon kapsaminda
18 adet mikrosatellit lokusu ile ¢alisiimistir (Ciampolini ve ark. 2007). Ortalama gozlenen
heterzigotluk degerinin 0,579 ve ortalama beklenen heterozigotluk degerinin ise 0,609 olarak
hesaplandigi belirtilmistir. Iki gruptaki ortalama benzerlik degerlerinin, Toskana'da
yetistirilen hayvanlar i¢in 0,523 + 0,020, Lazio'da yetistirilenler igin 0,458 + 0,016 (toplam
ortalama benzerlik 0,489 + 0,019) olarak hesaplandigi belirtilmistir. Akrabali yetistirme
katsayilarinin da sirasiyla 0,440 ve 0,390 olarak hesaplandigi ifade edilmistir. Populasyon
genelinde gozlenen yiiksek genetik benzerligin diisiik genetik varyasyon ile iliskili oldugu
ayrica Amiata populasyonunun son yillarda bir darbogazdan geg¢mis olabilecegi ifade

edilmistir (Ciampolini ve ark. 2007).

Fosil DNA analizleri sonucunda Cin esek populasyonlarinin evcillestirilmesinin 2000
y1l dnceye dayandig ileri siiriilmektedir (Di ve ark. 2017). Diinya {izerinde en biiyiik esek

populasyonuna sahip olan Cin’de mekanizasyon neticesinde populasyon bazinda 6nemli
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diistisler izlenmistir. Son yillarda esek etinin yiliksek besleyici bilesenleri barindirdiginin
bilinmesi ve Colla Corii Asini’nin (esek jelatini) Cin tip alaninda kullanilmasi nedeniyle bir
ekonomik deger kazanmistir. Bu nedenlerden dolayr Cin esek populasyonlarimin genetik
karakterizasyonu ve korunmasi elzem hale gelmistir. Di ve ark. (2017)’nin yapmis olduklari
arastirmada toplam 5 farkli yoreye 6zgii (35 Guanzhong, 36 Jinnan, 27 Guangling, 25 Dezhou
ve 30 Huabei) 153 birey ve 15 mikrosatellit lokusu ile calisilmistir. Elde edilen Temel Ogeler
Analizi (PCA), Bayesian analizi verileri sonucunda; Guanzhong eseginin digerlerinden
oldukca farkli oldugu tespit edilmis olup Jinnan ve Guangling eseginin birbirine genetik
olarak yakin ve heterozigotlugun az oldugu belirtilmistir. Bu veriler sonucunda
heterozigotlugun azalmasi nedeniyle Guangling ve Jinnan eseklerinde koruma caligmalarinin

baslamasi gerektigi ifade edilmistir.

Mekanizasyona dayali tarim nedeniyle esek populasyonlarinda carpict bir dislis
yasandiginin belirtildigi Italya’da, nesli tiilkenmekte olan sekiz esek 1rkinin {igiiniin Sicilya’nin
(Ragusano, Pantesco, Grigio Siciliano) yerli wrklar1 oldugu SAVE Monitoring Enstitiisii
tarafindan bildirilmistir. Bu 6nemi sebebiyle koruma ¢alismalar1 kapsaminda Guastella ve ark.
(2007), tarafindan genetik ¢esitliligin dagilim1 ve irklar arasindaki iliski arastirilmistir. Sicilya
genelinde sekiz stirtiden toplanan toplam 116 adet bireyde (61 Ragusano, 39 Pantesco, 16
Grigio Siciliano) 11 adet mikrosatellit lokusu g¢alisilmistir. Tiim mikrosatellit lokuslarinin
polimorfik bulundugu ve toplam 76 allel tespit edildigi bildirilmistir. Gozlenen allellerin
sayisinin, Ragusano'da 72 (lokus basina 6,55), Grigio’da 55 (lokus basina 5) ve Pantesco'da
45 (lokus bagina 4,09) oldugu ifade edilmistir. Ayrica populasyonlarin genetik denge
igerisinde olmadigi ve tiim populasyonlarda ortalama beklenen heterozigotluk degerinin (He)
0,612 olarak hesaplandig1 belirtilmistir. NJ, UPGMA dendrogramlarinin, kiimeleme analizleri
sonuglar1 degerlendirildiginde nesli tiikenmekte olan Pantesco irkinin daha yiiksek genetik
farklilik gosterdigi belirlenmis ve Ragusano ve Grigio’nun, muhtemelen ortak kdkenden

dolay1 yakin iligkili (Da = 0,058) bulundugu bildirilmistir.

Hindistan’in Andra Prades eyaletinde, igerisinde kahverengi tip esegin yaygin
bulundugu populasyonda goriilen %74’lik azalma dikkat ¢ekici bulunmus, bu nedenle
korumaya yonelik ¢alismalar yapilmak tizere bir arastirma yiritilmistir (Behl ve ark.
2017a). Arastirmada Kurnool bolgesinden toplanan 28 birey ile 12 adet mikrosatellit lokusu
calisilmig ve etkili allel sayisinin 1,62 (VHL209) ile 7,91 (AHT5) (ortalamasi 4,21 + 2,069)
olarak hesaplandigi, gozlenen heterozigotluk degerinin ise 0,32 (HMS2) ile 0,92 (AHT5)
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(ortalamasi 0,57 + 0,2) olarak hesaplandig: bildirilmistir. Ortalama genetik ¢esitlilik tahmini
(Fis) 0,21 olarak hesaplanmis ve bu degerin orta derecede yiiksek akrabalik seviyelerini
gosteren bir deger oldugu ifade edilmistir (Behl ve ark. 2017a).

Spiti esekleri, Himalaya bolgesinin Spiti, Yangthang, Lahaul ve Kinnour kisimlarinin,
ortalama deniz seviyesinden 3000-4300 metre yiiksekligine kadar dagilim gostermektedir
(Behl ve ark. 2017b). Himaghal Prades eyaletinin Spiti ve Yangthang bolgelerinde dagilim
gosteren Spiti esekleri ile yapilan bir diger ¢alismada mikrosatellit belirtegleri kullanilarak bu
eseklerin genetik bir darbogazdan ge¢ip gecmedikleri arastirilmistir. Toplanan 46 Ornek
tizerinde 12 adet mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmis ve her lokus igin gbzlenen allel sayilarinin
4 (VHL20, HTGS6) ile 10 (HTG7), ortalama 6,33 + 1,72 olarak, etkili allel sayisinin ise 2,03
(VHL209) ile 4,84 (HTG?7), ortalama 3,35 + 0,94 olarak hesaplandig: bildirilmistir. G6zlenen
heterozigotluk degerinin 0,48 (NVHEQ54) ile 0,89 (HTG7), ortalama 0,72 + 0,13 ve beklenen
heterozigotluk degerinin 0,51 (VHL209) ile 0,80 (HTG7 ve AHT4), ortalama 0,69 + 0,09
olarak hesaplandigi belirtilmistir. Incelenen lokuslarda gozlenen allel sayilarinin ve
heterozigotluk degerlerinin, Spiti eseklerinde olduk¢a yiiksek genetik varyasyon varliginin
gostergesi oldugu ifade edilmistir (Behl ve ark. 2017Db).

Spiti eseklerinde Sharma ve ark. (2017) tarafindan yapilan bir baska ¢alismada ise
Hindistan’in esek populasyonlarinin genetik cesitliliginin halen kesfedilmemis olduguna
dikkat ¢ekilmistir. Bu ¢alismada, Rajasthan eyaletinin seksen bini askin esek populasyonu
barindirdigini ifade etmisler ve bu populasyonlarin genetik ¢esitliliginin, dayanikliliginin,
devamliliginin korunabilmesi i¢in bu populasyondaki mevcut cesitliligin sistematik ve
bilimsel olarak degerlendirilmesi  gerektigini ~ vurgulanmistir. ~ Rajasthan  esek
populasyonlariin genetik gesitliligi 20 adet mikrosatellit belirteci kullanilarak arastirilmustir.
Bu populasyonun yliksek genetik ¢esitlilige sahip oldugu, lokuslarda gozlenen allel sayilari
(ortalama 8,16 + 0,89) ve ortalama gozlenen heterozigotluk (0,688 + 0,06) degerleri ile
kanitlandig1 ifade edilmistir. Ayrica Rajasthan esek populasyonunun ge¢cmiste (son 40-50
kusak) bir genetik darbogazdan gegmedigi belirtilmistir.

Yukarida Ozetleri verilen literatiir ¢alismalarn hakkindaki bilgiler genel hatlar1 ile

Cizelge 2.2°de verilmektedir.
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Cizelge 2.2. Farkli esek (Equus asinus) irklart ile yapilmig genetik calismalar ve elde edilen

genetik veriler

ULKE IRK LOKUS | TOPLAM Ho* H* KAYNAK
. SAYISI ALLEL
(BIREY SAYISI) SAYISI
Cin, 395 (Erkek) 14 lokus | 21 haplotip - - Han ve ark.
Mistr, (Y-STR) 2017
Ispanya ve
Peru
Hindistan 28 12 lokus 72 allel 0,57 +0,2 0,72+0,14 Behl ve
ark. 2017b
Hindistan 46 12 lokus 76 allel 0,72+0,13 0,69 + 0,09 Behl ve
ark. 2017a
Cin 35 Guanzhong 15 lokus 132 allel 0,56 0,70 Di ve ark.
36 Jinnan 2017
27 Guangling
25 Dezhou
30 Huabei
(153)
Hindistan 50 20 lokus 155 allel 0,688 +£0,06 | 0,675+0,04 | Sharma ve
Spiti ark. 2017
Cin 415 (10 farkl 10 lokus 80 allel 0,8238 0,8072 Zhang ve
bolgeden) ark. 2016
Amerika Amerikan esegi 14 lokus 98 allel 0,512-0,225 | 0,569-0,245 | Jordanave
Avrupa 13 farkli ark. 2015
iilke(350)
Kuzey 129 15 lokus 120 allel KDA KDA Rosenbom
Dogu (8 farkh 0,579 0,055 | 0,631 + 0,055 ve ark.
Afrika populasyon) YD YD 2014
(KDA) 0,564 + 0,052 | 0,658 + 0,047
YakinDogu AY AY
(YD) 0,613 +0,048 | 0,656 + 0,041
Arap
Yarmmadasi
(AY)
Italya 135 16 lokus 92 allel Amiata esegi | Amiata esegi | Matassino
50 Amiata esegi 0,578 £0,155 | 0,602 + 0,165 ve ark.
85 Viterbese esegi Viterbese Viterbese 2014
esegi esegi
0,607 = 0,162 | 0,607 + 0,163
Italya 258 (8 farkl 16 lokus 126 allel 0,438 0,558 Colli ve
Italyan esek irk1) ark. 2012
Italya 108 14 lokus 85 allel Ragusano Ragusano Bordonaro
(3 farkli esek ki 0,496 0,579 ve ark.
Pantesco, Pantesco Pantesco 2011
Ragusano, Grigio 0,385 0,471
Siciliano) Grigio S. GrigioS.
0,496 0,589
Italya 50 18 lokus 101 allel 0,579 0,609 Ciampolini
Amiata esegi ve ark.
2007
Italya 116 11 lokus 76 allel - 0.612 Guastella
(61 Ragusano, 39 ve ark.
Pantesco, 16 2007
Grigio Siciliano)
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Cizelge 2.2. devam

Isvigre Afrika ve asya 31llokus | Ortalama 0,48 - Kriiger ve
yaban esekleri ile 3,6 allel ark. 2005
Asya yaban at1 ve
(Afrika) zebra
(120)
Hirvatistan 23 (IS) Istrian 8 lokus 44 allel 0,37-0,85 1S 0,66 Ivankovic
25 (NA)North NA 0,68 ve ark.
Adriatic LD 0,70 2002
27(LD)Littoral-
Dinaric
Fransa Baudet du Poitou | 13 lokus 46 allel 0,20-0,68 - Schelling
esegi (20) ve ark.
2002
Ispanya 5 farkl1 Ispanyol 13 lokus 115allel | 0,546 + 0,060 | 0,654 + 0,048 | Aranguren-
esek ki Mendez ve
(513) ark. 2001
Ispanya Katalan esek k1 | 10 lokus 77 allel 0,602 + 0,043 | 0,712 + 0,038 | Jordana ve
(111) ark. 2001
Ispanya Katalan esek 1rki 12 lokus 17 allel 0,512 £ 0,225 | 0,569 = 0,245 | Jordana ve
(98) ark. 1999

*H, gozlenen heterozigotluk, H, beklenen heterozigotluk, + standart hata
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Ornekleme Yapilan Esek (Equus asinus) Populasyonlari

Bu tez calismasinda, TUBITAK tarafindan desteklenen 1001 Arastirma Projesi
(TOVAG- 2150555 nolu proje) kapsaminda 16 ilden (Kirklareli, istanbul-Catalca, Tekirdag-
Malkara, Amasya-Merzifon, Tokat, Kastamonu, Kiitahya, Konya, Isparta, Antalya, Aydin,
Mugla, Kars, Mardin, Sanlurfa, Kahramanmaras) ornekleme yapilmistir. Bu amagla s6z
konusu illerin farkli bélgelerindeki esek (Equus asinus) populasyonlarindan toplam 314 adet
kan Ornegi toplanmistir. Her bireyden yaklasik 10 ml olacak sekilde kan oOrnekleri, K3-
EDTA’l1 (Ethylenediaminotetra acetic acid) kan tiiplerine alinip laboratuvara soguk zincirde
getirilmis ve DNA izolasyonuna kadar +4C’de muhafaza edilmistir. Her bir ile ait 6rnek

sayis1 ve olasi irklar Cizelge 3.1.°de verilmistir.

Cizelge 3.1. Ornek alinan iller, drnek sayisi ve olasi irklar

Olasi Irklar iller Ornek Sayisi
Karakacan Karklareli 30
Karakacan [stanbul-Catalca 20
Karakagan Tekirdag-Malkara 10

Merzifon Amasya-Merzifon 30
Merzifon Tokat 10
Merzifon Kastamonu 10

Orta Anadolu Kiitahya 10

Orta Anadolu Konya 15

Orta Anadolu Isparta 10

Orta Anadolu Aydin 19

Orta Anadolu Mugla 6

Orta Anadolu Kahramanmaras 14

Toros Antalya 30
Kars Yorga Kars 30
Mardin Beyaz Mardin 40
Urfa Rahvan Sanlurfa 30
Toplam 314
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3.2 Arazi Calismalari ve Ornek Toplama

Tiirkiye cografyasinda var oldugu bildirilen yerli esek irklarinin (Orta Anadolu esegi,
Merzifon esegi, Karakagan esegi vb.) bulunmasi amaciyla az sayidaki esek ciftliklerinde ve
TUIK Hayvancilik Istatistikleri Veri Tabanina gore esek sayismin fazla oldugu bélgelerde
(Sekil 3.1) yetistirici elinde var olan eseklerden kan ornekleri almmustir (Sekil 3.2). Ornek
sayisinin belirlenmesinde istatistik analizlerde yeterli sayida birey tespit edilip bu sayida

ornek ile calisma populasyonu olusturulmustur.

- H Akdeniz 2018

# Dogu Marmara 2018

MEge 2018
H Giineydogu Anadolu 2018
H Kuzeydogu Anadolu 2018

i QOrta Anadolu 2018

!
Sekil 3.1. TUIK Hayvancilik Istatistikleri Veri Tabanina gére esek populasyonlarinin bdlgeler
diizeyinde dagilimi1 (Anonim 2018b)
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3.3 Genomik DNA izolasyonu

Arazi ¢alismalarinda toplanan vakumlu K3 EDTA’l tiiplerdeki kan 6rnekleri, analiz
edilene kadar +4°C’de muhafaza edilmistir. DNA izolasyonunun, kalite ve miktar agisindan
iyi yapilabilmesi i¢in fenol kloroform ekstraksiyon yontemi uygulanmistir. Sambrook ve ark.
(1989)’nin bildirdigi yontem degistirilerek, 15 ml’lik santrifiij tiiplerine 4 ml kan 6rnegi
konulduktan sonra tizerine 2X Liziz tampon ¢ozeltisi (770 mM NH,CI, 46 mM KHCOs3, 10
mM EDTA) eklenerek 15 ml’ye tamamlanmistir. Tiipler ters diiz edilerek rotatérde 15 dakika
(dk) karigtirildiktan sonra gece boyunca buz igerisinde +4°C’de bekletilmistir. Ertesi giin
buzdan alinan tiipler 10-15 dk rotatérde karistirilmistir. Daha sonra 3000 rpm’de +4°C’de 15
dk santrifiij edilmistir. Santrifiij sonrasi tiipiin st (siipernatant) fazi dokiilmiis ve tiipteki
pellet tizerine 1,5 ml Salt/EDTA (75 mM NaCl, 25 mM EDTA) soliisyonu eklenip vortekste
iyice karistirilip, pelletin iyice parcalanmasi saglanmistir. Daha sonra iizerine 150 pl %10
SDS ve 50 ul Proteinaz K (20 mg/mL) eklenerek etiivde 55°C’de yaklasik 3 saat inkiibasyona
birakilmustir. Inkiibasyon sonunda alinan tiiplerin {izerine 1,5 ml fenol (pH 8) eklenmistir.
Tipler 10 dk vortekslendikten sonra 15 dk rotatérde karigtirilmistir. Karistirildiktan sonra
3000 rpm +4°C’de 15 dk santrifiij edilip iist faz kismi1 yeni steril santrifiij tiiplerine alinmistir.
Uzerine 1,5 ml fenol: kloroform: izoamilalkol (25:24:1) eklenerek tiipler tekrar 10 dk
vortekslenip daha sonra 15 dk rotatorde karistirilmustir. Daha sonra tiipler 3000 rpm’de
+4°C’de 15 dk santrifiij edilmistir. Olusan yeni ist faz (siipernatant) cam tiiplere alinip
tizerine soguk haldeki (-20°C) %96’lik etanol ve 1/10 hacimde 3M sodyum asetat (pH 9,5)
eklenerek DNA pelleti goriiniir hale getirilmistir. Goriiniir hale gelen DNA pelleti kesik pipet
ucu yardimi ile g¢ekilerek 1,5 ml’lik santrifiij tiipii igerisine aktarilmistir ve gece boyu -
20°C’de bekletilmistir. Ertesi giin -20°C’de bekletilen tiipler, 10000 rpm’de 10 dk +4°C’de
santrifiij edilmistir. Ustteki alkol dokiildiikten sonra pellete %70’lik etanol eklenip 10000
rpm’de 10 dk +4°C’de santrifiij edilmistir. Ustteki alkol tekrar dokiildiikten sonra pellet
kurutulup 0,5 ml TE tampon ¢ozeltisi (10 mM Tris pH 8, 1 mM EDTA) ile sulandirilip,
37°C’de 30 dk ¢ozdirilip +4°C’°de muhafaza edilmistir (Sambrook ve ark. 1989).

Genomik DNA izolasyonu ana hatlariyla soyle uygulanmistir:

1) Soguk liziz tampon ¢0zeltisi eklenmis olan kan Orneklerinin gece boyu buz iginde
inkiibasyonu, hiicre duvarinin par¢alanmasi, eritrositlerin patlatilmasi (Sekil 3.3)
2) Inkiibasyon islemi biten kan drneklerinin santrifiij edilip siipernatant fazin dokiilmesi ve

olusan pelletin (16kosit) enzimatik liziz asamasi i¢in %10’luk SDS, Salt/EDTA, Proteinaz
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K eklenerek 55°C’de etiivde yaklasik 3 saat inkiibasyona birakilmasi, DNA-protein
kompleksinin agilmasi.

3) Inkiibasyon islemi biten orneklerin fenol ve fenol: kloroform: izoamil alkol (25:24:1)
yontemi kullanarak faz ayriminin yapilmasi, DNA’nin ortamdaki diger molekiillerden
ayrilmasi (Sekil 3.4).

4) Olusan yeni {ist faz (siipernatant kismi) cam tiiplere alinip iizerine soguk haldeki (-20°C) %
96’lik etanol ve 1/10 V 3M sodyum asetat (pH 9,5) eklenerek DNA pelletinin goriiniir hale
getirilmesi, DNA’nin ¢oktiiriilmesi.

5) Santrifiij edilip istteki alkol dokiildiikten sonra pellete %70’lik etanol eklenip 10000
rpm’de 10 dk +4°C’de santrifiij ederek DNA’nin yikanma agamasi.

6) Ustteki alkol dokiildiikten sonra pelletin kurutulup TE tampon ¢ozeltisi ile sulandirilip,
¢Ozlindiiriilmesi.

7) DNA’larin -20°C’de analiz edilene kadar muhafaza edilmesi.

Sekil 3.3. Kan 6rneklerinin lizis asamasina hazirlanmasi
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Sekil 3.4. Fenol kloroform izoamilalkol ekstraksiyon asamalari
3.4 izole Edilen DNA Orneklerinin Agaroz Jel Elektroforezinde Gériintiilenmesi

Izole edilen DNAlarin kalitesini kontrol etmek ve sulandirma (diliisyon) oranina karar
vermek amaciyla, izole edilen her bir 6rnegi 5 ul DNA ve 1 pl yiikleme boyasi (loading dye)
olacak sekilde hazirlayip %1°lik agaroz jel elektroforezinde kontrol edilmistir. Bu asamada
RedSafe Nucleic Acid Staining Solution iceren %1°lik agaroz jel, 1X TBE tamponu ile
hazirlanmig ve her bir 6rnek kuyulara 5 ul DNA ve 1 pl yiikleme boyasi olacak sekilde
yiklenmistir. Agaroz jel 100 Voltta 20 dk yiiriitiilmiis ve elektroforez isleminin bitiminden
sonra jel UV 15181 altinda goriintiilenmistir (Gel Imaging System Vilber Lourmat Quantum
ST5) (Sekil 3.5).

Sekil 3.5. E. asinus populasyonlarina ait bireylerden izole edilen genomik DNA’larin %]1°lik
agaroz jel elektroforezindeki goriintiileri
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3.5 Mikrosatellit Primerlerinin Belirlenmesi, Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

Calismada kullanilmak iizere g¢esitli literatiir ¢calismalar1 yapilmigs ve FAO (2011)’e
gore esek ve atlarda yaygin olarak kullanildigi bildirilen bazi mikrosatellit lokuslar: tespit
edilmistir (HMS07, ASB17, ASB23, HTG07, COR058, HMS02, AHT05, HMS03, COR007,
LEX73, HTG06, VHL209, ASB02, HMS20, COR022, HTG10, COR018, COR071, COR082,
LEX54). Bu primerler ait bilgiler Cizelge 3.2’de verilmistir.

Cizelge 3.2. Calismada kullanilan mikrosatellit primerlerine ait bilgiler

. . Tm Allel Tekrar
Primer | Kromozom Primerler / Floresan boya ©C) | Biyiikligi Motifi Kaynak
F: 5°-FAM-CAGGAAACTCATGT Guérin
TGATACCATC-3’ (AC)(CA)N
HMS07 1 R: 5-TGTTGTTGAAACATACCT o8 165-183 Vfgegf
TGACTGT-3’
F: 5°-PET-GAGGGCGGTACCTTT
GTACC-3’ Breen ve
ASBLY 2 R: 5*-ACCAGTCAGGATCTCCACC | 28 Saes (AC)n ark. 1997
G3°
F: 5-NED-GAGGTTTGTAATTGG
AATG-3° (TG)n/(TG) | Irvinve
ASB23 3 R: 5"-GAGAAGTCATTTTTAACAC | 28 128-154 nTT(TG), | ark. 1998
CT-3’
F: 5°-PET-CCTGAAGCAGAACAT
HTGO7 4 B cCT 58 | 272-297 GT Marklind
R: 5-ATAAAGTGTCTGGGCAGA 3 (Gn Ve ark.
GCTGCT-3’ 1994
F: 5°-PET-ACGGACACATCCCTG
CCTGC-3’ Binns ve
AHTOS 8 R: 5"-GCAGGCTAAGGGGGCTCA | 28 130-146 (GT)n ark. 1995
GC-3’
F: 5°-NED-CCAACTCTTTGTCAC (TG)2(CA)2 L
ATAACAAGA.3* TC(CAN/(T | Guérin
HMSO03 9 R: 5"-CCATCCTCACTTTTITCACT 58 150-170 G)2(CA)2T ve ark.
TTGTT3’ C(CANGA( 1994
CA)5
F: 5°-NED-ACGGTGGCAACTGCC Guérin
AAGGAAG-3
HMS02 10 R: 5"-CTTGCAGTCGAATGTGTA 58 218-238 (CAN(TC), Vfgzgf
TTAAATG-3
F: 5°-VIC-GGGAAGGACGATGAG
TGAC-3’ . Ruth ve
CORO058 12 R: 5*-CACCAGGCTAAGTAGCCAA | 20 210-230 (TG)23 ark. 1999
AG-3’
F: 5-FAM-TCTTACATCCTTCCA Van
TTACAACTA-3’ Haeringen
VHL209 14 R: S TGATACATATGTACGTGAA %6 84-96 (AC)L7 ve ark.
AGGAT-3’ 1998
F: 5°-FAM-CCTTCCGTAGTTTAA
GCTTCTG-3
ASBO2 15 R: 5*-CACAACTGAGTTCTCTGAT | 2% 222-254 (GT)24 Breen ve
AGG-3’ ark. 1997
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Cizelge 3.2. devam

F: 5-VIC-TGGGAGAGGTACCTG
AAATGTAC-3’
HMS20 16 R: 5°-GTTGCTATAAAAAATTGT 58 116-140 ) )
CTCCCTAC-3’
F: $-PET-GTGTTGGATGAAGCG
AATGA-3’ Hopman
CORO007 17 R: 5"-GACTTGCCTGGCTTTGAG 56 156-170 (GT)1s ve ark.
TC3 1999
F: $-FAM-TGCATGAGCCAATTC
CTTAT-3’ Coogle
LEX54 18 R: 5 TOGACAGATGACAGCAGT 55 165-177 (AC)1g ve Bailey
TC-3° 1997
F: 9-FAM-CCCTAGAGCCATCTC
TTTACA-3’ Bailey ve
LEX73 19 R: -CAGATCCAGACTCAGGAC | >4 | 234-264 ) ark. 2000
AG-3’
F: 5-FAM-CCTGCTTGGAGGCTG Ellegren
TGATAAGAT-3’
HTGO6 la R: 5-GTTCACTGAATGTCAAAT 58 fg-106 (TG)n Vfg{glz('
TCTGCT-3’
F: 5°-VIC-CAATTCCCGCCCCAC Marklund
CCCCGGCA-3’ (TG)NITAT
HTG10 21 R: 5-TTTTTATTCTGATCTGTCA | 4 REF113 C(TG)n Vf g‘gf
CATTT-3’
F: 9-VIC-AAGACGTGATGGGAA .
ATCAA3: Murphie
CORO022 22 R: 5-AGAAAGTTTTCAAATGTG 56 254-264 (GT)4 ve ark.
CCA-3 1999
F: 9-FAM-AGTCTGGCAATATTG Hoprman
AGGATGT-3’ .
CORO018 25 R: 5"-AGCAGCTACCCTTTGAAT 56 249-271 I(CA)5 Vfgéglg(.
ACTG-3’
F: -PET-CTTGGGCTACAACAG Tallmadge
GGAATA-3’ I(TG)/I(A
CORO071 26 R: 5"-CTGCTATTTCAAACACTTG 56 190-202 O)is ve ark.
GA3’ 1999
F: 9-NED-GCTTTTGTTTCTCAA
TCCTAGC-3’ Tallmadge
CORO082 29 R: - TGAAGTCAAATCCCTGCT 58 192-226 (AG), ve ark.
TC.3° 1999

Calisilacak primerlerin seciminde, polimorfizm seviyesinin yliksek olmasi, allel
sayilar1 ve uzunluklari, farkli kromozom iizerinde yer almalari, heterezigotluk seviyelerinin
yiiksekligi gibi parametreler gz oniinde bulundurulmustur. Belirlenen primerler ile PCR
(Polimeraz Zincir Reaksiyonu) analizi yapilmistir. PCR analizi sonrasinda DNA parga
(fragment) analizi yapilacag: igin, tiim ileri (forward) primerler, uygun floresan boya (PET,
NED, VIC ve FAM) ile isaretli olarak sentezlettirilmistir. Primerler ile ¢ogaltilacak bélgelerin
baz uzunlugu ve floresan boya ¢esidi dikkate alinarak 20 adet mikrosatellit primeri, 5 PCR

analiz grubu i¢inde calisilmistir ve bu primerler birlikte ele alinan gruplar dahilinde DNA
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parga (fragment) analizine okumaya gonderilmistir. Primerlere ait detalyli bilgiler Cizelge

3.2’ de, PCR analiz gruplar ise Cizelge 3.3’de verilmistir.

Calisma kapsaminda belirlenen primerler ile literatiir taramalar1 sonucu elde edilen
bilgiler dogrultusunda PCR bilesenleri ve dongiileri laboratuvar kosullarina uygun olarak
optimize edilmistir. 20 adet mikrosatellit primeri i¢in olusturulan analiz gruplar1 ve ¢ogaltilan

mikrosatellit lokuslarinin allel araliklar1 bg olarak Cizelge 3.3’de verilmistir.

Bes ayr1 PCR analiz grubundaki primerler igin belirlenen PCR reaksiyon bilesenleri ve
PCR kosullar1 Cizelge 3.4 ile 3.9 arasinda verilmistir. PCR optimizasyonu i¢in farkli DNA
miktarlari, farkli primer, MgCl, (1,25 mM, 1,50 mM ve 2,00 mM) konsantrasyonlari, dNTP
(0,2 mM, 0,3 mM), ve Tag DNA polimeraz (0,5-1U) konsantrasyonlari denenmis ve optimum

reaksiyon kosullar1 belirlenmistir.

Cizelge 3.3. PCR analiz gruplari

PCR PCR
Analiz Grubu 1 Analiz Grubu 2
Lokuslar Allel Aralhiklar Lokuslar Allel Araliklar
(be) (be)
HMS07 168-178 HMS03 157-169
ASB17 91 VHL209 80-90
ASB23 159-167 ASB02 157-161
HMS02 225-239 HMS20 115-131
CORO058 192-206 CORO007 165-175
PCR Analiz Grubu 3 PCR Analiz Grubu 4 PCR Analiz Grubu 5
Allel
Lokuslar Allel Araliklar Lokuslar Allel Araliklar | okuslar | Araliklar
(be) (be) (b¢)
HTGO07 - CORO018 -
136-158 250-276 AHTOS 130-158
LEX73 229-237 CORO071 185-207
HTG10 - CORO082 -
84-104 216-226 LEX54 166-192
CORO022 249 HTGO06 78-84
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Cizelge 3.4. PCR analiz grubu 1 i¢in PCR reaksiyon bilesenleri ve PCR kosullar

PCR Bilegeneri "son Konsantrasyon PCR Dingiisi
DNA 50-75 ng 95°C 5dk
10X PCR Buffer 1X
MgCl, 1,5mM 95°C 1dk
dNTPs 0,2mM 60°C 1dk + 35 dongi
Primer ileri (F) 0,050 pmol 72°C  1dk
Primer Geri (R) 0,050 pmol
Taq DNA Polimeraz 1U 72°C  5dk

Cizelge 3.5. PCR analiz grubu 2 i¢in PCR reaksiyon bilesenleri ve PCR kosullari

PCR Analiz Grubu 2
PCR Bilesenleri [— oz SongSonsantiggyon PCR Déngiisii
VHL 209 ASB02 HMS20 CORO007
DNA 50-75 ng 50-75 ng 50-75 ng 50-75ng | 95°C 5dk
10X PCR Buffer 1X 1X 1X 1X
MgCl, 2,0mM 1,5mM 2,5 mM 1,25mM | 95°C 1dk
dNTPs 0,2 mM 0,2mM 0,2mM 0,2 mM
Primer fleri (F) | 0,050 pmol | 0,050 pmol | 0,050 pmol | 0,050 pmol | 58°C ~ 1dk & 35
Primer Geri (R) | 0,050 pmol | 0,050 pmol | 0,050 pmol | 0,050 pmol dongii
Tag DNA 72°C 1dk
Polimeraz 1U 1U 1U 1U
72°C  5dk

PCR analiz grubu 2’de yer alan primerler i¢in tiim reaksiyon bilesenleri ve kosullari

ayni olmasia ragmen MgCl, konsantrasyonlar1 degiskenlik gostermistir. HMS03, VHL209
icin 2mM, ASBO02 i¢in 1,5 mM, HMS20 i¢in 2,5 mM, CORO007 i¢in 1,25 mM MgCl,

kullanilmistir (Cizelge 3.5).

Cizelge 3.6. PCR analiz grubu 3 i¢in PCR reaksiyon bilesenleri

PCR Analiz Grubu 3

PCR Bilesenleri Son Konsantrasyon
HTGO07, COR022, LEX73 HTG10
DNA 50-75 ng 50-75 ng
10X PCR Buffer 1X 1X
MgCl, 1,5mM 1,8 mM
dNTPs 0,2 mM 0,2mM
Primer ileri (F) 0,050 pmol 0,050 pmol
Primer Geri (R) 0,050 pmol 0,050 pmol
Tag DNA Polimeraz 1U 1U
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PCR analiz grubu 3’de yer alan primerler igin tiim reaksiyon bilesenleri ve kosullari

aynt olmasina ragmen yine MgCl, konsantrasyonlari degiskenlik gostermistir. HTGO7,
CORO022, LEX73 igin 1,5 mM, HTG10 primeri i¢in 1,8 mM MgCl, kullanilmistir (Cizelge

3.6). Ayrica bu grup dahilindeki primerlerin reaksiyon dongiileri de Cizelge 3.7°de verildigi

gibi uygulanmistir.

Cizelge 3.7. PCR analiz grubu 3’e dahil olan primerlerin PCR dongiileri

PCR Dongiisii PCR Dongiisii PCR Daongiisii PCR Dongiisii
LEX73 CORO022 HTG10 HTGO07
95°C  5dk 94°C 5dk 95°C  5dk 94°C 5dk
95°C 1dk 94°C  1dk 95°C 1dk 94°C  1dk
55°C 30sn»> 35| 58°C 1dk 35 | 57°C 1dk»> 35 | 58°C 45sn> 35
72°C 30 sn |dongii| 72°C  30sn| dongii| 72°C 1dk| dongii 72°C 45 sn| dongi
72°C  5dk 72°C 20 dk 72°C  5dk 72°C  5dk

Cizelge 3.8. PCR analiz grubu 4 i¢in PCR reaksiyon bilesenleri ve kosullari

PCR Analiz Grubu 4 PCR Déongiisii
Son Konsantrasyon
PCR Bilesenleri HTGO06
CORO071 CORO018
CORO082
DNA 50-75 ng 50-75 ng 94°C  5dk
10X PCR Buffer 1X 1X
MgCl, 1,5mM 1,25 mM 94°C 1 dk
dNTPs 0,2 mM 0,2 mM 58-60°C 1 dk 35 dongii
Primer leri (F) 0,050 pmol 0,050 pmol 72°C 30 sn
Primer Geri (R) 0,050 pmol 0,050 pmol
Taq DNA 1U 1U 72°C  20dk
Polimeraz

PCR analiz grubu 4’te yer alan primerler i¢in tiim reaksiyon bilesenleri ve kosullari

ayni olmasina ragmen yine MgCl, konsantrasyonlar1 degiskenlik gostermistir. HTGO6,
CORO071, COR082 primerleri igin 1,5mM MgCl,, COR018 primeri i¢in 1,25 mM MgCl,

kullanilmistir. Bu grupta sadece HTGO06 primeri igin primer baglanma sicakligi 60°C olarak

uygulanmistir (Cizelge 3.8).
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PCR analiz grubu 5’de yer alan primerler ile ilgili bilgiler ise Cizelge 3.9°da

verilmistir.

Cizelge 3.9. PCR analiz grubu 5 i¢in PCR reaksiyon bilesenleri ve PCR kosullar1

PCR Karisimi Son Kﬁrgzr?tiasyon PCR Dongiisii
DNA 50-75 ng 95C 5dk
GC Enhancer %5
Primer ileri (F) 0,1 pmol 95C 1dk
Primer Geri (R) 0,1 pmol 62C 1dk 35 dongi
AmpliTag Gold® 72C 1dk
360 Master Mix 1X
72C 5dk
PCR Karisimm Son Klgri;(r?frasyon PCR Dongiisii
DNA 50-75 ng 95C 5dk
10X PCR Buffer 15X
MqgCl, 1,5 mM %B5C 1dk
dNTPs 0,2 mM 58 C 45sn > 35 dongii
Primer Ileri (F) 0,055 pmol 72C 45sn
Primer Geri (R) 0,055 pmol
Taq DNA Polimeraz 1U 72C  5dk

PCR reaksiyon bilesenleri hazirlanirken her bir primer i¢in uygun DNA miktari, 8’li
0,2 ml’lik PCR tiiplerine alinmis, PCR bilesenleri ile hazirlanan karisim her tiipte son hacim
10 pl olacak sekilde DNA’larin iizerine dagitilmistir. PCR reaksiyonun kurulmasi igin
optimize edilen dongiiler ile Applied Biosystems® ProFlex™ PCR System Thermal Cycler,
Applied Biosystems® Veriti® Thermal Cycler cihazlarinda c¢ogaltma (amplifikasyon)
yapilmigtir. PCR {iriinlerinin istenilen nitelikte olup olmadigim1 kontrol etmek amaciyla
agaroz jel elektroforezi yapilmistir. Bu asamada; RedSafe Nucleic Acid Staining Solution,
TBE (pH 8) tampon ¢ozeltisi ve %2 agaroz igeren jel karisimi mikrodalga firinda eritilerek
hazirlanmistir. Homojen bigimde ¢oziinen jel karisimma yeterince sogutulduktan sonra
RedSafe Nucleic Acid Staining Solution eklenmis ve uygun tarak ile kaset hazirlanarak jel
dokiilmiis ve polimerize olmasi i¢in bir siire beklenmistir. Elektroforez asamasina hazir hale
gelen agaroz jel kuyularina 5 pl PCR fdriinii ve 1 pl yiikkleme boyasi karistirilarak
yiiklenmistir. Elektroforez asamasinda %2’lik agaroz jel, 100 V’da yaklasik 80-85 dk
yuriitilmistiir. Agaroz jeller, Goriintilleme Cihazinda (Gel Imaging System Vilber Lourmat
Quantum ST5) UV 1sik altinda goriintiilenmistir. PCR frtinlerinin allel biiytikliiklerinin
kontrolii ve PCR reaksiyonunun gergeklesip gergeklesmediginin kontrolii, jele DNA marker
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olarak yiiklenen 50-100 bg’lik standart DNA ladder (Invitrogen 10416014 ve 15628019)
yardimiyla yapilmastir.

PCR fiiriinleri, %2’lik agaroz jellerinde kontrol edildikten sonra her bir 6rnege ait PCR
tiriinlerinin allel biiytlikliikklerinin belirlenmesi i¢in kapiller elektroforez sistemi kullanilmistir.
Tekli PCR ile optimize edilen farkli renk ve farkli allel uzunlugundaki PCR iiriinleri ayni tiip
icinde karistirilarak (co-loading, multiloading) DNA parg¢a (fragment) analizi yapilmak iizere
MedSanTek Laboratuvar Malzemeleri San. ve Tic. Ltd. Sti 'ne gonderilmis ve Applied
Biosystems® 3500 Genetik Analiz Sistemi kullanilarak DNA par¢a analizleri hizmet alimi
seklinde gerceklestirilmistir. Allel biiyiikliikleri, GeneMapper Software 5.0 (Applied
Biosystems) yazilimi kullanilarak bilgisayarda tek tek okunmus ve sonuglar Excel Office

programina istatistik programlarda kullanilmak {izere kaydedilmistir.
3.6 Istatistik Analizler

Tez caligmasinda mikrosatellit lokuslarindan elde edilen veriler ile ¢esitli programlar
kullanilarak istatistik analizler yapilmistir. Bu analizler c¢ergevesinde calisilan lokusun
polimorfik ya da monomorfik oldugu belirlenmistir. Populasyonun genetik varyasyonunu
hesaplayabilmek icin polimorfik lokuslarin orani1 ve her bir lokusun ortalama heterozigotluk
degerleri hesaplanmigtir (Nei 1975). Polimorfik lokuslardan elde edilen allel frekanslari
GenAlEx (Version 6.5) programi ile hesaplanmistir (Peakall ve Smouse 2006). Ayrica ayni
program ile tiim lokus ve populasyonlar i¢in; gozlenen allel sayis1 (Ny), etkili allel sayisi (Ng),
populasyona 6zgii allel sayis1 (Ap) (Private allel), beklenen heterozigotluk (He), gozlenen
heterozigotluk (H,) degerleri gibi genetik gesitlilik parametreleri hesaplanmistir. Bir
populasyondaki tiir gesitliligini karakterize etmek igin yaygin olarak kullanilan Shannon
Sabiti (Shannon Diversity Index) (Shannon 1948, Magurran 1988) ve Nei (1972)’ye gore
genetik benzerlik ve uzaklik degerleri de aymi program ¢ergevesinde hesaplanmistir.
Calismada kullanilan mikrosatellit lokuslarinin polimorfizm degerini hesaplayabilmek i¢in
Polimorfik Bilgi Iceriginin (PIC) hesaplanmasinda Cervus 3.0.7
(http://www.fieldgenetics.com) ve  web  tabanli  iki  program  kullanilmistir
(https://www.genecalculators.net) (Botstein ve ark. 1980). Molekiiler varyans analizi
AMOVA ise GenAlEx programiyla yapilmistir. Tiim veriler ger¢evesinde Nei (1972)’nin
genetik farkliliklara bagli olarak MEGA7: Molecular Evolutionary Genetics Analysis Version
7.0 for Bigger Datasets programinda Neighbor Joining algoritmasi kullanilarak dendrogram

olusturulmustur (Kumar ve ark. 2016).
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4. BULGULAR

Bu tez ¢aligmasinda 314 adet bireyde 20 farkli mikrosatellit lokusu analiz edilmistir.
Mikrosatellit primerleri ile tekli veya ¢oklu PCR uygulanmisg, kontaminasyon olup olmadigini
anlayabilmek i¢in PCR’da DNA igcermeyen negatif kontroller kullanilmis ve PCR firiinleri,
%2 ‘lik agaroz jellerinde yiiriitilmiistiir. PCR {iriinlerinin uzunluklarinin tahmin edilebilmesi
icin 50 ve 100 b¢’lik DNA Ladder’lar jellere yiiklenmistir. Elektroforez isleminden sonra
jeldeki bant modelleri, Jel Gorilintileme Analiz Sistemi (Vilber Lourmat Quantum)

yardimiyla bilgisayar ortamina aktarilmistir.

4.1 Cahsilan Mikrosatellit Lokuslarma ait PCR Uriinlerinin Agaroz Jel Elektroforezi

Goruntiileri

Caligilan 20 adet mikrosatellit lokusun %2’lik agaroz jel elektroforezinde elde edilen

goriintiileri Sekil 4.1 ile 4.20 arasinda verilmistir.

Sekil 4.1. HMSO07 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iiriinlerinin %Z2'lik agaroz jel
goriintiileri

Sekil 4.2. ASB17 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iiriinlerinin %Z2'lik agaroz jel
goriintiileri
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100bp 434 435436 437

Sekil 4.3. ASB23 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR firiinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

Sekil 4.4. HMS02 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR {irlinlerinin %2 'lik agaroz jel
goriintiileri
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CORO058 252-339

24.03.2017

Sekil 4.5. COR058 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR {iriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri
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Sekil 4.6. HMS03 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iiriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

- \
100bp 460 461 462 463 464 465 466 467 468 469 470 471 473 474 476 477 479

VHL209 10.01.2018

Sekil 4.7. VHL209 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iirtinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri
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Sekil 4.8. COR007 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri
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100bp 367 372 373 374 376 379 380 382 383 384 385

ASB02 27.12.2017

Sekil 4.9. ASB02 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR f{iriinlerinin %?2'lik agaroz jel
goriintiileri
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Sekil 4.10. HMS20 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR f{iriinlerinin%?2'lik agaroz jel
goriintiileri
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Sekil 4.11. HTGO07 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR fiiriinlerinin%?2 'lik agaroz jel
goriintiileri
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100bp 464 465 466 467 468 469 470 471 473 474 476 477 479 480 481 482 485 486 487 488 489 491 492 493 495 496 497

Sekil 4.12. LEX73 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

100bp 400 401 402 403 404 405 406 408 409 410 413 414 415 417 418 419 420 422 423 424 426 427 428 429 430 432 433

Sekil 4.13. HTG10 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR fiiriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

50bp 279280 281282 283288289 291 301 302 303 304 305 306 307 308 309 310 311 315 316 317 321 325 326 328 330

.~ -
.o
d
.-
.~
-
-
-
-

Sekil 4.14. COR022 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iiriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri
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Sekil 4.15. CORO018 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR firiinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

P R E R R R IS L L ——

Sekil 4.16. COR071 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR firiinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

Sekil 4.17. COR082 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iiriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri
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HTGO06
01.06.2017

Sekil 4.18. HTG06 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR fiiriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

Sekil 4.19. AHTO05 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iirtinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri

100bp 274 276 277 278 279 280 281282 283 288 289 291 301 302 303 304 305 306 307 308 335 336 337 339 342 343 345

Sekil 4.20. LEX54 mikrosatellit pimerleri ile elde edilen PCR iiriinlerinin %2'lik agaroz jel
goriintiileri
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4.2 Cahisilan Mikrosatellit Lokuslarina ait Allel Biiyiikliiklerinin Belirlenmesi

Bu tez calismasinda 314 adet bireyin 20 adet mikrosatellit lokusta DNA par¢a
(fragment) analizleri hizmet alim1 ile yapilmis ve elektroferogramlar elde edilmistir (Sekil
4.21-4.40). Her bir lokusta PCR iiriinlerinin molekiiler agirliklart ve her belirtecin floresan
etiketi bilinmektedir ve bu bilgi elektroferogramlarda mikrosatellit belirteclerinin yerlerinin
belirlenmesi ve birbirinden ayrilmasi igin kullanilmistir. Allel biyiikliikleri, GeneMapper
Software 5.0 (Applied Biosystems) yazilimi kullanilarak belirlenmis ve sonuglar Excel Office

programina kaydedilmisgtir.

P ¥ o§ ¢

Sekil 4.21. HMS07 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (170/170) ve heterozigot
(170/172) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.22. ASB17 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (91/91) genotiplere sahip
bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.23. ASB23 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (159/159) ve heterozigot

(159/167) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisti
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Sekil 4.24. HMS02 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (131/131) ve heterozigot

(131/133) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiist
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Sekil 4.25. COR058 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (203/203) ve heterozigot
(199/205) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiist
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Sekil 4.26. HMS03 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (167/167) ve heterozigot
(161/167) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.27. VHL209 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (86/86) ve heterozigot
(84/86) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.28. ASB02 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (159/159) ve heterozigot
(157/159) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.29. HMS20 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (123/123) ve heterozigot
(123/129) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.30. COR007 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (169/169) ve heterozigot
(167/175) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiist
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Sekil 4.31. LEX73 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (232/232) ve heterozigot
(232/236) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiist
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Sekil 4.32. HTGO7 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (136/136) ve heterozigot
(136/154) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii

Sekil 4.33. COR022 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (249/249) ve heterozigot

(241/249) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.34.

HTG10 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (98/98) ve heterozigot

(98/100) genatiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.35. CORO018 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (268/268) ve heterozigot
(262/272) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiist
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Sekil 4.36. COR071 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (197/197) ve heterozigot
(203/205) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii

5 |

|

- _ - ._,\_ﬂ_}“\_.\ﬁkf\i \\_ _ o
N

- (] )

: I & o ,_,,,»\,\,ﬂwf\i| dlmfu\li”\‘ _ o

Sekil 4.37. COR082 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (220/220) ve heterozigot
(214/218) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisi
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Sekil 4.38. HTGO06 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (78/78) ve heterozigot (80/82)
genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.39. LEX54 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (168/168) ve heterozigot
(168/184) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 4.40. AHTO5 mikrosatellit lokusu bakimindan homozigot (144/144) ve heterozigot
(130/148) genotiplere sahip bireylerin genotiplerinin elektroferogram goriintiist
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4.3 Mikrosatellit Primerlerine ait Allel Frekanslarimin Belirlenmesi

Bu tez ¢alismasinda, Tiirkiye genelinde toplam 314 adet bireyden elde edilen 6rnekler
ile 20 mikrosatellit primeri c¢alisilmig ve her bir lokus i¢in bireylere ait allellerin kag baz ¢ifti
olduklar1 belirlenmis ve kaydedilmistir. 16 populasyonda 20 mikrosatellit primeri ile toplam
314 adet bireye ait alleller ve frekanslar1 GenAlEx (Version 6.5) (Peakall ve Smouse 2006)
programi ile hesaplanmis ve elde edilen tiim allel frekanslari ile populasyona 6zgii (private)

alleller Cizelge 4.1°de verilmistir.

Calisilan 16 farkli il, ayr1 populasyonlar olarak dikkate alinmis ve 20 mikrosatellit
primeri ile yapilan analizler sonucunda elde edilen alleller baz ¢ifti (bg) olarak kaydedilmistir.
Kullanilan 20 mikrosatellit primerinden bir tanesi disinda (ASB17) ¢aligilan tiim primerlerin
polimorfik oldugu tespit edilmistir. Calisilan yirmi mikrosatellit lokusunda toplam 174 allel
tespit edilmis ve en fazla sayida allellin (17 allel) LEX54 primerine ait oldugu belirlenmistir.
CORO022 primerinde tiim populasyonlar genelinde 2 allel tespit edilmistir. Toplam 174 allellin
7’si HMS07, 1’1 ASB17, 9’u ASB23, 11’1 HMS02, 11’1 CORO058, 8’si HMS03, 9’u VHL209,
4t ASB02, 7’si HMS20, 8’i COR007, 6’s1 LEX73, 12’si HTGO7, 2’si COR022, 10’u
HTG10, 14’4 CORO018, 10’u CORO0O71, 8’1 CORO082, 4’ii HTGO06, 17’si LEX54 ve 16’s1
AHTO5 primerinde tespit edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

HMSO07 primeri ile ¢alisilan lokus i¢in Antalya ve Mugla populasyonlarinda iki farkl
populasyona 6zgii allel tespit edilmis olup frekansi 0,017 olan 160 bg’lik allel Antalya ilinde,
frekanst 0,026 olan 166 bg’lik allel ise Mugla ilinde saptanmistir. Tim populasyonlar
genelinde ise toplamda 7 allel olmak iizere 160, 166, 168, 170, 172, 176 ve 178 bg’lik alleller
tespit edilmistir. 170 bg’lik allel (f = 0,867) en yiiksek frekans ile Kars ilinde tespit edilmistir
(Cizelge 4.1 ve 4.2).

ASB17 primeri ile tim populasyonlarda 91 bg’lik tek bir allel elde edilmis ve tiim

populasyonlar genelinde bu lokus monomorfik olarak tespit edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

43



Cizelge 4.1. E. asinus populasyonlari ile ¢alisilan mikrosatellit lokuslarina ait allel frekanslari

Lokus Allel KIR* | CAT* | MAL* | MER* | TOK* | KAS* | KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*
160 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,017~ /0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000
HMS07 166 0,000 0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 | 0,000 (0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,026™|0,000 |0,000 |0,000 |0,000
168 0,233 0,200 | 0,150 |0,067 |0,050 |0,100 |0,150 | 0,033 |0,150|0,117 |0,083 | 0,026 |0,050 |0,138 |0,065 | 0,000
170 0,617 0,675 | 0,600 0,800 |0,850 |0,750 |0,800 |0,733 |0,550]|0,800 |0,667 0,737 |0,867 |0,738 |0,790 | 0,808
172 0,117 0,075 | 0,150 ]0,083 |0,000 |0,000 |0,050 |0,167 |0,100]|0,067 |0,083 |0,432 |0,067 |0,113 |0,081 | 0,154
176 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,100 |0,050 |0,000 |0,033 |0,150]|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,013 |0,000 |0,000
178 0,033 0,050 | 0,100 |0,050 |0,000 |0,100 |0,000 |0,033 |0,050]|0,000 |0,167 |0,079 |0,017 |0,000 |0,065 |0,038
ASB17 |91 1,000 1,000 /1,000 |1,000 |1,000 |1,000 [1,000 |1,000 |1,000]1,000 |1,000 /1,000 |1,000 |1,000 |1,000 |1,000
153 0,017 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 [0,000 | 0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
155 0,017 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 [0,000 | 0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
157 0,017 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 [0,000 | 0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
ASB23 159 0,300 0,300 | 0,650 |0,367 |0,300 |0,400 | 0,400 | 0,467 |0,550]|0,367 |0,333 |0,447 |0,383 |0,263 |0,161 | 0,269
161 0,117 0,250 | 0,200 |0,183 |0,150 |0,150 | 0,250 | 0,167 |0,100|0,217 |0,250 | 0,079 |0,217 |0,225 |0,242 | 0,308
163 0,117 0,100 | 0,000 |0,117 |0,150 |0,050 |0,150 | 0,167 |0,200]0,167 |0,250 0,158 |0,200 |0,125 |0,290 | 0,077
165 0,150 0,175 |0,200 |0,217 |0,200 |0,150 | 0,050 |0,100 |0,100|0,150 |0,000 | 0,205 |0,117 |0,100 |0,097 |0,154
167 0,267 0,150 | 0,050 |0,217 |0,200 |0,250 | 0,150 | 0,100 |0,050|0,100 |0,167 0,184 |0,083 |0,288 |0,210 |0,192
169 0,000 0,025 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0O,000 |0,000|0,000 |0,000 [0,026 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
221 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000]|0,000 |0,000 0,000 |0,017 |0,013 |0,016 |0,000
225 0,050 0,075 | 0,100 |0,083 |0,100 |0,050 | 0,000 |0,167 |0,050|0,067 |0,167 0,026 |0,050 |0,077 |0,048 | 0,077
HMS02 | 226 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,000 |0,026™|0,000 |0,000 |0,000 |0,000
227 0,000 0,075 |0,050 |0,017 |0,100 |0,050 |0,000 |0,033 |0,000|0,050 |0,083 [0,053 |0,017 |0,077 |0,048 |0,077
229 0,033 0,000 | 0,050 |0,017 |0,050 |0,000 |0,050 |0,067 |0,000/0,017 |0,000 |0,000 |0,067 |0,051 |0,048 |0,077
231 0,500 0,550 | 0,400 /0,317 |0,400 |0,300 |0,250 |0,333 |0,250|0,467 |0,333 |0,474 |0,267 |0,231 |0,387 |0,231
233 0,283 0,225 |0,250 ]0,483 |0,250 |0,400 | 0,650 |0,267 |0,600]|0,283 |0,333 |0,289 |0,400 |0,449 |0,371 | 0,308
235 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |O0O,000 |0,000 |0O,000 |0,000|0,000 |0,000 [0,000 |0O,017 |0,013 |0,000 |0,000
239 0,117 0,075 |0,100 |0,083 |0,200 |0,150 | 0,050 | 0,133 |0,100]0,117 |0,083 ]0,432 |0,167 |0,090 |0,081 | 0,231
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Cizelge 4.1 devam

Lokus |Allel |KIR* |cAT*|MAL*| MER*| TOK* | KAS* | KiUT*| KON* | I1SP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*
241 |0,017™ [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,0000,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
243 0,000 |0,000 |0,050” | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000] 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
187 0,000 /0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 {0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,013"|0,000 |0,000
191 |0,000 0,000 |0,000 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000]|0,000 |0,000 |0,000 [0,117 |0,013 |0,081 |0,038
193 |0,017 /0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,026 [0,017 [0,013 |0,016 |0,000
195  |0,017 /0,000 |0,000 |0,033 |0,050 |0,000 |0,000 |0,033 |0,000|0,017 |0,083 |0,000 |[0,000 |0,063 |0,032 |0,038
197 |0,017 /0,025 | 0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 |0,067 |0,000|0,033 |0,167 |0,079 [0,050 |0,000 |0,048 |0,000
Corosg | 199 0233|0275 [0,200 0,233 |0,250 | 0,250 |0450 | 0,167 |0,600 0,233 |0,083 |0,237 |0217 |0275 |0,226 |0,346
201 |0233 |0,175 |0,150 |0,283 |0,400 |0,250 | 0,200 |0,333 |0,150 /0,200 |0,333 |0,316 |0,167 |0,113 |0,097 |0,115
203 |0,300 |0,325 0550 |0,317 |0,200 |0,450 | 0,350 |0,200 |0,100 0,317 |0,167 |0,184 |0,233 |0,338 |0,210 |0,346
205 |0133 [0,175 |0,050 |0,100 |0,050 |0,050 | 0,000 |0,200 |0,150 0,183 |0,083 |0,132 |0,200 |0,138 |0,258 |0,077
207 0,033 [0,025 |0,050 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000/0,017 |0,083 |0,026 |0,000 |0,025 |0,032 |0,000
209 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,013 |0,000 |0,038
149 0,017 /0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,038
157 0,017 /0,000 |0,000 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 [0,017 [0,038 |0,016 |0,000
159 0,000 /0,000 |0,000 |0,000 |0,050 |0,000 [0,000 |0,033 |0,000|0,000 |0,000 |0,026 [0,000 [0,013 |0,016 |0,000
161 |0,100 /0,150 |0,200 |0,033 |0,000 |0,000 |0,150 |0,100 |0,050|0,083 |0,000 |0,079 |0,083 |0,038 |0,129 |0,154
HMS03 163 /0,000 |0,000 [0,050 |0,000 |0,000 |0,000 [0,000 [0,033 |0,000/0,033 [0,000 |0,000 |0,017 |0,013 |0,000 |0,077
165  |0,317 /0,300 |0,300 |0,450 |0,600 |0,500 |0,350 |0,400 |0,250|0,383 |0,333 |0,368 |0,267 |0,413 |0,339 |0,269
167 0550 /0,525 |0,450 |0,467 |0,300 |0,500 0,500 |0,433 |0,700|0,467 |0,667 |0,474 |0,600 |0,450 |0,500 |0,423
169  |0,000 0,025 |0,000 |0,033 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,033 |0,000 |0,053 |0,017 |0,038 |0,000 |0,038
76 0,000 /0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,115™
78 0,000 /0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,000] 0,000 |0,000 |0,000 |0,017™|0,000 |0,000 |0,000
80 0,033 0,025 |0,000 |0,000 |0,000 |0,050 |0,050 | 0,000 |0,050]0,050 |0,083 |0,026 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000
82 0,083 0,125 |0,250 |0,100 |0,050 |0,050 |0,200 | 0,200 |0,000|0,083 |0,000 |0,026 |0,100 |0,125 |0,032 |0,000
VHL20o |84 0,100 /0,075 |0,000 |0,200 |0,000 |0,200 |0,200 |0,100 |0,150|0,133 |0,167 |0,105 |0,233 [0,175 |0,145 |0,115
86 0,767 0,725 |0,750 |0,700 |0,950 |0,700 | 0,450 | 0,633 |0,750|0,667 |0,750 | 0,763 |0,583 |0,675 |0,758 |0,769
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Cizelge 4.1 devam

Lokus |Allel |KIR* |CAT* |MAL* | MER* | TOK* | KAS* |KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*
88 0,017 |0,025 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000(0,017 |0,000 |0,079 |0,000 |0,013 |0,016 |0,000
90 0,000 |0,025 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,200 |0,067 |0,050|0,050 |0,000 |0,000 |0,033 |0,013 |0,048 |0,000
92 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,017™|0,000 |0,000 |0,000
157 |0,367 /0,300 |0,333 |0,267 |0,400 |0,300 |0,350 |0,200 |0,200|0,283 |0,250 |0,289 |0,350 |0,363 |0,452 |0,192
ASBO2 1159|0617 0675 |0,667 |0,733 |0,550 |0,700 |0,600 |0,800 |0,800(0,700 |0,667 |0,711 |0,617 |0,638 |0,548 |0,769
161 |0,017 |0,025 |0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000|0,017 |0,000 |0,000 |0,033 |0,000 |0,000 |0,038
163 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,083"|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
115  |0,000 |0,125 |0,000 |0,033 |0,050 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000|0,017 |0,167 |0,079 |0,017 |0,050 |0,000 |0,038
121 |0,050 |0,025 |0,000 |0,050 |0,050 |0,050 |0,150 |0,067 |0,000|0,050 |0,000 |0,000 |0,067 |0,088 |0,161 |0,038
HMS20 1123|0433 |0,325 |0,400 | 0,400 |0,300 |0,550 |0,700 |0,467 |0,450|0,417 |0417 |0,474 |0450 0,488 |0371 |0,462
125  |0,017 |0,050 |0,200 |0,033 |0,050 |0,050 |0,000 |0,000 |0,050|0,083 |0,083 |0,026 |0,033 |0,000 |0,016 |0,000
127 10,067 |0,025 |0,050 |0,033 |0,050 |0,000 |0,000 |0,033 |0,100|0,017 |0,083 |0,026 |0,067 |0,025 |0,000 |0,154
129 |0417 |0425 |0450 |0417 |0,450 |0,250 |0,150 |0,433 |0,400|0,400 |0,250 |0,342 |0,350 |0,338 |0,435 |0,308
131 /0,017 |0,025 |0,000 |0,033 |0,050 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000|0,017 |0,000 |0,053 |0,017 |0,013 |0,016 |0,000
165 |0,183 |0,225 [0,050 |0,200 |0,150 |0,150 |0,100 |0,167 |0,250|0,150 |0,000 |0,105 |0,100 |0,125 |0,113 |0,231
167 /0,150 |0,225 |0,300 |0,217 |0,350 |0,350 |0,450 |0,200 |0,200|0,200 |0,250 |0,211 |0,200 |0,125 |0,274 |0,115
169  |0517 |0,325 |0,400 |0,267 |0,150 |0,250 |0,450 |0,400 |0,400|0,417 |0,750 |0,579 |0,417 |0,475 |0,403 |0,577
COR007 1171 10,050 |0,075 |0,050 |0,200 |0,000 |0,000 |0,000 |0,033 |0,050/0,017 |0,000 |0,079 |0,067 |0,063 |0,048 |0,000
173 |0,050 |0,050 |0,200 |0,117 |0,200 |0,150 |0,000 |0,133 |0,100|0,100 |0,000 |0,000 |0,117 |0,063 |0,048 |0,077
175 10,050 |0,100 |0,100 |0,100 |0,150 |0,100 |0,000 |0,067 |0,000|0,117 |0,000 |0,026 |0,100 |0,138 |0,097 |0,000
177 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,013™|0,000 |0,000
179 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,016™|0,000
226 |0,000 |0,025™|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
228 |0,000 [0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,050™|0,000 |0,000]0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
LEX73 1230 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000/0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,016™ 0,000
232 |0897 [0875 |0722 |0,900 |0,900 |0,900 [0,950 |0,821 |0,850|0,948 |1,000 |0,921 |0,850 |0,850 |0,952 |0,818
234 |0103 [0,050 |0,278 |0,100 |0,000 |0,100 [0,000 |0,179 |0,100|0,034 |0,000 |0,000 |0,150 |0,113 |0,032 |0,000
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Cizelge 4.1 devam

Lokus Allel KIR* | CAT* | MAL* | MER* | TOK* | KAS* |KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*
LEX73 |236 0,000 0,050 | 0,000 |0,000 |0,200 |0,000 |0,000 |0,000 |0,050|0,017 |0,000 |[0,079 |0,000 |0,038 |0,000 |0,182
126 0,017" ]0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000]|0,000 |0,000 [0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000
136 0,300 0,250 | 0,400 |0,317 |0,350 |0,400 |0,350 |0,467 |0,450|0,417 |0,333 |0,263 |0,417 |0,300 |0,306 |0,231
138 0,067 0,100 | 0,100 |0,117 |0,000 |0,050 |0,150 |0,000 |0,100|0,050 |0,167 |0,079 |0,067 |0,025 |0,097 |0,038
140 0,000 0,025 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 {0,033 |0,000|0,000 [0,000 [0,026 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
142 0,183 0,125 {0,100 |0,150 |0,050 |0,150 |0,100 |0,100 |0,100|0,150 |0,083 |0,105 |0,050 |0,125 |0,081 |0,077
HTGO7 | 144 0,033 0,025 | 0,050 |0,017 |0,000 |0,050 |0,000 {0,100 |0,100|0,017 |0,000 |0,053 |0,067 |0,088 |0,048 |0,038
148 0,017 0,025 | 0,000 |0,017 |0,050 |0,050 |0,050 {0,033 |0,000|0,000 |0,000 |[0,000 |0,033 |0,000 |0,048 |0,000
150 0,100 0,175 |0,050 /0,083 |0,250 |0,050 |0,150 |0,133 | 0,000 0,067 |0,083 |0,184 |0,083 |0,113 |0,081 | 0,038
152 0,133 0,075 |0,100 |0,050 |0,100 |0,100 |0,000 |0,000 |0,050|0,050 |0,167 |0,000 |0,100 |0,050 |0,048 |0,308
154 0,083 0,025 | 0,100 0,033 |0,000 |0,050 |0,050 {0,033 |0,050|0,067 |0,083 |0,105 |0,050 |0,088 |0,048 |0,077
156 0,033 0,100 | 0,200 |0,183 |0,000 |0,100 |0,000 |0,100 |0,050|0,167 |0,083 |0,105 |0,067 0,175 |0,194 |0,115
158 0,033 0,075 | 0,000 /0,033 |0,200 |0,000 |0,150 |0,000 |0,100/0,017 |0,000 |0,079 |0,067 |0,038 |0,048 {0,077
COR022 | 241 0,050 0,075 | 0,000 0,083 |0,000 |0,100 |0,000 {0,100 |0,000|0,067 |0,000 |0,053 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
249 0,950 0,925 | 1,000 |0,967 |1,000 |0,900 |[1,000 {0,900 |1,000{0,933 [1,000 |[0,947 |1,000 |1,000 |1,000 |1,000
84 0,017 0,025 | 0,000 |0,067 |0,000 |0,050 |0,000 {0,000 |0,050|{0,017 |0,000 |[0,000 |0,017 |0,000 |0,000 |0,038
88 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 {0,000 |0,000{0,017 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
90 0,050 0,075 |0,050 |0,050 |0,200 |0,050 |0,050 {0,133 |0,050|0,050 |0,083 |0,105 |0,083 0,075 |0,032 |0,077
92 0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |[0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 (0,000 [0,017""|0,000 |0,000 |0,000
HTG10 94 0,050 0,025 | 0,100 0,083 |0,050 |0,050 |0,050 {0,033 |0,000{0,083 |0,083 |0,079 |0,017 0,050 |0,048 |0,038
96 0,150 0,200 | 0,150 |0,167 |0,000 |0,100 |0,050 |0,067 |0,200|0,100 |0,083 |0,184 |0,117 |0,188 |0,161 | 0,154
98 0,300 0,400 | 0,300 |0,300 |0,450 |0,100 |0,450 |0,533 |0,500|0,383 |0,417 |0,211 ]0,333 |0,325 |0,323 | 0,154
100 0,300 0,125 | 0,250 |0,250 |0,100 |0,450 |0,200 {0,100 |0,050|0,250 |0,167 |0,289 |0,167 |0,163 |0,226 | 0,462
102 0,100 0,075 | 0,050 |0,067 |0,250 |0,150 |0,100 |0,133 |0,050|0,050 |0,167 |0,079 ]0,083 |0,138 |0,145 | 0,077
104 0,033 0,075 |0,100 |0,067 |0,000 |0,050 |0,100 {0,000 |0,100|{0,050 |0,000 |0,053 |0,167 |0,063 |0,065 |0,000
CORO18 248 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 {0,000 |0,000]{0,000 [0,000 |[0,000 |0,017 0,013 |0,000 |0,000
250 0,000 0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,050”|0,000 | 0,000 |0,000|0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
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Cizelge 4.1 devam

Lokus Allel KIR* CAT* | MAL* | MER* | TOK* | KAS* | KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*
CORO018 | 252 0,167 0,150 | 0,100 |0,367 |0,250 |0,250 |0,400 | 0,167 |0,250|0,167 |0,300 | 0,263 |0,150 |0,213 |0,274 |0,154
254 0,300 0,425 |0,350 ]0,133 |0,250 |0,300 |0,400 |0,267 |0,150|0,317 |0,200 |0,263 |0,167 |0,188 |0,258 |0,346
256 0,033 0,075 | 0,000 |0,067 |0,200 |0,000 |0,150 |0,067 |0,050|0,100 |0,000 [0,184 |0,150 |0,100 |0,145 |0,000
258 0,017 0,025 | 0,000 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000 {0,000 |0,000|0,000 |0,000 [0,000 |0,000 /0,038 |0,032 |0,000
262 0,017 0,000 | 0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 {0,000 |0,000{0,017 |0,000 [0,000 |0,017 |0,013 |0,016 |0,000
CORO018 | 264 0,000 0,000 {0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,067 |0,000{0,050 |0,000 [0,000 |0,033 |0,000 |0,048 |0,000
266 0,183 0,075 |0,050 |0,067 |0,000 |0,150 |0,000 |0,033 |0,250)|0,100 |0,200 /0,079 ]0,033 |0,138 |0,065 |0,077
268 0,150 0,125 | 0,350 ]0,233 |0,150 |0,150 |0,050 |0,367 |0,200|0,167 |0,200 |0,158 |0,283 |0,200 |0,113 |0,269
270 0,050 0,075 | 0,000 |0,067 |0,050 |0,000 |0,000 {0,033 |0,050|{0,033 |0,200 [0,000 |0,067 |0,063 |0,016 |0,038
272 0,083 0,050 | 0,000 0,083 |0,150 |0,100 |0,000 |0,000 |0,000{0,050 |0,000 [0,053 |0,067 |0,038 |0,032 |0,115
274 0,000 0,000 | 0,050 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 [0,000 0,000 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000
276 0,000 0,000 {0,100 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 {0,000 |0,050|0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
185 0,017 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000{0,000 [0,000 {0,000 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,000
191 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |[0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,032" 0,000
193 0,067 0,000 | 0,100 |0,069 |0,050 |0,050 |0,050 |0,100 |0,100/0,033 |0,000 |0,000 |0O,000 |0,063 |0,113 |0,000
195 0,333 0,400 | 0,250 ]0,397 |0,600 |0,500 |0,200 |0,367 |0,350|0,383 |0,750 [0,421 |0,300 | 0,463 |0,387 |0,458
CORO71 197 0,183 0,100 {0,200 |0,121 |0,100 |0,150 |0,000 {0,133 |0,100|0,217 |0,000 |0,132 |0,267 |0,113 |0,097 |0,292
199 0,000 0,025 | 0,000 |0,017 |0,000 |0,100 |0,100 {0,033 |0,050|0,067 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,032 |0,125
201 0,083 0,075 |0,050 0,052 |0,050 |0,000 |0,300 {0,000 |0,050|0,033 |0,000 [0,026 |0,067 |0,063 |0,016 |0,083
203 0,050 0,075 | 0,100 0,034 |0,100 |0,000 |0,050 {0,100 |0,100{0,017 |0,000 |0,105 |0,067 |0,088 |0,145 |0,000
205 0,233 0,275 |0,400 0,276 |0,100 |0,200 |0,250 {0,100 |0,150|0,233 |0,250 0,316 |0,250 /0,188 |0,161 |0,042
207 0,033 0,050 | 0,000 0,034 |0,000 |0,000 |0,050 {0,167 |0,100|{0,017 |0,000 [0,000 |0,050 |0,025 |0,016 |0,000
CORO082 | 212 0,000 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |[0,000 [0,000 | 0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,026™|0,000 |0,000 |0,000 |0,000
214 0,083 0,175 | 0,000 |0,217 |0,050 |0,000 |0,000 |0,067 |0,000{0,017 |0,000 [0,026 |0,217 |0,138 |0,210 |0,192
216 0,067 0,025 |0,150 ]0,133 |0,100 |0,200 |0,400 |0,100 |0,000|0,167 |0,000 [0,105 |0,017 |0,063 |0,000 |0,115
218 0,667 0,600 | 0,050 0,233 |0,050 |0,000 |0,250 |0,100 |0,200{0,133 |0,333 |0,184 |0,667 |0,688 |0,694 |0,231
220 0,167 0,200 | 0,750 ]0,500 |0,600 |0,800 |0,350 {0,633 |0,700]0,550 |0,667 0,632 |0,083 |0,063 |0,048 |0,385
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Cizelge 4.1. devam

Lokus |Allel |KIR* |CAT* |MAL* | MER* | TOK* | KAS* | KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*
COR082 | 222 0,017 |0,000 |0,050 |0,017 |0,150 |0,000 | 0,000 |0,100 |0,050|0,100 |0,000 |0,000 |0,000 |0,050 |0,048 |0,077
224 0,000 |0,000 |[0,000 |0,000 |0,050 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,050|0,000 |0,000 |0,026 |0,017 |0,000 |0,000 |0,000
226 0,000 [0,000 [0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,033 /0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
78 0,310 |0,175 [0,300 |0,217 |0,200 |0,300 | 0,450 |0,233 |0,400|0,333 [0,417 | 0,263 |0,259 |0,388 |0,242 |0,208
HTcos L& 0,155 [0,125 |0,150 [0,150 |0,350 |0,200 |0,100 |0,267 |0,150|0,100 |0,083 |0,184 |0,121 |0,075 |0,097 |0,250
82 0,345 |0,525 |0,450 |0,383 |0,400 |0,300 | 0,250 |0,433 |0,400|0,400 |0,500 |0,395 |0,345 |0,363 |0,323 |0,542
84 0,190 [0,175 |0,100 [0,250 |0,050 |0,200 |0,200 |0,067 |0,050|0,167 |0,000 |0,158 |0,276 |0,175 |0,339 |0,000
158 0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,048|0,000
160 0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,050"|0,000 | 0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
162 0,000 |0,050 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,026 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
166 0,033™ | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
168 0,467 |0,500 |0,500 |0,467 |0,650 |0,400 | 0,450 |0,433 |0,500|0,429 [0,333 |0,447 |0,467 |0,475 |0,452 |0,462
170 0,033 |0,000 [0,000 [0,017 |0,000 |0,000 |0,100 |0,067 |0,050|0,036 |0,000 |0,026 |0,017 |0,025 |0,000 |0,038
172 0,000 |0,050”|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
174 0,067 |0,000 [0,000 [0,033 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,000 |0,026 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
LEXS4 1176 0,000 |0,000 |0,100™|0,000 |0,000 |0,000 {0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
178 0,000 |0,000 [0,000 |0,017 |0,000 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,050|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
180 0,067 |0,125 [0,050 |0,033 |0,100 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000|0,018 [0,250 |0,053 |0,150 |0,113 |0,065 |0,115
182 0,017 |0,050 [0,000 |0,050 |0,000 |0,050 | 0,000 |0,000 |0,000|0,089 |0,000 |0,000 |0,000 |0,013 |0,000 |0,038
184 0,233 |0,175 |0,250 |0,300 |0,200 |0,500 | 0,400 |0,367 |0,300|0,304 [0,250 |0,342 |0,200 |0,213 |0,290 |0,231
186 0,067 |0,025 [0,050 |0,067 |0,000 |0,000 |0,000 [0,100 |0,100{0,125 |0,000 | 0,000 |0,133 |0,125 |0,081 |0,115
188 0,000 [0,000 [0,000 [0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,033 |0,000|0,000 |0,083 |0,079 |0,033 |0,000 |0,016 |0,000
190 0,000 |0,025 [0,000 |0,017 |0,000 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,038 |0,000 |0,000
192 0,017 |0,000 [0,050 [0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,083 |0,000 |0,000 |0,000 |0,048 |0,000
AHTOs | 130 0,150 |0,125 [0,000 |0,050 |0,000 |0,000 {0,000 |0,167 |0,050|0,125 |0,083 |0,132 |0,200 |0,038 |0,032 |0,115
132 0,083 [0,075 [0,050 [0,183 |0,050 |0,200 |0,100 |0,200 |0,100|0,036 |0,000 (0,079 |0,117 |0,100 |0,048 |0,077
134 0,017 |0,000 |0,100 |0,000 |0,050 |0,000 | 0,000 |0,000 |0,100|0,054 |0,000 |0,026 |0,000 |0,038 |0,016 |0,038
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Cizelge 4.1. devam

Lokus Allel KIR* | CAT* | MAL* | MER* | TOK* | KAS* | KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*

130 0,150 0,125 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000 |0,167 |0,050)/0,125 |0,083 |0,132 |0,200 |0,038 |0,032 |0,115
132 0,083 0,075 |0,050 |0,183 |0,050 |0,200 |0,100 |0,200 |0,100|0,036 |0,000 {0,079 |0,117 |0,100 |0,048 |0,077
134 0,017 0,000 |0,100 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000 |0,100)/0,054 |0,000 |0,026 |0,000 |0,038 |0,016 |0,038
136 0,150 0,125 |0,250 |0,033 |0,150 |0,100 |0,150 |0,100 |0,150|0,125 |0,083 |0,079 |0,133 |0,138 |0,081 |0,077
138 0,033 0,050 |0,000 |0,017 |0,000 |O,000 |0,100 |0,033 |0,150|0,107 |0,250 |0,026 |0,000 |0,000 |0,145 |0,038
142 0,000 0,000 |0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000 [0,000 |0,000]0,018™|0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000
144 0,200 0,050 |0,000 |0,133 |0,050 |0,150 |0,050 |0,133 |0,150|0,018 |0,000 {0,079 |0,133 |0,063 |0,097 |0,077
146 0,000 0,000 |0,000 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000 |0O,000 |0,0000,000 |0,000 |0,026 |0,000 |0,038 |0,032 |0,038
148 0,100 0,175 0,150 ]0,233 |0,300 |0,050 |0,050 |0,067 |0,100|0,196 |0,083 | 0,237 |0,100 |0,150 |0,177 |0,154
150 0,150 0,175 |0,200 |0,150 |0,250 |0,150 |0,200 |0,167 |0,050|0,196 |0,333 |0,184 |0,183 |0,225 |0,177 |0,115
152 0,017 0,075 |0,150 |0,033 |0,000 |O,100 |0,100 |0,033 |0,000|0,000 |0,167 |0,053 |0,083 |0,063 |0,081 |0,154
154 0,067 0,075 |0,100 0,083 |0,150 |0,150 | 0,200 |0,100 |0,150)|0,071 |0,000 [0,079 |0,033 |0,125 |0,081 |0,077
156 0,000 0,050 |0,100 |0,033 |0,000 |0,050 |0,050 |0,000 |0,000|0,036 |0,000 |0,000 |0,000 |0,013 |0,016 |0,000
158 0,033 0,000 |0,000 |0,000 0,000 |0,050 |0,000 |0,000 |0,000)/0,018 |0,000 [0,000 |0,000 |0,013 |0,016 |0,038
162 0,000 0,000 | 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 [0,000 |0,000 |0,000|0,000 |0,000 |0,000 |0,017"|0,000 |0,000 |0,000
166 0,000 0,025™ 0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,0000,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000 |0,000

AHTO05

*KIR: Kirklareli, CAT: Catalca, MAL: Malkara, MER: Merzifon, TOK: Tokat, KAS: Kastamonu, KUT: Kiitahya, KON: Konya, ISP: Isparta, ANT: Antalya, AYD: Aydm,
MUG: Mugla, KAR: Kars, MAR: Mardin, SAN: Sanlwrfa, KAH: Kahramanmaras, ~ : populasyona 6zgii allel (A,)
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ASB23 primeri ile ¢alisilan tiim 6rneklerde 153, 155, 157, 159, 161, 163, 165, 167 ve
169 be’lik dokuz allel tespit edilmistir. Kirklareli populasyonuna 6zgii 153, 155 ve 157 bg’lik
i¢ allel saptanmustir. 159 bg’lik allel en yiiksek frekans degeri (f = 0,650) ile Tekirdag-
Malkara ilinde tespit edilmistir. 169 b¢’lik allel ise 0,025 frekansi ile sadece Istanbul-Catalca
ili ve 0,026 frekansi ile Mugla ilinde tespit edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

HMSO02 primeri i¢in belirlenen allel frekanslari incelendiginde en yiiksek frekans
0,650 degeri ile Kiitahya ilinde hesaplanmistir. Bu primer i¢in toplam 11 allel tespit edilmistir
(221, 225, 226, 227, 229, 231, 233, 235, 239, 241 ve 243 bg). 241 be’lik allellin Kirklareli
ilindeki frekans degeri 0,017 olarak, 243 bg’lik allellin ise Tekirdag-Malkara ilindeki frekans
degeri 0,050 olarak hesaplanmis olup bu allellerin bu populasyonlara 6zgii alleller oldugu
saptanmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

CORO58 primeri ile yapilan analizlerin sonucu degerlendirildiginde toplam 11 allel
tespit edilmistir. Mardin populasyonuna o6zgii 187 bg¢’lik allel, frekanst 0,013 olarak
hesaplanmistir. 209 bg’lik allel ise sadece Kirklareli, Mardin ve Kahramanmaras illerinde
tespit edilmis olup, frekanslar1 sirasiyla 0,017, 0,013 ve 0,038 olarak hesaplanmistir. 199
b¢’lik allel ise 0,600 frekansi ile Isparta ilinden alinan 6rneklerde belirlenmistir (Cizelge 4.1
ve 4.2).

HMSO03 primeri ile yapilan analizlerin sonuglar1 degerlendirildiginde toplam sekiz
allel tespit edilmistir (149, 157, 159, 161, 163, 165, 167 ve 169 bg ). 149 b¢’lik allel sadece
Kirklareli ve Kahramanmaras illerinde (f = 0,017, f = 0,038) belirlenmistir. 167 b¢’lik allel ise
(f=0,700) en yiiksek frekansla Isparta ilinde tespit edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

VHL209 primeri sonuglari ele alindiginda toplam dokuz allel tespit edilmistir. Kars
ilinden alinan 6rneklerde 78 bg’lik ve 92 bg’lik iki allellin ayn1 frekans degeri ile (f = 0,017)
populasyona ozgii allel oldugu tespit edilmistir. Ayrica Kahramanmaras ili i¢in 76 bg’lik
allellin (f = 0,115) populasyona 6zgii oldugu saptanmistir. 86 bg’lik allel en yiiksek frekans
degeri ile (f = 0,950) Tokat ilinde tespit edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

ASBO02 primeri i¢in belirlenen allel frekanslari incelendiginde 159 bg’lik allel en
yiiksek frekans degeri (f = 0,800) ile Konya ilinde tespit edilmistir. Bu lokus i¢in 157, 159,
161 ve 163 bg’lik toplam 4 allel tespit edilmistir. 163 b¢’lik allellin 0,083 frekans degeri ile
Aydin ilinden olusturulan populasyona 6zgii oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).
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HMS20 mikrosatellit lokus sonuglar1 degerlendirildiginde 115, 121, 123, 125, 127,
129 ve 131 bg’lik toplam yedi allel tespit edilmistir. Bu allellerden 123 bg’lik allel 0,700 allel
frekansi ile en yiiksek Kiitahya ilinde belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

CORO007 mikrosatellit lokus sonuglarina bakildiginda toplam sekiz allel (165, 167,
169, 171, 173, 175, 177 ve 179 bg’lik) saptanmistir. Ayrica 177 bg’lik allellin 0,013 allel
frekansi ile Mardin ilinden olusturulan populasyona 6zgii oldugu tespit edilmistir. 179 b¢’lik
allel ise 0,016 frekansi ile Sanliurfa populasyonuna 6zgii allel olarak tespit edilmistir. 169
b¢’lik allel ise en yiliksek frekans degeri ile Aydin ilinde saptanmistir. Ayrica 169 bg’lik
allellin populasyonlar genelinde yaygin bir allel oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

LEX73 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar goz oniine alindiginda 226, 228, 230, 232,
234 ve 236 bg’lik toplam alt1 allel tespit edilmistir. Ayrica 226 bg’lik allel frekansinin 0,025
olarak hesaplandig1 ve Istanbul-Catalca iline ait populasyona dzgii oldugu tespit edilmistir.
228 be’lik allellin (f = 0,050) Kiitahya ilinden olusturulan populasyona, 230 bg’lik allellin ise
(f = 0,016) Sanlwurfa ilinden olusturulan populasyona 6zgii oldugu belirlenmistir. 232 bg’lik
allel tiim populasyonlar genelinde yaygin olarak goriilmiistiir. Ayrica Aydin ilinden
olusturulan populasyonda sadece 232 b¢’lik allellin goriildigii ve bu populasyonun

monomorfik oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

HTGO7 mikrosatellit primeri i¢in belirlenen allel biiytikliiklerine bakildiginda 126,
136, 138, 140, 142, 144, 148, 150, 152, 154, 156 ve 158 b¢’lik toplam 12 allel tespit
edilmistir. Bu allellerin frekanslar1 incelendiginde 126 bg’lik allellin 0,017 frekans degeri ile
Kirklareli ilinden olusturulan populasyona 6zgii oldugu saptanmustir. 136 bg’lik allel 0,467
frekans degeri ile Konya ilinde olusturulan populasyonda tespit edilmistir. 138 b¢’lik allel ise
Konya ve Tokat ili disindaki tiim illerde tespit edilmistir. 140 bg’lik allel sadece Istanbul-
Catalca, Konya ve Mugla (f = 0,025, f = 0,033 ve f = 0,026) illerinde saptanmistir (Cizelge
4.1ve 4.2).

CORO022 mikrosatellit primeri ile ¢aligilan lokus sonuglar1 incelendiginde 241 bg ve
249 be’lik toplam iki allel belirlenmistir. Tekirdag-Malkara, Tokat, Kiitahya, Isparta, Aydin,
Kars, Mardin, Sanliurfa, Kahramanmaras illerinde sadece 249 b¢’lik allellin goriildiigii ve bu
populasyonlarin bu lokus i¢in monomorfik oldugu tespit edilmistir. Ayni allellin Kirklareli ve
Amasya-Merzifon illerinden olusturulan (f = 0,950 ve f = 0,967) populasyonlarda yaygin
oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).
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HTG10 mikrosatellit primeri igin allel biiytikliikleri incelendiginde 84, 88, 90, 92, 94,
96, 98, 100, 102 ve 104 bg’lik toplam 10 allel tespit edilmistir. 92 bg’lik allellin 0,017
frekansi ile Kars ili populasyonuna 6zgii oldugu tespit edilmistir. 98 bg¢’lik allel en yiiksek
frekans degeri ile Konya ilinden olusturulan populasyonda tespit edilmistir. Ayrica 88 bg’lik
allel ise sadece Tokat (f = 0,050) ve Antalya (f = 0,017) illerinden olusturulan
populasyonlarda belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

CORO018 mikrosatellit primeri ile ¢alisilan lokus sonuglar1 incelendiginde toplam 14
allel (248, 250, 252, 254, 256, 258, 262, 264, 266, 268, 270, 272, 274 ve 276) tespit
edilmistir. 250 bg¢’lik allellin Tokat iline 6zgii oldugu tespit edilmistir. 248 b¢’lik allel ise
sadece Kars ve Mardin ilinden olusturulan populasyonlarda saptanmistir. 274 bg’lik allel
sadece Tekirdag-Malkara, Amasya-Merzifon, Kars ilinden olusturulan populasyonlarda tespit
edilmistir. 276 bg’lik allel ise sadece Tekirdag-Malkara (f = 0,100) ve Isparta (f = 0,050)
illerinden olusturulan populasyonlarda gozlenmistir. 254 bg’lik allel 0,425 frekans degeri ile
en yiiksek Istanbul-Catalca ilinden olusturulan populasyonda belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve
4.2).

CORO71 mikrosatellit primeri ile calisilan lokus sonuglar1 incelendiginde 185, 191,
193, 195, 197, 199, 201, 203, 205 ve 207 b¢ olmak iizere toplamda 10 allel belirlenmistir. Bu
allellerden 185 bg’lik allellin 0,017 frekans degeri ile Kirklareli ilinden olusturulan
populasyona 6zgii oldugu tespit edilmistir. 191 bg¢’lik allellin ise 0,032 frekans degeri ile
sadece Sanliurfa ilinden olusturulan populasyonda bulundugu tespit edilmistir. 195 bg’lik allel
en ytiksek 0,750 frekans degeri ile Aydin ilinden olusturulan populasyonda saptanmistir. 203
b¢’lik allel ise Aydin, Kastamonu ve Kahramanmaras illeri disinda biitiin illerde tespit

edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

CORO082 mikrosatellit primeri ile ¢alisilan lokus i¢in toplam sekiz allel (212, 214, 216,
218, 220, 222, 224 ve 226) tespit edilmistir. Bu lokus i¢in hesaplanan allel frekanslar
incelendiginde Antalya ve Mugla illerinden olusturulan populasyonlarda sirasiyla 226 bg’lik
allellin 0,033, 212 bg’lik allellin ise 0,026 frekans degeri ile bu populasyonlara 6zgii alleller
oldugu belirlenmistir. 220 bg’lik allel en yiliksek 0,800 frekans degeri ile Kastamonu ilinden
olusturulan populasyonda tespit edilmistir. 224 bg¢’lik allel sadece Tokat, Isparta, Mugla ve
Kars illerinden olusturulan populasyonlarda tespit edilmistir. 218 bg¢’lik allel ise Kastamonu

ilinden olusturulan populasyon diginda tiim populasyonlarda saptanmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).
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HTGO06 mikrosatellit primeri ile galisilan lokus i¢in toplam dort allel (78, 80, 82 ve 84
be) tespit edilmistir. 82 bg’lik allel en yiiksek 0,542 frekans degeri ile Kahramanmaras ilinde
tespit edilmistir. 84 bg’lik allel Kahramanmaras ve Aydm illerinden olusturulan

populasyonlar haricinde tiim populasyonlarda tespit edilmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).

LEX54 mikrosatellit primeri ile galisilan lokus i¢in toplam 17 allel belirlenmistir. Bu
allellerin frekans degerleri incelendiginde 158 bg’lik allellin (f = 0,048) sadece Sanliurfa
ilinden olusturulan populasyonda goriildiigii ve bu populasyona 6zgii bir allel oldugu tespit
edilmistir. Ayrica 160 bg’lik allel ise 0,050 frekans degeri ile sadece Tokat ilinden olusturulan
populasyonda, 166 bg¢’lik allel ise 0,033 frekans degeri ile sadece Kirklareli ilinden
olusturulan populasyonda belirlenmistir. 172 bg’lik allel sadece Istanbul-Catalca ilinden
olusturulan populasyonda, 176 b¢’lik allel ise 0,100 frekans degeri ile sadece Tekirdag-
Malkara ilinden olusturulan populasyonda tespit edilmistir. 162 bg¢’lik allel 0,050 frekans
degeri ile sadece Istanbul-Catalca ilinde ve 0,026 frekans degeri ile Mugla ilinde tespit
edilmistir. 168 bg¢’lik allel tim populasyonlarda saptanmistir. 178 bg’lik allel (f = 0,017)
frekans degeri ile sadece Amasya-Merzifon ve Isparta (f = 0,050) illerinde tespit edilmistir.
184 bg’lik ve 168 bg’lik alleller tiim populasyonlarda saptanmistir. 168 bg’lik allel ise en
yiksek 0,065 frekans degeri ile Tokat ilinden olusturulan populasyonda tespit edilmistir
(Cizelge 4.1 ve 4.2).

AHTO5 mikrosatellit primeri ile elde edilen analiz sonuglar incelendiginde toplam 16
allel tespit edilmistir. Bu allellerden 142 bg’lik allel sadece Antalya ilinden olusturulan
populasyonda tespit edildigi i¢in (f = 0,018) populasyona 06zgii bir allel olarak
degerlendirilmistir. 162 bg’lik allel ise 0,017 frekans degeri ile sadece Kars ilinden
olusturulan populasyonda tespit edilmis ve populasyona 6zgii bir allel oldugu saptanmistir.
166 bg’lik allel ise sadece Istanbul-Catalca ilinden olusturulan populasyonda tespit edilmis ve
0,025 frekans degeri ile bu populasyona 6zgii bir allel oldugu belirlenmistir. Bu mikrosatellit
primeri i¢in 136, 148 ve 150 bg’lik alleller tiim populasyonlarda tespit edilmistir. 150 bg’lik
allel en yiiksek 0,333 frekans degeri ile Aydin ilinden olusturulan populasyonda tespit
edilmistir. Ayrica 132 bg’lik allel Aydin ilinden olusturulan populasyon haricinde tiim
populasyonlarda saptanmustir. 144 bg’lik allel ise Aydin ve Tekirdag-Malkara illerinden
olusturulan populasyonlar haricinde tiim populasyonlarda saptanmistir. 136, 148, 150 ve 154
be’lik alleller ise tiim populasyonlarda belirlenmistir (Cizelge 4.1 ve 4.2).
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4.4 Genetik Cesitlilik Parametreleri

Bu tez c¢alismasinda 16 farkli ilden toplam 314 adet birey ile olusturulan tim
populasyonlara ait genetik ¢esitlilik parametreleriyle ilgili bilgiler Cizelge 4.2 ve Cizelge
4.3’de verilmistir. Calisilan 20 adet mikrosatellit lokusunda toplam 174 allel tespit edilmis
bunlarin 33’iiniin populasyonlara 6zgii alleller oldugu tespit edilmis ve Cizelge 4.3’de
verilmistir. Cizelge 4.2 incelendiginde HMSO07 lokusunda 2, ASB23 lokusunda 3, HMS02
lokusunda 3, COR058 lokusunda 1, VHL209 lokusunda 3, ASB02 lokusunda 1, COR007
lokusunda 2, HTGO7 lokusunda 1, LEX73 lokusunda 3, HTG10 lokusunda 1, CORO018
lokusunda 1, CORO071 lokusunda 2, COR082 lokusunda 2, LEX54 lokusunda 5, AHTO0S
lokusunda 3 olmak fizere toplam 33 allel populasyona 6zgii allel olarak tespit edilmistir.
HTGO06, COR022, HMS20, HMS03, ASB17 lokuslarinda ise populasyona 6zgii allel tespit
edilmemistir. En fazla populasyona 6zgii allel (A, = 7) Kirklareli ilinden alian ornekler ile
olusturulan populasyonda gozlenmistir. Konya, Amasya-Merzifon ve Isparta illerinden

olusturulan populasyonlarda ise populasyona 6zgii allel tespit edilmemistir.

Genetik cesitlilik parametrelerinden lokus basina diisen ortalama allel sayisi (N,),
etkili allel sayis1 (Ng), Shannon sabiti (Shannon Diversity Index) (1), beklenen heterozigotluk
(He), gozlenen heterozigotluk (H,) degerleri Cizelge 4.3’de verilmistir. Cizelge 4.3
incelendiginde lokus bagina diisen ortalama allel sayisinin (N,) 6,100 degeri ile 3,700 degeri

arasinda degistigi tespit edilmistir. Etkili allel sayisinin (Ng) ise 3,436 degeri ile 2,816 degeri
arasinda degistigi saptanmistir. Ortalama N, degeri (etkili allel sayis1) tiim populasyonlarda
3,148 £ 0,093 olarak hesaplanmistir. Hesaplanan Shannon sabiti ise en yiiksek 1,253 + 0,130
degeri ile Istanbul-Catalca ilinden olusturulan populasyonda, en diisiik 0,995 + 0,134 degeri
ile Aydin ilinden olusturulan populasyonda hesaplanmistir. Tiim populasyonlardaki ortalama

Shannon sabiti degeri ise 1,166 + 0,033 olarak hesaplanmustir.

Populasyonlarin beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri ayr1 ayri incelenmistir.
Cizelge 4.3 incelendiginde gozlenen (H,) heterozigotluk degerinin 0,605 + 0,069 olarak en
yiiksek Kastamonu ilinde oldugu tespit edilmistir. Gozlenen heterozigotluk degeri en diisiik
0,535 + 0,068 degeri ile Isparta ilinde saptanmistir. Beklenen heterozigotluk (He) degeri ise
0,597 £ 0,054 olarak en yiiksek Istanbul-Catalca ilinde, en diisiik 0,524 + 0,061 degeri ise
Aydin ilinden olusturulan populasyonunda hesaplanmistir. Ortalama He degeri 0,572 £ 0,014,
H, degeri ise 0,573 + 0,016 olarak hesaplanmustir.
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Cizelge 4.2. Calismada kullanilan 20 mikrosatellit primerine ait genetik parametreler

Lokuslar Allel
Araliklar: Ng* A* H.* Hy*
(b¢)
Grup 1
HMSO07 160-178 7 2 0,419 + 0,029 0,449 + 0,030
ASB17 91 1 0,000 0,000
ASB23 153-169 9 3 0,733 +£0,017 0,737 + 0,037
HMS02 221-243 11 3 0,688 + 0,018 0,723 + 0,031
CORO058 187-209 11 1 0,739 +£0,018 0,740 + 0,029
Grup 2
HMS03 149-169 8 - 0,587 +£0,019 0,594 + 0,021
VHL209 76-92 9 3 0,444 +0,032 0,473 + 0,043
ASB02 157-163 4 1 0,440 +£0,016 0,457 + 0,029
HMS20 115-131 7 - 0,641 +£0,014 0,659 + 0,034
CORO007 165-179 8 2 0,692 + 0,027 0,703 + 0,039
Grup 3
HTGO07 126-158 12 1 0,800 + 0,009 0,809 + 0,016
LEX73 226-236 6 3 0,198 + 0,025 0,044 + 0,010
HTG10 84-104 10 1 0,759 £ 0,011 0,782 + 0,021
COR022 241-249 2 - 0,055+ 0,018 0,060 + 0,019
Grup 4
CORO018 248-276 14 1 0,785 £ 0,012 0,835+ 0,025
CORO071 185-207 10 2 0,715 + 0,026 0,742 + 0,032
COR082 212-226 8 2 0,538 + 0,027 0,372 + 0,043
HTGO06 78-84 4 - 0,681 +0,012 0,728 + 0,025
Grup 5
LEX54 92-158 17 5 0,670 £ 0,014 0,688 + 0,023
AHTO05 130-166 16 3 0,858 +£ 0,008 0,868 + 0,023
Ort= Ort=
Toplam 174 33 0,572+0,014 | 0,573 +0,016

*N, = gozlenen allel sayisi, A, = populasyona 6zgii allel sayisi, H, = gozlenen heterozigotluk, He =

beklenen heterozigotluk
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Cizelge 4.3. E. asinus populasyonlarina ait genetik ¢esitlilik parametreleri

Populasyon N** N, ** N** |** Ho** He** F** Ap**
KIR* Ort | 29,900 | 6,100 | 3,344 | 1,244 | 0,539 | 0,593 | 0,131 7
+ 0,069 0,661 | 0,399 | 0,135 | 0,063 | 0,056 0,061
CAT* Ort 20,000 | 5,750 | 3,354 | 1,253 | 0,593 | 0,597 0,030 3
+ 0,000 0,593 | 0,425 | 0,130 | 0,061 | 0,054 0,052
MAL* Ort 9,900 4550 | 2,966 | 1,127 | 0,548 | 0,570 | 0,050 2
+ 0,069 0,489 | 0,321 | 0,125 | 0,062 | 0,053 0,056
MER* Ort 29,950 | 5,700 | 3,274 | 1,214 | 0,576 | 0,586 | 0,029 -
+ 0,050 0,649 | 0,370 | 0,135 | 0,061 | 0,058 0,046
TOK* Ort 10,000 | 4,550 | 2,902 | 1,089 | 0,555 | 0,542 0,008 1
+ 0,000 0,444 | 0,311 | 0,231 | 0,069 | 0,062 0,063
KAS* Ort 10,000 | 4,500 | 2,971 | 1,103 | 0,605 | 0,559 | -0,032 1
+ 0,000 0,526 | 0,354 | 0,127 | 0,069 | 0,054 0,071
KUT* Ort 10,000 | 4,050 | 2,874 | 1,046 | 0,595 | 0,549 | -0,088 1
+ 0,000 0,467 | 0,334 | 0,224 | 0,063 | 0,057 0,030
KON~* Ort 14950 | 4,950 | 3,074 | 1,181 | 0,580 | 0,585 0,042 -
+ 0,050 0,467 | 0,332 | 0,118 | 0,064 | 0,051 0,063
ISP* Ort 10,000 | 4,650 | 2,903 | 1,101 | 0,535 | 0,546 | 0,053 -
+ 0,000 0,499 | 0,379 | 0,128 | 0,068 | 0,055 0,062
ANT* Ort 29,750 | 5,900 | 3,225 | 1,225 | 0,602 | 0,587 0,004 3
+ 0,143 0,602 | 0,363 | 0,131 | 0,062 | 0,057 0,040
AYD* Ort 5,950 3,700 | 2,816 | 0,995 | 0,575 | 0,524 | -0,087 1
+ 0,050 0,442 | 0,323 | 0,134 | 0,078 | 0,061 | 0,085
MUG* Ort 19,000 | 5,350 | 3,193 1,185 | 0,561 | 0,575 0,056 3
+ 0,000 0,539 | 0,3% | 0,130 | 0,063 | 0,056 | 0,043
KAR* Ort 29,950 | 5,850 | 3,378 1,239 | 0,581 | 0,591 0,037 4
+ 0,050 0,629 | 0,388 | 0,139 | 0,063 | 0,060 | 0,052
MAR* Ort 39,950 | 6,000 | 3,371 1,247 | 0,580 | 0,592 0,047 2
+ 0,050 0,673 | 0,412 | 0,138 | 0,063 | 0,057 | 0,050
SAN* Ort 31,000 | 5,900 | 3,436 1,226 | 0,579 | 0,581 0,036 4
+ 0,000 0,714 | 0,441 | 0,149 | 0,066 | 0,062 0,040
KAH* Ort 12,800 | 4,950 | 3,280 | 1,180 | 0,567 | 0,578 0,023 1
+ 0,117 0,596 | 0,441 | 0,137 | 0,065 | 0,058 | 0,072
Toplam Ort 19,569 | 5,153 | 3,148 1,166 | 0,573 | 0,572 0,022 | 2,06
+ 0,575 0,145 | 0,093 | 0,033 | 0,016 | 0,014 | 0,014

*KIR: Kirklareli, CAT: Istanbul-Catalca, MAL: Tekirdag-Malkara, MER: Amasya-Merzifon, TOK: Tokat,
KAS: Kastamonu, KUT: Kiitahya, KON: Konya ISP: Isparta, ANT: Antalya, AYD: Aydm, MUG: Mugla,
KAR: Kars, MAR: Mardin, SAN: Sanlurfa, KAH: Kahramanmarag

**N: ornek sayisi, N,: gozlenen allel sayisi, Ng: etkili allel sayisi, I: Shannon sabiti, Hy: gézlenen heterozigotluk,

H.: beklenen heterozigotluk, A,: populasyona 6zgii allel sayis1, F: homozigotlasma indeksi (Fixation index), £:
standart hata
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Polimorfik Bilgi Icerigi (PIC) degeri polimorfizm hakkinda bilgi veren 6nemli
parametrelerden biridir. PIC degerinin 0,25-0,5 arasinda hesaplanmasi iyi diizeyde bilgi verici
oldugunu, 0,5’ten biiyiilk hesaplanmasi ise yiiksek derecede bilgi verici bir parametre
oldugunu ifade etmektedir (Botstein ve ark. 1980, Ozkan 2005). Tez calismasinda kullanilan
mikrosatellit primerlerine ait ortalama PIC degerleri her bir populasyon i¢in ayri ayri
hesaplanmustir (Cizelge 4.4). En vyiiksek PIC 0,563 degeri ile Istanbul-Catalca ilinden
olusturulan populasyonda hesaplanmistir. En diisiik PIC degeri 0,479 ise Aydin ili igin

hesaplanmustir.
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Cizelge 4.4. Calismada kullanilan 20 mikrosatellit primerine ait polimorfik bilgi icerigi (P1C) degerleri

Lokus | KIR* | CAT* | MAL* | MER* | TOK* | KAS* | KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH* | Ort

PIC
HMS07 | 0,496 | 0,452 | 0,544 | 0,328 | 0,247 | 0,389 | 0,303 | 0,397 | 0,603 | 0,318 | 0,476 | 0,404 | 0,232 | 0,389 | 0,342 | 0,289 | 0,388
ASB17 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000
ASB23 | 0,758 | 0,751 | 0,480 | 0,721 | 0,751 | 0,688 | 0,688 | 0,670 | 0,595 | 0,721 | 0,688 | 0,688 | 0,707 | 0,735 | 0,742 | 0,728 | 0,694
HMS02 | 0,601 | 0,587 | 0,717 | 0,595 | 0,710 | 0,676 | 0,452 | 0,731 | 0,509 | 0,633 | 0,692 | 0,619 | 0,693 | 0,690 | 0,650 | 0,748 | 0,644
CORO058 | 0,748 | 0,716 | 0,587 | 0,712 | 0,688 | 0,610 | 0,559 | 0,742 | 0,544 | 0,733 | 0,782 | 0,754 | 0,788 | 0,742 | 0,794 | 0,696 | 0,700
HMS03 | 0,518 | 0,545 | 0,604 | 0,487 | 0,476 | 0,375 | 0,527 | 0,572 | 0,381 | 0,555 | 0,346 | 0,562 | 0,504 | 0,553 | 0,548 | 0,673 | 0,514
VHL209 | 0372 | 0,427 | 0,305 | 0,410 | 0,905 | 0,421 | 0,662 | 0,500 | 0,379 | 0,498 | 0,363 | 0,377 | 0,548 | 0,455 | 0,372 | 0,350 | 0,459
ASB02 | 0383 | 0,371 | 0,346 | 0,315 | 0,436 | 0,332 | 0,424 | 0,269 | 0,269 | 0,351 | 0,423 | 0,327 | 0,401 | 0,355 | 0,373 | 0,324 | 0,356
HMS20 | 0560 | 0,644 | 0,551 | 0,599 | 0,651 | 0,580 | 0,420 | 0,503 | 0,551 | 0,594 | 0,680 | 0,588 | 0,608 | 0,577 | 0,577 | 0,608 | 0,581
COR007 | 0,633 | 0,741 | 0,683 | 0,781 | 0,735 | 0,722 | 0,495 | 0,714 | 0,681 | 0,706 | 0,305 | 0,559 | 0,717 | 0,688 | 0,697 | 0,544 | 0,650
LEX73 | 0,168 | 0,220 | 0,321 | 0,164 | 0,164 | 0,164 | 0,091 | 0,251 | 0,247 | 0,097 | 0,000 | 0,135 | 0,223 | 0,243 | 0,090 | 0,253 | 0,177
HTGO7 | 0,815 | 0,843 | 0,765 | 0,796 | 0,723 | 0,765 | 0,770 | 0,707 | 0,729 | 0,736 | 0,782 | 0,831 | 0,770 | 0,812 | 0,818 | 0,795 | 0,779
COR022 | 0,091 | 0,129 | 0,000 | 0,062 | 0,000 | 0,164 | 0,000 | 0,164 | 0,000 | 0,117 | 0,000 | 0,095 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,000 | 0,051
HTG10 | 0,750 | 0,739 | 0,773 | 0,777 | 0,671 | 0,722 | 0,700 | 0,634 | 0,658 | 0,764 | 0,719 | 0,787 | 0,781 | 0,776 | 0,761 | 0,695 | 0,732
CORO018 | 0,791 | 0,738 | 0,687 | 0,751 | 0,790 | 0,759 | 0,588 | 0,720 | 0,777 | 0,796 | 0,745 | 0,763 | 0,816 | 0,825 | 0,792 | 0,728 | 0,754
CORO71 | 0,756 | 0,704 | 0,710 | 0,706 | 0,579 | 0,634 | 0,760 | 0,764 | 0,790 | 0,706 | 0,305 | 0,642 | 0,727 | 0,691 | 0,753 | 0,630 | 0,678
COR082 | 0,480 | 0,515 | 0,379 | 0,617 | 0,570 | 0,269 | 0,581 | 0,536 | 0,421 | 0,604 | 0,346 | 0,515 | 0,452 | 0,470 | 0,422 | 0,702 | 0,492
HTGO06 | 0,674 | 0,601 | 0,619 | 0,672 | 0,612 | 0,692 | 0,632 | 0,625 | 0,588 | 0,635 | 0,476 | 0,666 | 0,672 | 0,622 | 0,659 | 0,533 | 0,624
LEX54 | 0,679 | 0,666 | 0,628 | 0,637 | 0,480 | 0,501 | 0,551 | 0,602 | 0,590 | 0,651 | 0,708 | 0,617 | 0,661 | 0,662 | 0,652 | 0,665 | 0,622
AHTO5 | 0,854 | 0,871 | 0,833 | 0,840 | 0,766 | 0,850 | 0,844 | 0,844 | 0,862 | 0,855 | 0,746 | 0,849 | 0,843 | 0,857 | 0,871 | 0,887 | 0,842
OrtPIC | 0556 | 0,563 | 0,526 | 0,548 | 0,548 | 0,516 | 0,502 | 0,547 | 0,509 | 0,554 | 0,479 | 0,539 | 0,557 | 0,557 | 0,546 | 0,542 | 0,479

*KIR: Kirklareli, CAT: Istanbul-Catalca, MAL: Tekirdag-Malkara, MER: Amasya-Merzifon, TOK: Tokat, KAS: Kastamonu, KUT: Kiitahya, KON: Konya ISP: Isparta,
ANT: Antalya, AYD: Aydm, MUG: Mugla, KAR: Kars, MAR: Mardin, SAN: Sanlurfa, KAH: Kahramanmaras
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Populasyonlarin genetik yapisinin belirlenmesi, populasyon genetiginin en Onemli
konusunu olusturmaktadir. Populasyonlarda calisilan lokuslar agisindan Hardy-Weinberg
dengesinden sapmalara homozigotlasma indeksi (F = Fixation index) denilmektedir (Wright
1965 ve 1978). Populasyonlar icerisinde akrabali yetistirmenin artmasiyla fikse olan yani
homozigotlasan genlerin oranmin artmasi sonucu Hardy-Weinberg dengesinde sapmalar
meydana gelmektedir. F parametreleri, Hardy-Weinberg dengesinden sapmalar hakkinda bilgi
vermektedir. Populasyon yapisini degerlendirmek i¢in en sik kullanilan yontemlerden olan F
parametreleri, Fi, Fis ve Fst olarak sembolize edilmektedir. En yaygin olarak kullanilan Fst
(Wright 1965), alt populasyonlar arasindaki genetik farkliligin Olglisii olarak ifade
edilmektedir. Fs, alt populasyonlardaki ortalama akrabali yetisme katsayisini; Fir ise tim
populasyonlarda rastgele birlesen iki gametin ayn1 atadan gelme orani olup, populasyonun
akrabali yetisme katsayisin1 ve Hardy-Weinberg dengesinden sapmanin 6l¢iisii hakkinda bilgi
vermektedir (Wright 1965, Ozkan 2005, Meirmans vee Hedrick 2011). Cahsilan tiim
lokuslarda hesaplanan F istatistikleri Cizelge 4.5’de verilmistir. Populasyonlarin ikili

karsilastirilmasi sonucu hesaplanan Fst degerleri Cizelge 4.6°da verilmistir.

Cizelge 4.5. Calisilan mikrosatellit lokuslarindaki F-istatistik degerleri

Lokus Fis Fir Fst
HMS07 | -0,072 | -0,028 | 0,041
ASB17 - - -

ASB23 -0,007 0,033 0,039
HMS02 -0,050 -0,006 0,042
CORO058 | -0,002 0,052 0,054
HMSO03 -0,011 0,025 0,036
VHL209 | -0,065 -0,013 0,049
ASB02 -0,040 -0,013 0,026
TUM HMS20 -0,028 0,006 0,034
POPULASYONLAR | COR007 | -0,015 0,037 0,051
LEX73 0,778 0,791 0,060
HTGO7 -0,012 0,020 0,032
CORO022 | -0,083 -0,031 0,048
HTG10 -0,030 0,016 0,045
CORO018 | -0,064 -0,020 0,042
CORO071 | -0,038 0,019 0,055
CORO082 | 0,308 0,454 0,211
HTGO06 -0,069 -0,028 0,038
LEX54 -0,026 0,007 0,032
AHTO05 -0,012 0,027 0,038
Ortalama | 0,024 0,071 0,051
+ 0,045 0,046 0,009
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Cizelge 4.6. Populasyonlarin ikili karsilastirilmasi sonucu hesaplanan Fst degerleri

KIR* | CAT* | MAL* | MER* | TOK* | KAS* | KUT* | KON* | ISP* | ANT* | AYD* | MUG* | KAR* | MAR* | SAN* | KAH*

0,000 KIR
0,008 | 0,000 CAT
0,033 | 0,032 | 0,000 MAL
0,017 0,017 | 0,024 | 0,000 MER
0,039 |0,033 | 0,042 | 0,025 | 0,000 TOK
0,033 | 0,036 |0,027 |0,014 |0,034 |0,000 KAS
0,034 |0,037 | 0,045 | 0,026 |0,051 |0,033 |0,000 KUT
0,027 0,025 | 0,022 |0,014 |0,031 |0,022 |0,038 | 0,000 KON
0,032 |0,034 | 0,032 | 0,021 |0,044 |0,033 |0,037 | 0,023 | 0,000 ISP
0,016 | 0,015 | 0,022 |0,009 |0,025 |0,015 0,026 | 0,012 | 0,023 | 0,000 ANT
0,035 | 0,036 |0,049 |0,031 |0,047 |0,040 |0,048 | 0,037 |0,036 |0,027 | 0,000 AYD
0,018 |0,019 | 0,025 |0,011 |0,026 |0,018 |0,031 |0,017 |0,024 |0,009 | 0,023 | 0,000 MUG
0,014 |0,017 | 0,040 | 0,018 | 0,046 |0,041 | 0,033 | 0,028 | 0,035 |0,022 | 0,043 | 0,027 | 0,000 KAR
0,010 |0,014 | 0,039 |0,016 |0,040 |0,037 | 0,030 |0,030 |0,034 |0,021 |0,037 | 0,025 | 0,010 | 0,000 MAR
0,013 | 0,015 | 0,050 |0,020 |0,040 |0,043 | 0,034 |0,037 |0,042 | 0,022 |0,039 |0,026 |0,012 |0,010 |0,000 SAN
0,025 |0,025 | 0,036 | 0,021 |0,038 |0,031 | 0,044 | 0,028 |0,034 | 0,021 | 0,039 | 0,021 | 0,028 | 0,025 | 0,033 | 0,000 | KAH

*KIR: Kirklareli, CAT: Istanbul-Catalca, MAL: Tekirdag-Malkara, MER: Amasya-Merzifon, TOK: Tokat, KAS: Kastamonu, KUT: Kiitahya, KON: Konya ISP: Isparta,
ANT: Antalya, AYD: Aydm, MUG: Mugla, KAR: Kars, MAR: Mardin, SAN: Sanlurfa, KAH: Kahramanmaras
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Fis degerinin pozitif olmasi heterozigot azligini, negatif olmasi ise heterozigot
fazlaligin1 ifade etmektedir. Fst degerinin ise 1’e yakin olmasi durumunda alt populasyon
ortak atadan uzaklasmakta, degerin kiiclilmesi durumunda ise populasyonlarin birbirine
benzerlik orani artmaktadir. Calismada tiim populasyonlarin lokus bazinda ortalama F
istatistikleri; Fis degeri 0,024 + 0,045, Fit degeri 0,071 £ 0,046, Fst degeri ise 0,051 + 0,009
olarak hesaplanmstir (Cizelge 4.5). Cizelge 4.6 incelendiginde en diisiik Fst degerinin (0,008)
Karklareli ve Istanbul-Catalca illeri arasinda, en yiiksek degerin ise (0,051) Tokat ve Kiitahya
illeri arasinda oldugu dikkati ¢ekmistir. Kirklareli ve Istanbul-Catalca illerinden olusturulan
populasyonlarin benzerliginin fazla, Tokat ve Kiitahya illerinden olusturulan populasyonlarin

benzerliginin az oldugu tespit edilmistir.

(Calismada genetik varyasyonun populasyonlar arasi ve populasyonlar i¢i nasil
dagildigin1 gézlemlemek igcin AMOVA (Molekiiler Varyans Analizi) yapilmistir. Birinci
asama molekiiler varyans analizinde (AMOVA); 6rnek alinan illerin hepsi tek bir grup (16 il)
olarak kabul edilmis ve tek bir grup olusturulmustur. Tiim populasyonlarda AMOVA analiz
sonuglart degerlendirildiginde tiim populasyonlarda genetik varyasyonun %97 sinin

populasyon i¢i, %3’{inilin ise populasyonlar arasi oldugu saptanmistir (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA) sonuglari

Serbestlik | Kareler | Varyans |Varyans
Varyasyon Kaynag | Derecesi | Toplanm | Bilesenleri| (%0)

Populasyonlar Arasi 15 316,159 0,446 %3
Populasyonlar i¢i 298 3720,099| 12,484 %97
Toplam 313 4036,258| 12,930 %2100

Calisma kapsaminda tiim populasyonlardan elde edilen allel wverileri ile
populasyonlarin birbirlerine olan genetik uzakliklar1 Nei (1972)’ye gore hesaplanmistir (Nei
1972, Nei ve Kumar 2000). Genetik uzakliklar, Cizelge 4.8’de verilmistir. Cizelge 4.8’de
verilen genetik uzaklik verileri degerlendirildiginde en yiiksek degerin (0,146) Tekirdag-
Malkara ili ile Sanlurfa ili arasinda oldugu saptanmustir. En diisiik genetik uzaklik degeri ise
(0,026) Kurklareli ili ile Istanbul-Catalca ilinden olusturulan populasyonlar arasinda

belirlenmistir.
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Cizelge 4.8. E. asinus populasyonlar1 arasinda Nei (1972)’ye gore hesaplanan genetik uzaklik degerleri

KIR |CAT |MAL |MER |TOK |KAS |[KUT |KON |ISP |ANT |AYD |MUG |KAR | MAR |SAN | KAH
0,000 KIR
0,026* | 0,000 CAT
0,098 |0,093|0,000 MAL
0,053 ]0,053|0,068 |0,000 MER
0,111 |0,091/0,106 |0,063|0,000 TOK
0,099 |0,115/0,070 |0,040|0,084|0,000 KAS
0,099 /0,107/0,118 |0,074]0,137|0,088 0,000 KUT
0,084 |0,081|0,063 |0,044|0,071|0,068|0,105 | 0,000 KON
0,090 |0,098|0,087 |0,060|0,113|0,089 0,096 |0,0600,000 ISP
0,051 ]0,048|0,052 |0,027|0,063|0,046|0,075|0,035|0,061 | 0,000 ANT
0,089 ]0,092/0,117 |0,080|0,111|0,101|0,125|0,087|0,094|0,067 | 0,000 AYD
0,054 10,059/0,064 |0,032|0,068|0,051/0,087|0,048|0,068 0,027 |0,056 0,000 MUG
0,038 ]0,046|0,121 |0,056|0,130|0,125|0,096 | 0,084 0,099 |0,065|0,106 | 0,078 | 0,000 KAR
0,028 10,040/0,120 |0,049/0,112|0,1110,086|0,092|0,097|0,062|0,091|0,073 | 0,029 | 0,000 MAR
0,036 |0,040|0,146*|0,059|0,114|0,129|0,101|0,108|0,118|0,067|0,104 /0,078 |0,034| 0,027 |0,000 SAN
0,069 10,074/0,099 |0,063/0,104{0,081/0,123|0,082|0,1000,056|0,095|0,061 |0,082|0,073|0,094 | 0,000 | KAH

*KIR: Kirklareli, CAT: Istanbul-Catalca, MAL: Tekirdag-Malkara, MER: Amasya-Merzifon, TOK: Tokat, KAS: Kastamonu, KUT: Kiitahya, KON: Konya ISP: Isparta,
ANT: Antalya, AYD: Aydm, MUG: Mugla, KAR: Kars, MAR: Mardin, SAN: Sanlurfa, KAH: Kahramanmaras
* En yiiksek ve en diisiik genetik uzaklik degerleri koyu renkte gosterilmistir.
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Tez c¢aligmas1 kapsaminda ¢alisilan populasyonlarin genetik farkliliklarinin birbiri ile
iliskilendirilmesinin gorsellestirilebilmesi i¢cin Nei (1972) genetik uzaklik verileri kullanilarak
Neighbor-Joining yontemi ile bir dendrogram olusturulmustur (Sekil 4.48). Dendrogram
incelendiginde c¢alisilan populasyonlarin temelde 2 gruba ayrildigi; Kiitahya, Isparta, Amasya-
Merzifon, Tekirdag-Malkara, Kastamonu, Tokat, Konya, Antalya, Aydin ve Mugla
populasyonlarinin bir grupta kiimelenmis oldugu, diger grupta ise; Kahramanmaras, Mardin,

Sanlrfa, Kars, Kirklareli ve Istanbul-Catalca populasyonlariin yer aldigi tespit edilmistir.

KUTAHYA

ISPARTA

MERZIFON

MALKARA
KASTAMONU

TOKAT

KONYA
ANTALYA

AYDIN

MUGLA

KAHRAMANMARAS
CATALCA

KIRKLARELI

- MARDIN

KARS

SANLIURFA

0.0100

Sekil 4.41. E. asinus populasyonlarinda Nei (1972)’nin genetik uzaklik verilerine goére
olusturduklar1 (Neighbor-Joining Tree) dendrogrami
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5. TARTISMA VE SONUC

Bu tez calismasinda, Tiirkiye genelinde toplam 16 ile ait (Kirklareli, Istanbul-Catalca,
Tekirdag-Malkara, Amasya-Merzifon, Tokat, Kastamonu, Kiitahya, Konya, Isparta, Antalya,
Aydin, Mugla, Kars, Mardin, Sanliurfa ve Kahramanmaras) toplam 314 bireyden olusan
(Equus asinus) esek populasyonlart ile g¢alisilmistir. 314 bireyden toplanan kan &rnekleri ile
DNA izolasyonu yapilmis ve izole edilen DNA’lar ile PCR analizleri gerceklestirilmistir.
Calismada PCR analizleri i¢in 20 mikrosatellit primeri kullanilmis (HMSO07, ASB17, ASB23,
HTGO07, COR058, HMS02, AHT05, HMS03, COR007, LEX73, HTG06, VHL209, ASB02,
HMS20, COR022, HTG10, COR018, COR071, COR082 ve LEX54), her bir mikrosatellit
primerine ait allellerin belirlenmesi i¢in her bir primer bir lokus ve bu primerlerin ¢ogalttig1
DNA parcalar1 ise birer allel olarak degerlendirilmis ve analiz edilmistir. PCR iiriinleri ile
DNA par¢a (fragment) analizleri yapilmis ve DNA biiyiikliikleri (bg) elde edilen alleller ile
cesitli genetik istatistik analizler yapilmistir.

Yapilan literatiir ¢aligmalart sonucunda iilkemizin esek irklarinin genetik yapisi
hakkinda yeterli bilgiye ulagilamamistir. Bu nedenle tez caligmasi kapsaminda tilkemizin
biyolojik zenginligi icerisinde 6nemli bir yer tutan, cesitli sehirlerinden olusturulan esek
populasyonlarinin mikrosatellit lokuslar1 ele alinarak gen ve genotip frekanslari hesaplanmis

ve yerli gen kaynaklarini koruma ¢alismalarina katki saglayacak veriler elde edilmistir.

Genetik analizlerde kullanilan belirteglerin kullanislilik derecesi elde edilen alleller ve
bu allellerin frekanslar ile degerlendirilebilmektedir. Teorik olarak bir belirtecin polimorfik
olabilmesi i¢in en az iki farkl allel olusturmasi gerekmektedir ve polimorfizm degeri ise iki
farkli olgiit ile belirlenebilmektedir. Bu 6l¢iitlerden biri heterozigotluk (Nei ve Roychoudhury
1974) bir digeri ise Botstein (1980)’e gore polimorfik bilgi igerigidir (PIC). Bu gergevede tez
calismasi kapsaminda elde edilen allel frekanslari ile beklenen heterozigotluk (He), gozlenen
heterozigotluk (H,) degerleri tespit edilmis ve her bir lokus igin PIC degerleri hesaplanmustir.
Ayrica bir populasyondaki tiir ¢esitliligini karakterize etmek i¢in yaygin olarak kullanilan
Shannon sabiti (Shannon Diversity Index) (Shannon 1948, Magurran 1988) ve Nei (1972)’ye
gore genetik uzaklik degerleri de hesaplanmistir. Elde edilen bu veriler ¢gercevesinde calisilan

16 populasyonun genetik yapisi hakkinda 6nemli bilgilere ulasiimistir.

Calismada 16 farkli populasyonda calisilan toplam 20 mikrosatellit primerinden bir

tanesi haricinde (ASB17) hepsinin ¢alisilan populasyonlar genelinde polimorfik oldugu tespit
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edilmistir. Calisilan 20 mikrosatellit lokusunda toplam 174 allel tespit edilmis ve en ¢ok
allellin LEX54 primerine ait oldugu belirlenmistir. Lokus basina diisen allel sayisinin 8,7
(allel/lokus) oldugu hesaplanmistir. Gozlenen allel sayis1 N, ortalama 5,153 + 0,145 olarak
hesaplanmistir. Toplam 174 allellin 7°si HMSO07, 1’i ASB17, 9’u ASB23, 11’i HMS02, 11’1
CORO58, 8’si HMS03, 9’u VHL209, 4t ASB02, 7’si HMS20, 8’i COR007, 6’s1 LEX73,
12’si HTGO07, 2’si COR022, 10’u HTG10, 14’4 CORO018, 10’u COR071, 8’i COR082, 4’i
HTGO6, 17°si LEX54 ve 16’s1 AHTOS primerinde tespit edilmistir. Calismada lokus bazinda
hesaplanan F istatistikleri; Fis degeri 0,024 + 0,045, Fir degeri 0,071 + 0,046, Fst degeri ise
0,051 £ 0,009 olarak hesaplanmistir.

20 mikrosatellit lokusu ile elde edilen allel sonuglar1 benzer bazi calismalarla
karsilastirilmistir. Zhang ve ark. (2016) yapmis olduklari ¢alisma kapsaminda 10 mikrosatellit
lokusu kullanmis ve 10 farkli esek irkina ait (Guanzhong, Dezhou, Qingyang, Biyang, Jiami,
Mongolia, Gunsha, Xinjiang, Taihang ve Xiji) 415 birey analiz yapilmistir. Bu ¢aligmada
kullanilan mikrosatellit lokuslarindan 5 lokusun ortak oldugu tespit edilmistir (HTGOG,
HTG10, HMS03, HMS07 ve HTGO07). Ayni ¢alismada 10 lokusun 7’sinin polimorfik oldugu
ifade edilmistir. Polimorfik lokuslarin ¢alismamizla ortak oldugu saptanmistir. Zhang ve ark.
(2016)’nin ¢alismasinda toplam 80 allellin tespit edildigi en ¢ok allellin ise AHTO05 lokusunda
(15) belirlendigi en az allellin ise HMSO07 lokusunda (6) tespit edildigi ifade edilmistir.
Yaptigimiz ¢aligmada da analiz ettigimiz HMS07 lokusu i¢in 7 allel tespit edilmistir. Lokus
basima diisen ortalama allel sayisinin 8 (allel/lokus) oldugu ve c¢alismamizla
karsilagtirildiginda bu degerlerin birbirine yakin oldugu tespit edilmistir. Bu durumun ortak
kullanilan  lokuslardan  kaynaklanabilecegi  diisiiniilmektedir. Ayrica populasyonun
polimorfizmi hakkinda 6énemli bir 6l¢iit olan PIC degeri en yiiksek Mongolia esek irkinda
(0,7967) en dusiik ise Qingyang esek irkinda (0,7218) tespit edilmistir. Calismamizda ise en
yiiksek PIC degerinin Istanbul-Catalca (0,563) ilinden olusturulan populasyonda, en diisiik
PIC degerinin ise Aydin ilinden olusturulan populasyonda (0,479) hesaplandigi tespit
edilmistir. Ayrica ortak ¢alisilan lokuslarin (PIC > 0,5) yiiksek diizeyde bilgi verici oldugu ve
calismamizla karsilastirildiginda sadece HMS07 lokusunun iyi diizeyde bilgi verici oldugu
(PIC 0,25-0,5) belirlenmistir. Bu sonuglar neticesinde iilkemizde calistigimiz mikrosatellit
lokuslari gergevesinde aslinda azimsanamayacak diizeyde genetik ¢esitliligin mevcut oldugu
diistiniilmektedir. Populasyon i¢i genetik cesitliligin belirlenmesinde 6nemli bir 6l¢iit olan
heterozigotluk degeri ise Zhang ve ark. (2016)’da 0,8238 olarak hesaplanmis ve kendi
calismamizla karsilastirdigimizda (0,573) bu degerin yiiksek bir deger oldugu tespit
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edilmistir. Bu durumun ¢alismada kullanilan 1rk sayisinin fazlaligindan kaynaklanabilecegi
disiiniilmektedir. Ayrica bu tez calismasi ile ortak lokuslarin da ¢alisildigi igin, SSR
lokuslariin i¢in farkli esek irklari arasindaki genetik ¢esitliligi ve filogenetik iliskileri analiz

etmek adina bilgi verici lokuslar oldugu diistiniilmektedir.

Italya’da ii¢ farkli esek ki ile yapilmis bir baska calismada ise toplam 14
mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmis ve ¢alisilan lokuslarin sekizinin ¢alismamizla ortak ve
polimorfik oldugu tespit edilmistir (Bordonaro ve ark. 2011). Aynmi ¢alismada lokus basina
diisen allel sayisinin 6,07 olarak hesaplandigi bildirilmistir. Lokus basina diisen ortalama allel
sayilarinin karsilastirildiginda ¢alismamizdan disiik bir deger oldugu tespit edilmis olup bu
durumun calisilan birey sayisinin azhigi ya da irklarin farkliligindan kaynaklanabilecegi
diistiniilmektedir. Bordonaro ve ark. (2011)’de Ortalama gdzlenen heterozigotluk degerinin
ise 0,455 + 0,054 oldugu vyiriitillen tez ¢alismasinda ise 0,573 + 0,016 olarak hesaplandig
tespit edilmistir. Ayrica ortak calisilan lokuslarin gozlenen heterozigotluk degerlerinin;
AHTO05 0,581, ASB23 0,704, HMS2 0,271, HMS3 0,463, HMS7 0,222, HTG10 0,736, HTG6
0,556 ve HTG7 0,648 olarak hesaplandigi bildirilmis olup ¢alismamizla karsilastirildiginda
heterozigotluk degerlerimizin yiiksek oldugu tespit edilmistir (AHTO05 0,868, ASB23 0,737,
HMS2 0,723, HMS3 0,594, HMS7 0,449, HTG10 0,782, HTG6 0,728 ve HTG7 0,809). Ortak
calisilan lokuslarin PIC degerleri karsilastirildiginda ise ¢alismamizda da analiz ettigimiz
HMSO07 lokusunun 0,388 olarak hesaplandigi, Karsilastirilan ¢alismada ise 0,291 olarak
hesaplandigr belirlenmis olup 1yi derecede polimorfik bilgi igeren lokuslar oldugu
belirlenmistir. HMS07 lokusu haricindeki ortak lokuslarin PIC degerlerinin iki ¢alismada da
yiiksek derecede polimorfik bilgi igerigine sahip oldugu (PIC >0,5) tespit edilmistir. Caligilan
lokus bazinda hesaplanan Fst degerinin toplam 0,108, Fis degerinin toplam 0,161, Ft
degerinin toplam 0,251 olarak hesaplandigi bildirilmistir. Fis degerinin ASB23 ve HMS5
lokuslar1 i¢in negatif oldugu tespit edilmistir. Calismamizda ise lokus bazinda F|s degeri
0,258, Fi1 degeri 0,199, Fst degeri ise 0,074 olarak hesaplanmistir. Fis degerleri sunulan tez
calismasiyla karsilastirildiginda diisiik oldugu ve akrabali yetistirmenin fazla olabilecegi
diistiniilmektedir. Calismamizda lokus bazinda hesaplanan Fst degeri; en yiiksek (0,244)
HMS3, en disik (-0,009) HTG4 lokuslarinda hesaplanmis ve sunulan ¢alismayla
karsilagtirildiginda; en diisiik degerin ASB02 (0,026) ve en yiiksek degerin COR082 (0,211)

lokuslarinda hesaplandig: saptanmaigtir.
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Italya’da sekiz farkli esek irkindan ve 258 bireyden olusan bir populasyonda yapilan
bir diger ¢alismada 16 mikrosatellit lokusunda toplam 126 allel tespit edilmistir (Colli ve ark.
2012). Lokus basina diisen allel sayis1 7,87, beklenen ve gbzlenen heterozigotluk degerleri ise
sirastyla 0,558 ve 0,438 olarak hesaplanmistir. Calismamizla kiyasladigimizda bu degerlerin
daha diisiik oldugu tespit edilmistir. Populasyonlarin ikili karsilastiriimas: sonucu elde edilen
Fst degerinin; en diisiik 0,015 (Romagnolo ve Grigio Siciliano), en yiiksek 0,241 (Martina
Franca ve Pantesco) olarak hesaplandig: bildirilmistir. Bu tez ¢alismasinda ise; Fst degeri en
diisiik (0,008) Kirklareli ve Istanbul-Catalca illeri arasinda, en yiiksek (0,051) Tokat ve

Kiitahya illeri arasinda saptanmuistir.

Calismamizla ortak yedi lokusun tespit edildigi Di ve ark. (2017)’nin g¢alismasinda
toplam 15 lokus ile ¢alisilmis ve hepsinin polimorfik oldugu belirtilmistir. Bu lokuslarda
toplamda 132 allellin tespit edildigi ifade edilmistir. Ortak lokuslardan elde edilen allel
sayilar1 incelendiginde birbirine ¢ok yakin oldugu belirlenmistir. Lokus bagina diisen allel
sayisinin ise 8,8 oldugu ve ¢alismamizla yakin bir deger gosterdigi dikkati ¢ekmistir. Ayrica
calismamiz diger ¢alismalarla karsilastirildiginda ortalama lokus basina diisen allel sayisinin
birbirine yakin degerlerde oldugu tespit edilmistir (Aranguren-Mendez ve ark. 2001, Colli ve
ark. 2012, Rosenbom ve ark.2014, Jordana ve ark. 2015, Zhang ve ark. 2016, Sharma ve ark.
2017). Calismamizda elde edilen lokus basina diisen allel sayisinin literatiir caligmalarinin
genelinin ortalamasinin iizerinde bir degerde oldugu ve secilen lokuslarin yiiksek sayida allel
icerdigi dikkati ¢gekmistir. Di ve ark. (2017)’de hesaplanan heterozigotluk degerleri; ortalama
gozlenen heterozigotluk degeri 0,56, ortalama beklenen heterozigotluk degeri ise 0,70 olarak
bildirilmistir. Lokus bazinda Fis degerleri; HMSO03: -0,004, HTGO06: -0,134 olarak
hesaplanmistir. Fis degerleri ¢aligmamizla karsilastirildiginda; toplam 17 lokusda negatif
tespit edilmis olup, HMSO03 -0,011, HTGO6 -0,069 olarak hesaplanmistir. Cin’in 5 yerli esek
k1 ile yiritilen bu ¢alismada Fst degeri 0,074 olarak hesaplanmis, genetik varyasyonun
%92,6’s11n populasyonlar i¢i, %7,4’liniin populasyonlar arasi kaynaklandig: tespit edilmistir.
Caligmamizda ise toplam Fst degeri 0,051 + 0,009 olarak belirlenmis, genetik varyasyonun
%97’ sinin populasyon i¢i, %3’linilin ise populasyonlar arast oldugu saptanmistir (Cizelge 4.6).

Sonuglarin ¢calismamizla benzer oldugu dikkati cekmistir.

Populasyona 6zgii alleller genetik farkliligi degerlendirmede 6nemli bir parametredir.
Calismamizda 33 populasyona 6zgii allel (%18,96) belirlenmis olup Rosenbom ve ark. (2014)

Arap Yarimadasi, Afrika ve Yakin Dogu civarindan olusturdugu 6rneklem ile yapmis oldugu
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calismada ise 51 populasyona 6zgii allel (%20) belirlenmistir. Balkan eseklerinden yapilan bir
baska calismada ise 28 populasyona 6zgii allel (%27,45) tespit edilmistir (Stanisic ve ark.
2017).

Amerika esek 1rklarindan olusan 350 bireyi igeren bir populasyonda yapilan
calismada, 14 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmis ve segilen bazi lokuslarin ortak oldugu tespit
edilmistir (AHTO04, AHTO05, ASB23, HMS02, HMS03, HMS05, HMS06, HMS07, HTGO04,
HTGO06, HTGO07, HTG10, HTG15 ve VHL20) (Jordana ve ark. 2015). Sunulan tez
calismasiyla ortak 8 lokusun bulundugu ve tiim lokuslardan toplam 98 allellin tespit edildigi
belirlenmistir. Gozlenen heterozigotluk degerinin 0,512 + 0,225 olarak hesaplandigi bu

degerin de sunulan tez ¢alismasiyla yakin oldugu tespit edilmistir.

Ciampolini ve ark. (2007), toplam 18 mikrosatellit lokusu ile yiiriittiikleri ¢alisma
kapsaminda (AHT4, ASB02, ASB23, COR58, COR71, HMS1, HMS2, HMS3, HMS45,
HMS6, HMS7, HTG10, HTG4, HTG6, HTG7, SGCV28, VHL20 ve VHL209) analiz ettikleri
mikrosatellit lokuslarinin dokuzunun ¢alismamizla ortak oldugu tespit edilmistir. Elde edilen
allel sayilar1 ve lokus bagina diisen allel sayilarinin (5,61 + 2,893) g¢alismamizdan az oldugu
dikkati ¢ekmistir. Bu durumun g¢alismada kullanilan birey sayisinin az olmasi ile ilgili
olabilecegi diisiinilmektedir. Nitekim ¢alismada verilen, populasyonlar icin genetik
cesitliligin belirlenmesinde yardimei bir diger 6lgiit olan ortalama heterozigotluk degerinin ise
(0,579) ¢alismamizla kiyaslandiginda benzer oldugu tespit edilmistir. Bu durumun irklarin
farkli olmasi ya da secilen lokuslar arasindan farkli olan lokuslar olmasi nedeniyle olabilecegi
distinilmistir. Ayrica calisilan lokuslarin heterozigotluk degerleri incelendiginde ortak
kullanilan lokuslarin degerlerinin; ASB02 (0,640), ASB23 (0,755), COR58 (0,620), COR71
(0,700), HMS2 (0,640), HMS3 (0,700), HMS7 (0,400), HTG10 (0,580), HTG6 (0,680),
HTG7 (0,840) ve VHL209 (0,326) olarak hesaplandigi bildirilmistir. Bu degerler
caligmamizla kiyaslandiginda ¢cogunlukla lokuslarin yakin heterozigotluk degerleri gosterdigi
tespit edilmistir. Fst degeri ise 0,043 olarak hesaplanmis olup ¢alismamiz ve diger ¢alismalar
ile (Di ve ark. 2017) karsilastirildiginda birbirine yakin degerlerin saptandigi dikkati
¢ekmistir. Bu durumun Diinya genelinde esek populasyonlar1 arasinda genetik varyasyonun

azalmasiyla iliskili olabilecegi diistiniilmektedir.

Ispanya’da nesli tiikkenmekte olan 5 esek irkinda (Andaluza, Catalana, Mallorquina,
Encartaciones ve Zamorano-Leonesa) (513 bireyde) toplam 15 mikrosatellit lokusu (AHT4,
AHT5, ASB2, HMS1, HMS2, HMS3, HMS5, HMS6, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10,
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HTG15 ve VHL20) ile ¢alisilmistir. Calismada, iki lokus hari¢ (ASB2 ve HMS1) 13 lokusdan
cesitli verilerin elde edildigi bildirilmistir (Aranguren-Mendez ve ark. 2001). Calisilan
lokuslardan sekizinin galismamizla ortak oldugu, tim lokuslardan toplam 115 allellin tespit
edildigi ve lokus basina diisen allel sayisinin (7,66) c¢alismamizla karsilastirildiginda
oranimizin biiylik ve allel saymmizin fazla oldugu belirlenmistir. Ortak lokuslarin PIC
degerleri karsilagtirildiginda sunulan tezde daha yiiksek degerlerin elde edildigi tespit
edilmistir (AHTO5 0,74, HMS02 0,65, HMS03 0,51, HMS07 0,53, HTGO06 0,73, HTG7 0,80
ve HTG10 0,78). Calisilan irklarin gézlenen heterozigotluk degeri ise 0,546 + 0,060 olarak

hesaplanmis ve bu tez ¢calismasiyla benzer bulunmustur.

Bu tez calismasinda populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin Neighbor-Joining
yontemi ile incelenmesi sonucunda c¢alisilan populasyonlarin temelde 2 gruba ayrildigi;
Kiitahya, Isparta, Amasya-Merzifon, Tekirdag-Malkara, Kastamonu, Tokat, Konya, Antalya,
Aydin ve Mugla populasyonlarmin bir grupta kiimelenmis oldugu, diger grupta ise;
Kahramanmaras, Mardin, Sanlurfa, Kars, Kirklareli ve Istanbul-Catalca populasyonlarinin
yer aldig1 tespit edilmistir. Bu sonuglara gore, Tiirkiye yerli esek irklarinin temelde iki farkl
genetik kokeni oldugu ve irklar bazinda degerlendirildiginde Dogu ve Orta Anadolu irklari
olarak iki gruba ayrilabilecegi diisiiniilmektedir. FAO, Evcil Hayvan Cesitligi Bilgi Sistemi
(DAD-IS)’ne gore Tiirkiye’de Anadolu, Karakagan, Merzifon esek irklarinin var oldugu
bildirilmekle birlikte bu veritabaninda bu 1irklara ait hi¢gbir veri bulunmamaktadir. Bu
caligmadaki sonuglara dayanarak bu veritabanindaki bilgilerin revize edilmesi uygun
olacaktir. Irklar bazinda degerlendirme yapildiginda Tiirkiye’deki esek populasyonlarinin iki
farkli kokenden geldigi ve Tiirkiye genelinde temelde iki ayr1 esek irkinin var oldugu
diistiniilmektedir. Bu durumun olas1 sebepleri olarak her gecen giin sayis1 azalmakta olan
eseklerde kontrolsiiz giftlestirme, hayvan satiglar1 ve go¢ sebebiyle farkli populasyonlardaki

olast rklarin 1irk 6zelliklerinin kaybedilmesi gosterilebilir.

Calisma sonuglarindan elde edilen veriler ile literatiir ¢alismalar1 degerlendirildiginde
Diinya genelinde de esek sayilarinda bir azalis oldugu, hatta bazi irklarin yok olma tehlikesi
altinda bulundugu gézlenmistir. 1960'larin baslarinda Tiirkiye esek niifusunun neredeyse iki
milyon bas olmasina ragmen son 50 yilda 6nemli 6l¢iide azalma gozlendigi (Yilmaz ve
Wilson 2013) bu nedenle koruma bilincinin olugmasi ve bu alanda yapilacak g¢alismalarin
artmas1 gerektigi tespit edilmistir. Diinya Hayvan Saglhig Orgiitiiniin (OIE) 2002 yili
raporunda belirtildigi gibi; Tiirkiye'de hayvan sagligi ve refahin1 kapsayan yasal ¢ercevenin
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“biiylik ve genis” olmasina ragmen pratikte eksik olmasi, ¢ok sayida yasa ve yonetmeligin
bulunmasina ragmen uygulamalarda ki eksiklerin sonucu bir¢ok tiiriin populasyon diizeyinde
carpici miktarda azaldigr gézlemlenmektedir (Oskam ve ark. 2004). Bu negatif etkiyi ortadan
kaldirabilmek i¢in yasal ¢ercevenin uygulanmasinda biirokratlarin ve politikacilarin
etkinliginin yani sira, yetistiricilerin zihninde radikal bir degisimin olmasi gerektigi diisiincesi
de benimsenmelidir. Tiim bunlarin en basinda tiirlerin kokeninin aydinlatilmasina, nesli
tilkkenmekte olan tiirlerde koruma stratejilerinin olusturulmasina iliskin ¢calismalarin yapilmasi
gerekmektedir. Bu tip arastirmalar sayesinde genetik cesitlilik tespit edilirken var olan
cesitliligin de korunabilmesi adina bir yol izlenmis olacaktir. Bu tez calismasi sonucu elde

edilen bulgular ile bu amaca yonelik bir alt yap1 olusturulmustur.
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