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ONSOZ

Mandalar, evciltilmelerinden itibaren siit, et ve ¢eki hayvani olarak yararlanilmak
tizere Asya, Kuzey Afrika, Giliney ve Giliney-Dogu Avrupa’da yetistirilmis, farkli
cevre kosullarma uyum saglayabilen, diisiik kaliteli ve ucuz kaba yemleri

degerlendirebilen olduk¢a kanaatkar hayvanlardir.

Tiirkiye’de manda yetistiriciligi genellikle kii¢iik 6lgekli isletmelerde siit ve et
iiretimi amaciyla Karadeniz, I¢ Anadolu, Ege, Marmara, Dogu Anadolu ve
Gilineydogu Anadolu Bolgelerinde yapilmaktadir. Tiirkiye’deki 6nemli hayvansal
tiretim kaynaklarindan olan mandanmn 1slah edilerek verimliliginin arttirilmast 6nem
arz etmektedir. Sunulan bu proje kapsaminda; mevcut genetik kaynaklarinin
korunmasi, gelistirilmesi ve yerel {irtinlerin ekonomiye kazandirilmasi amaciyla
mandalarda baslatilan koruma/islah programi ger¢evesinde et, siit ve dol verimi ile
iligkili yapilacak 1slah ¢alismalarinda, siireci ve maliyeti diisirmek amaciyla
bireylerin  seciminde  kullanilacak  genetik  test panelleri  olusturulmasi

amaglanmaktadir.

Tez konumun belirlenmesinde fikir, destek ve onay veren, doktora egitimim
stiresince engin bilgi ve tecriibelerini aktaran, bilimsel, akademik konularda
yardimlarint ve desteklerini esirgemeyen degerli hocam Dog. Dr. Metin
ERDOGAN’a; doktora egitimimde ve tez cahismamda fikir ve desteklerini
esirgemeyen Anabilim Dali Baskan1 Prof.Dr. Cevdet UGUZ’a, Dog. Dr. Mine Dosay
AKBULUT’a ve Yard. Doc. Dr. Omer Faruk LENGER e, tez ¢alismalarim i¢in bana
laboratuvar kapilarini acan Istanbul Gida Kontrol Laboratuvar Miidiirii Dr. Yunus
BAYRAK a, galismalarim esnasinda her tiirlii destegini ve yardimlarmi esirgemeyen
Ferruh TOMBUL’a ve c¢alisma arkadaslarim Recep GECKINLI, Ethem
KARAYILAN, Abbas KIRMIZIBAYRAK ve Yasar Ferhat DUSAK’a ve her zaman
yanimda bulunan bana destek veren aileme ve esim Fatma EROL’a; en samimi
duygularmla tesekkiirlerimi sunarim.
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1. GIRIS

Arkeolojik bulgular nehir mandalarin (Bubalis bubalis) giiniimiizden 3000-6000 y1l
once Hindistan’da evcillestirildigini gostermektedir (Yang ve ark., 2008). Manda,
tarih boyunca siit, et ve ¢eki hayvani olarak diinyanin farkli bolgelerinde
yetistirilmistir. Manda Tiirkiye’de dombay, camiz, camis ve komiis olarak da
adlandirilmaktadir. Camiz Arapga da “su sigir” anlamma gelmektedir. Ingilizce’de
de yabani su sigir1 anlamina gelen “water buffalo” terimi kullanilmaktadir (Soysal,
2009).

1.1. Mandalarimn siniflandirilmasi ve gruplandirilmasi

Mandalar, Bovidae (S:girgiller) ailesinin Bos cinsine ait bir sigir tiiriidiir. Tirkiye’de
yetistirilen mandalar, Anadolu mandasi olarak bilinmekte olup, nehir mandalarinin
bir alt grubu olan Akdeniz mandalarindan koken almaktadir (Kiigiikkebapg1 ve
Sahin, 2002).

Manda, ¢ift tirnakli, gevis getiren sigir ailesinin bir iyesi olup, Bubalus
familyasindandir (Tablo 1.1). Asya mandalar1 (bubalina) ve Afrika mandalar1
(synserina) olmak tizere iki gruba ayrilmaktadir. Afrika mandasi Cape, Kongo
Mandas1 veya Kirmizi manda (Syncerus caffer caffer) ve Savan Mandasi (Syncerus
caffer aeguinoctialis) olmak {izere ii¢ alt gruba ayrilmaktadir. Asya mandasi ise
yabani ve evcil olmak {izere iki grupta toplanmaktadir. Yabani Mandalar Anoa
mandas1 (Bubalus depressicornis), Tamarao mandasi1 (Bubalus mindorensis), Arni
(Hint) mandasi1 (Bubalus arnee) olmak iizere ii¢ alt gruba; evcil mandalar ise bataklik
mandalar1 ve nehir mandalar1 diye ikiye ayrilmaktadir (Sekil 1.1). Evcil ve yabani
formlardan koken alan 74 manda irki bulunmaktadir. Genellikle bataklik mandalar1
yiik hayvanlar1 olarak, nehir mandalar1 ise et ve siit verimlerinden yararlanilmak

tizere yetistirilmektedir (Atasever ve Erdem, 2008).



Tablo 1.1. Mandalarm Taksonomik Smiflandirilmasi (Anonim, 2007a).

Alem Animalia Hayvanlar
Sube Chordata Iskeletliler
Alt Sube Vertebrata Omurgalilar
Smmif Mammalia Memeliler
Alt Simf Ungulata Tirnaklilar
Takim Artidoctyla Cift Tirnaklilar
Alt Takim Ruminantia Gevis Getirenler
Familya Bovidae Bos Boynuzlular
Alt Familya Bovinae Sigir Benzeri
Cins Bubalus Asya Mandasi
Tiir B. Bubalis

1.1.1. Batakhk Mandas1 (Swamp Buffalo)

Bataklik mandalar1 daha ¢ok isgliciinden yararlanmak igin yetistirilmekte ve
yavrularina yetecek kadar siit vermektedirler. Bu mandalar 6zellikle Cin, Vietnam,
Tayland, Malezya, Filipinler ve Endonezya’da yetistirilmektedir. Bataklik
mandalarinm yarim daire seklinde biiylik boynuzlar1 bulunmaktadir (Ziauddin ve
Rao, 1991).

v
Afrika Yabani
Mandan Asya Mandasi
Yabani Manda Evcil Manda
Hindistan Anoa Tamaroa Nehir Bataklik
Yabani Mandas1 Mandasi
Mandas1

Sekil 1.1. Mandalarin gruplandiriimasi (Ligda, 1998)



1.1.2. Nehir Mandasi

Nehir mandalari, genellikle siit ve et iiretimi amaciyla yetistirilmektedir. Say1
bakimindan en fazla Hindistan’da olup, Cin ve Pakistan gibi giiney ve giineydogu
Asya iilkelerinde de bulunmaktadir (Cockrill, 1974). Tirkiye’de yetistirilen ve
Anadolu Mandasi olarak bilinen mandalar da bu grupta yer almaktadir.

1.1.2.1. Nilli-Ravi

Genel olarak koyu mavimsi siyah renktedir ve alinda, yiizde, ayak ile kuyrukta
karakteristik beyaz lekeler bulunmaktadir. Boynunun kisa ve genis, gégiis kismmnin
genis, kemik yapisinm saglam, memelerinin diizgiin, uzun ve genis u¢lu ve makine
ile sagim i¢in ¢ok uygun oldugu bildirilmektedir. Ortalama bir laktasyonda 1500—
2000 kg siit vermektedir. Yag oran1 %6,0-8,0’dir. Manda ineklerinin ortalama canli
agirligi 550-650 kg arasinda iken manda bogalarinin agirhg: ise 800-1200 kg
arasinda degismektedir (Soysal, 2009).

1.1.2.2. Murrah

Murrah rkinin koyu siyah deri ile karakterize ve sicaga toleransmin zayif oldugu
bildirilmektedir. Meme yapisi ve meme baslar1 siit¢ii rklara benzemektedir. Kisa,
geriye ve yukariya donen, i¢i kivrik spiral boynuzu bulunmaktadir (Soysal, 2009).
Farkli iilkelerde yerli mandalarin islahinda kullanilmaktadir. Saf ve melez olarak
Hindistan,  Pakistan,  Brezilya,  Bulgaristan, = Azerbaycan, Filipinler’de
yetistirilmektedir (Sekerden, 2001).

1.1.2.3. Kundi

Fenotipik olarak Murrah’a ¢ok benzemekle birlikte daha ufak yapidadir. Boynuzlar1

cok kivrik ve kuyrugunun ucunda beyaz killar bulunmaktadir. Manda ineklerinin
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canli agirligi 320-450 kg, manda bogalarinm ise 600-800 kg oldugu; iyi
beslendiginde giinde 7-8 litre siit verebildigi bildirilmektedir (Soysal, 2009).

1.1.2.4. Jafarabadi

En ge¢ gelisen manda klar1 arasindadir ve gelismesi 7 yasma kadar siirmektedir.
[Ik dogumunu 36-58 aylikken gerceklestirmektedir. Bas kismi biiyiik ve agr,
boynuzlar1 ¢ok biiyiik ve asagi yukari kivrilmaktadir. Kemik yapisi saglam,
memeleri diizgiin, silindirik yapida ve siit damarlar1 ¢ok belirgindir. Jafarabadi
mandasi bir laktasyonda ortalama 1600-2000 kg siit vermektedir. Manda ineklerinin

canli agirligi 500-650 kg, manda bogalarinin ise 700-1000 kg diizeylerindedir
(Soysal, 2009).

1.1.2.5. Surti

Kil ortiisti gri ve kahverengi, killarim ug kisimlar1 daha agiktir. Gogiis béliimiiniin 6n
kisminda iki uzun beyaz ¢izgisi bulunmaktadir. Bir laktasyonda ortalama siit verimi
1300 litre, yag oran1 % 7,9 diizeyindedir. Manda ineklerinin canli agirligi 250-400
kg, bogalarinin ise 450-700 kg arasinda degismektedir (Soysal, 2009).

1.1.2.6. Toda

Giiney Hindistan’da yarim daire seklinde ¢ok biiyiik boynuzlara sahip ve en yaygin
yetistirilen manda oldugu, daha cok eti igin yetistirildigi ve siit veriminin ise giinliik
4-5 kg diizeylerinde oldugu bildirilmektedir (Soysal, 2009).



Murrah Nagpuri

Jafrabadi

Sekil 1.2. Nehir mandalar1 (Anonim, 2017).

1.1.2.7. Akdeniz Mandasi

Afganistan, Iran, Irak, Azerbaycan, Tiirkiye, Misir, italya, Bulgaristan, Romanya,
Macaristan, Arnavutluk ve Brezilya’da yetistirilmektedir. Viicut Olgiileri, verim
ozellikleri ve viicut yapilar1 yetistirildikleri tilkede iklim, bakim ve besleme sartlarina
ve 1slah edilip edilmediklerine gore farkliliklar gostermektedir (Sekerden, 2001).

Akdeniz mandalar1 nehir mandalarindan koken almaktadir.

1.1.2.7.1. Anadolu Mandasi

Yiizyillardir Anadolu’da yetistirilmekte olan bir Akdeniz wkidir. Genelde kiigiik
ciisseli, zayif ve ince yapilt olup, diger nehir mandalarina oranla kalin ve bodur bir
viicut yapist gostermektedirler. Meme, tirnak ve boynuzlari siyah olan Anadolu
mandalarinda renk, esmerden siyaha kadar degismektedir. Deri uzun killarla ortiili

olup, belirli bir isaret tasimamaktadir. Malaklarda siit emme periyodunda siyah ve
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parlak olan killar, siitten kesimden sonra kizilimtirak bir renk almakta, bu durum 1-
1,5 yasina kadar siirmektedir. Genellikle ¢ene altinda sakal bulunmaktadir.
Anadolu’da “Dombey, Camis, Camiz veya Komiis” olarak adlandirilmaktadir. Yavru

mandalara iki yasma kadar “malak, balak veya yasar” denmektedir (Sekerden, 2001).

l Alﬂ‘i}f}\ lb\‘\ I !, ’.
‘.'!'}'Au ,_...u

Sekil 1.3. Anadolu Mandasi (Serkan Erol, 13.02.2016)

1.2. Mandalarin Onemli Verim Ozellikleri

Manda giinimiizde boynuz, deri, siit ve siit driinleri ile et ve et iriinlerinden

yararlanilmakla birlikte ¢eki hayvani olarak da kullanilmaktadir.

1.2.1. Manda Siitii ve Siit Uriinleri

Manda siitli Diinya’daki siit tiretiminin % 5’ini olusturmaktadir (Soysal, 2009). Baz1
tilkelerde tiiketiciler manda siitiinii sigir siitiine gore daha ¢ok tercih etmektedirler
(Ligda, 1998). Yapisal olarak manda siitii, inek siitiine gore daha az su, daha ¢ok
kuru madde, mineral, yag ve protein igerdigi (Tablo1.2) bildirilmektedir. Manda
stitiinii diger ¢iftlik hayvanlarinin siitlerinden ayiran en 6nemli 6zellik kalori ve

yiiksek yag icerigidir (Soysal, 2009).



Diinya’da ve Tiirkiye’de tiretilen manda siitii, yogurt, peynir, tereyagi, kaymak
vb. siit riinlerine doniistiirtilerek tiiketilmektedir (Sekerden, 2001; Soysal, 2009).
Diinya’da sagilan 58.934.518 bag mandadan toplam 93.016.859 ton siit, Tiirkiye’de
ise sagilan 40.218 bas mandadan, 40.372 ton siit elde edilmektedir.

Tablo 1.2. Ciftlik hayvani siitlerinin bilesimleri (%) (Oysun, 1987; Demirci ve ark,

1991)
Tiir Su I\l/f; dr(l;e Protein Yag Laktoz “,('/:Qgcrjael
Manda 82 17,7 4,15 7,85 4,8 0,77
inek 87,5 12,4 3,4 3,65 4,65 0,75
Koyun 82,9 17,2 54 6,25 4,55 0,88
Kegi 87,1 13 3,7 4,1 4,45 0,8

Manda siitii, inek siitiinden yapilan tereyagi, kaymak, sert ve yumusak peynir,
dondurma ve yogurt gibi siit iirlinlerinin yapiminda da kullanilmaktadir. Manda
stitinden yapilan peynire talebin fazlaligi, bir¢ok iilkede organik {iriin olmasindan
dolay: artis gostermektedir (Bilal ve ark., 2006). Ozellikle, italya’nin diinyaca iinlii
“Mozzarella” peynirinin en 6nemli 6zelligi manda siitiinden iiretilmis olmasindan
kaynaklanmaktadir (Anonim, 2007a).

Tiirkiye’de manda siitii baz1 bolgelerde kaymak, bazi bolgelerde ise peynir
tretimi i¢in kullanilmaktadir. Fakat, manda siitinde heniiz istenilen seviyede
tiiketime ulasilamamistir. Ozellikle, Afyonkarahisar ilinde iiretilen siit kaymak

seklinde pazarlanirken, diinyaca {inli tatlilarinin da vazgegilmez bir unsuru haline

gelmektedir (Soysal, 2009).

1.2.2. Manda Eti ve Et Uriinleri

Mandalar, siit iiretiminin yaninda et iiretimi i¢in de yetistirilmektedirler. Filipinlerde

mandalardan elde edilen et miktar1 tiiketilen toplam etin 2/3’nii olusturmakdir
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(Atasever ve ark., 2008). Manda etinin; sigir etine gore % 11 daha fazla protein ve %
10 mineral, % 40 kolestrol ve % 55 daha az kalori icerdigi (Tablo 1.3)
bildirilmektedir (Soysal, 2009). Manda etinin pH degeri 5,4 ve soguk ortamda
biliziisme diizeyi % 2, nem oran1 % 7.6, protein orant % 19 ve kiil oran1 % 1’dir
(Ligda, 1998). Organik iirlinlere ragbetin giderek artmasi, sigir ve domuz etine gore

daha az doymus yag igermesi manda etine talebi de yiikseltmektedir (Anonim, 2000).

Tablo 1.3. Manda ve sigir etinin kimyasal bilesenlerin karsilastiriimas: (100 g)
(Soysal, 2009)

Bilesen Manda Sigir
Kalori (kcal) 131.0 289.0
Protein (gr) 26.8 24.0
Yag (gr) 1.8 21.0
Kolestorel (gr) 61.0 90.0
Mineral (mg) 641.8 584.0
Vitamin (mg) 21.0 18.5

Fermentasyon siiresini kisaltmasi bakimindan sucuk etinde TSE’iin izin verdigi
oranda (%10) manda eti kullanilmaktadir. Tiirkiye’de kesilen 7.255 bas mandadan
1.615 ton kirmiz1 et elde edilmektedir (Soysal, 2009). 1991-2011 yillar1 arasinda
kesilen manda sayisinda % 87,89 oraninda azalma goriilmektedir. Manda karkas
agirhgr 1991 yilinda 146,92 kg iken, 2011 yilinda 222,57 Kg seviyelerine
ulagmaktadir. 1991-2011 yillar1 arasinda Tiirkiye manda eti tiretimi % 81,65 azalmis,
ancak ayni donemde manda karkas agirhiginda % 51,49 oraninda artis olmustur.
Tiirkiye kirmizi et iiretiminde mandanm pay1 1991 yilinda % 1,12, 2011 yilinda %
0,25 iken 2016 yilinda ise; bu oran % 0,03 olarak gerceklesmistir (TUIK, 2016).
Diinya et iiretiminin % 1,84’i mandalardan elde edilmekte olup, 1991-2011 yillar:
arasinda diinya kirmizi et tiretiminde % 37,99, kesilen manda sayisinda % 45,50,
manda eti tiretiminde % 50,43 oraninda artis olmustur (FAO, 2015). Bu nedenle,
Diinya’da artan manda eti iiretiminin, hayvan basma et verimindeki artigmnin aksine,

kesilen manda sayismin artmasmdan kaynaklanmaktadir.



1.3. Mandalarin Fizyolojik ve Biyolojik Ozellikleri

Yeni dogmus malaklarin viicudu sik ve uzun killar ile kaphidir. Biyiidiikge killar arka
ve orta kisimda dokiilmeye baslamaktadir. Mandalar 12-14 aylik olduklarinda kil
ortisti bakimmdan uzun ve ince killar tamamen dokiilmektedir. Malaklar 6 aylik
yasta ortalama canli agirhigr 145-155 kg’dir (Yilmaz, 2013). Kuyruk ucu, ahn ve
ayaklarda beyaz lekeler bulunabilmektedir. Murrah, Nilli-Ravi, Kundi mandalar1
siyah, koyu gri rengindedir. Kahverengi mandalar genellikle Hindistan, Pakistan ve

Afganistan’da bulunmaktadir (Soysal, 2009).

Mandalarin derileri diger evcil hayvanlara gore daha kalindir. Genellikle sirt
kism1 ve bacaklarinin i¢ taraflari en incedir. Beden sicakliklar1 37.5-39 °C arasinda
degismektedir. Mandalar giineste gevis getirememekte, huysuzlasmakta, salyalari ve
burun akintilar1 artmaktadir. Doga sartlarina gore viicut sicakliklarini yikanma ile
ayarlamaktadirlar. Malaklar sicaga karsi daha duyarlidirlar. Mandalarda nabiz yas,
cinsiyet, mevsim, sicaklik ve nem gibi birgok g¢evre faktoriinden etkilenmektedir
(Yilmaz, 2013). Malaklarda nabiz dakikada ortalama 62-72, erginlerde ise 40-54’¢
diismektedir. Mandalarda solunum sayis1 dakikada ortalama 20-27 arasindadir.
Baslar1 orta buyiikliikkte, yiiz yapilart uzun, kisa alin kismi genis ve ileri dogru
cikintilidir.  Gozler parlak, orta biyiiklikte en fazla siyah beyaz (¢cakwr)
olabilmektedir. Boynuzlar1 yana ve arkaya dogru uzanmaktadir. Disilerde boynuzlar
daha uzun, erkeklerde ise daha kisa ve kalindir. Akdeniz mandalarmda boyun orta
uzunluktadir (Soysal, 2009).

1.4. Diinya’da ve Tiirkiye’de Manda Y etistiriciligi
1.4.1. Diinya’da Manda Yetistiriciligi

Birlesmis Milletler Gida ve Tarm Orgiitii (FAO) istatistiklerine goére manda sayisi
son yarim yilizyilda 2 katna ¢ikmistir. Diinyada, FAO’nun 1961 verilerine gore
manda sayist 88 milyon iken, 2000 yilinda 164 milyon ve 2015 yilinda 194 milyon
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bas olmustur (Tablo 1.4). Diinya manda varligi hizli ve diizenli bir sekilde
artmaktadir. Bu artista en 6nemli pay1 diinya manda varligimin % 85’ine sahip olan
Hindistan (% 55), Cin (% 13) ve Pakistan (% 17) olusturmaktadir. Bu iilkeleri Misir
(% 3), Nepal (% 3), Filipinler (% 2) ve Vietnam (% 2) izlemektedir (Sari6zkan,
2011).

Tablo 1.4. Diinya ve Tiirkiye’de manda sayisindaki degisim (Bas) ( TUIK, 2015;

FAO, 2015)
Ulkeler 1970 1980 1990 2000 2015 Degisim(%)
Diinya  107.262.744 121.492.833 148.184.210 164.203.424 193.821.181 68.5
Tiirkiye 1.178.000  1.040.000 429.000 165.000 135.984 -92.9

FAO (2015) verilerine gore diinyada tretilen 750 milyon ton taze siitiin 93
milyon tonunu yani % 12.4’tinii manda siitii olusturmaktadir. Diinya toplam siit
tretimi 1961 yilinda 344 milyon ton ve manda siitiiniin payr % 5.19 iken yillar
itibariyle manda sayisinin artmasi ve siit veriminin yiikselmesi nedeniyle manda
stitiiniin diger siitler arasmdaki payr 2.5 kat artmistir. Manda siitii iiretimi 2010
yilinda Hindistan’da 62 milyon ton, Pakistan’da 22 milyon ton, Cin’de 3 milyon ton
ve Misir’da 2.75 milyon ton diizeylerindedir. Tiirkiye 1961 verilerine gore 248.520
ton manda siitii liretimi ile diinyanm 6. biyiik tireticisi konumunda iken 2010 yilinda

35.851 ton ile diinyada 11. siraya gerilemistir.

Diinya’da 2010 yilinda iiretilen manda eti bakimmdan Hindistan 1.5 milyon
tonla birinci, Pakistan 760.000 tonla ikinci, Misir 327.500 tonla tgilincii ve Cin
310.440 tonla dordiincii sirada yer almaktadir. Diinyadaki 1961 ve 2010 yillari
arasindaki manda eti tiretimi % 318 oraninda artmistir. Tiirkiye’de 1961 yilindaki
14.300 ton manda eti iiretimiyle 9. sirada yer alirken 1980 yilinda iiretilen 10.660
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tonla 11. siraya gerilemistir. Tiirkiye 2013 yili itibariyle 990 tonla diinya manda eti
tiretiminde 19. siralardadir (Y1lmaz, 2013).

1.4.2. Tirkiye’de Manda Y etistiriciligi

Diinya niifusundaki artisa paralel olarak hayvansal iiriin dretiminde de artis
beklenmektedir. Tirkiye niifusu 1970°de 35.6 milyon iken 2008 yilinda 70.5 milyona
(%98) cikmistir. Diinya’da manda sayisi, manda eti ve siitii iretimi artarken,
Tiirkiye’de manda varligi, 6zellikle 1980°1i yillardan itibaren her 10 yillik déonemde
%50-60 oraninda azalma gostermektedir (Sari6zkan, 2011). Manda varhigindaki bu
azalma aymi hizda devam ederse, ileriye doniik bir projeksiyonla 2040 yilinda
Tiirkiye manda varligi 10.000 basin da altina diiserek yok olma tehlikesi ile karsi
karsiya kalacaktr (Henson, 1992). Tiirkiye’deki manda varliginin yillara gore
degisimi Tablo 1.5.’de verilmistir.

Tablo 1.5. Yillara gore Tiirkiye’deki manda varligi (TUIK, 2015)

Yillar Manda Sayisi(Bas)
1990 429.000
2000 165.000
2005 104.965
2010 84.726
2011 97,632
2015 135,984

Tiirkiye’de yetistirilen Anadolu mandalari, nehir mandalarmin bir alt grubu
olan Akdeniz mandalarindan koken almaktadiwr. Tiirkiye’de manda genel olarak
Karadeniz sahilinde Samsun ve Sinop; Orta Anadolu’da Corum, Amasya; i¢ Bati
Anadolu’da Afyon, Kiitahya, Balikesir; Dogu Anadolu’da Sivas, Mus; Giliney Dogu
Anadolu’da Diyarbakir’da yogun bir sekilde yetistirilmektedir. Tiirkiye’de 2013

yilindaki manda varliginin cografi bolgelere gore dagilimi Sekil 1.4’te verilmistir.
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Sekil 1.4. Tiirkiye’de 2013 yilindaki manda varliginin cografi bolgelere gore
dagilimi (Sahin, 2015).

Tiirkiye 97.632 bas manda varligi ile diinya manda popiilasyonunun %
0,04’unu olusturmaktadir. Tiirkiye manda varligi 1991 yilinda 366.150 bas iken 2011
yilinda % 73,33 oraninda azalarak 97.632 bas’a distiigii bildirilmistir (Sahin ve
Ulutas, 2012; TUIK, 2015). Tiirkiye’de yillar itibari ile manda sayisindaki azalmanin
nedeni birim manda veriminin diisiikk olmasina, halkin sosyo-ekonomik durumuna,
manda iriinlerine olan talep azhigina, manda yetistiriciliginin sigir yetistiriciligi ile
rekabet edememesine, bataklik alanlarin ve meralarin giderek azalmasi gibi etkenlere
baglanmaktadir. Tiirkiye’de 80’li yillardan sonra manda sayisindaki hizla azalmasi
1980 yillarinda konulan ekonomik istikrar tedbirleri kapsaminda et olmak iizere
hayvan ve hayvansal iirlinlerin destekleme kapsamindan g¢ikarilmas: kararmdan

oldukg¢a fazla etkilenmistir (Aral ve Cevger, 2000).

Tiirkiye’de mandalar ¢ok soguk hava kosullari hari¢ yil boyu merada
otlatilmakta ve genellikle kiiciik olgekli (1-5 bas) aile isletmelerinde
yetistirilmektedir (Sekerden, 2001; Soysal, 2009). Manda yetistiriciligi Tirkiye’de

siit ve et verimi ag¢isindan 6nem tagimaktadir.

Anadolu mandalar1 genellikle siyah renkte olup, boynuzlari yay seklinde geriye
dogru kavislidir. Mandalarin sigirlara gore daha az ter bezi bulunmasi sebebiyle,

yasadiklar1 yerlerde su birikintisi ya da gole ihtiyag duymaktadir (Soysal, 2009).
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Manda basma elde edilen siit ve et verimleri bakimindan Tirkiye manda
yetistiriciligi yapan iilkelerin oldukga gerisindedir. Anadolu mandalarinda laktasyon
stiresi 180-280 giin, siit verimleri ortalama 800-1100 kg olup, sagim genellikle elle
yapilmaktadir. Yetiskin manda ineklerinin canli agirliklar1 yaklasik 500 kg
civarmdadir (Anonim, 2007b).

Mandalarin et ve siit verimleri sigirlara oranla daha diisiiktiir. Ancak, diistik
kaliteli kaba yemleri tiiketebilmeleri ve yemden yararlanma giicliniin yiiksekligi
nedeniyle besleme kolayligi, zor olan iklim kosullarma ve hastaliklara karsi
dayanikliliklar1, ilave isgiiciine gereksinim duymamalar1 nedeniyle daha diisiik
maliyetle tiretim yapilabilmesi ve elde edilen iirtinlerin daha yiiksek fiyata satilmasi

gibi avantajlar1 bulunmaktadir (Kiigiikkebapg1 ve Aslan, 2002).

Manda etinin diisiik yag ve kolesterol igerigi, siitiiniin yiiksek yag igermesi
nedeniyle kullanildigi sucuk, peynir, yogurt ve kaymak gibi iirinlere de ayr1 bir
kivam, tat ve lezzet vermektedir. Manda derisinin kalin olmas1 nedeniyle ayakkabi,
kosele, tasma, yular, ¢anta yapiminda kullanilmaktadir (Stoner ve ark, 2002;
Anonim, 2007b).

1.5. Marker Sistemleri ve Genetik Karakterizasyon Cahsmalarinda Kullanim
Alanlari

Ciftlik hayvanlarinda genetik ilerleme fenotipik verilere dayanmakta olup, damizlik
deger tahmininde genel olarak fenotip ve pedigri bilgilerinden yararlanilmaktadir
(Henderson, 1984; Montolda ve Herrera, 1998). Fenotipik verilere dayali yapilan
seleksiyonda ekonomik o6neme sahip bazi o6zelliklerde genetik ilerlemeler elde
edilmesine ragmen, ¢ok sayida genin etkisine maruz kalan kantitatif karakterler
genotipi c¢ok 1yi bir sekilde yansitamamaktadir. Kalitim derecesi diisik veya
Olgiilemeyen ozelliklerde fenotipik seleksiyonun etkinligi diismekte ve dolayisiyla,
genetik deger tahmininde dogruluk derecesi daha yiiksek ve giivenilir metotlarin

gelistirilmesine ihtiya¢ duyulmaktadir (Vanl, 1987; Schwerin ve ark. 1995).
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Kantitatif karakterlerde genetik ilerlemenin nispeten yavas olmasi bazi verim
ozelliklerinin sadece tek cinsiyette Olgililebilmesinden, toplamali ¢ok sayida genin
etkili olmasindan ve ¢evre faktorlerinin Onemli etkilere sahip olmasindan
kaynaklanmaktadir. Ayrica, generasyon araliginin uzamasi ve yillik genetik ilerleme
oranmnin diismesi verim Ozelliklerinin sadece ergin hayvanlarda Slgiilebilmesi de
etkili olmaktadir (Lara ve ark.,2002). Bu nedenle, seleksiyonun erken yaslarda
uygulanabilmesine olanak saglayacak ve genetik degerin tahmininde basariy1
arttiracak kan gruplari, protein polimorfizmi, mikrosatellitler (Lin ve ark., 1992),

SNP ¢ipleri ve yeni nesil dizileme analizleri gibi araglara ihtiya¢ duyulmustur.

Molekiiler  biyoloji  tekniklerindeki  gelismeler ¢iftlik hayvanlarmin
seleksiyonunda umut verici yeni yaklasimlar getirmektedir. Marker destekli
seleksiyon (Marker Assisted Selection, MAS) calismalarinda kantitatif karakter
lokuslarmm (Quantitative Trait Loci, QTL) tespit edilmesi 6nemlidir. Molekiiler
markerlerin  kullanilmasiyla birlikte yillardir siiregelen 1slah metotlariyla

¢oziimlenemeyen bazi sorunlarin da oniine gegilebilecektir (Kinghorn ve ark., 1994).

Giintimiizde markerler genellikle genomun spesifik bir bolgesini tanimlamak
icin siklikla kullanilmaktadir. Genetik ¢alismalar ve genom analizlerinde protein,
morfolojik ve DNA markerleri olmak iizere ii¢ farkli marker kullanilmaktadir.
Genetik ¢alismalarda PCR kullanilmaya baslamasindan sonra PCR temelli markerler

daha fazla tercih edilmeye baglanmistir (Liu, 1998).

Genotipin belirlenmesi ¢alismalarinda, 1slah programlarinin gelistirilmesi,
popiilasyon iginde ve popiilasyonlar arasinda genetik c¢esitlilik seviyesinin
belirlenmesi, evcillestirme ve gbo¢ yollarin ortaya konulmasi agisindan olduk¢a
onemlidir. Genetik karakterizasyon c¢alismalarinda ayrica alloenzimler, biyokimyasal
markerler, Y kromozomuna ve mitokondriyal DNA’ya o0zgin markerler da
kullanilmaktadir (Liu, 1998).
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PCR analizlerinde en ¢cok DNA markerleri, 6zellikle polimorfik mikrosatellit
markerler kullanilmaktadir. Molekiiler biyoloji alanindaki son gelismelerle tek
niikleotid polimorfizmleri (Single Nucleotide Polymorphism, SNP) analizinin
mikrosatellitler ile birlikte kullanilmasina, daha hizli ve ucuza yapilabilmesine imkan
saglamaktadir (Liu, 1998).

1.5.1. Morfolojik Markerler

Insan, hayvan ve bitki genetigi calismalarmda ¢ok sayidaki morfolojik marker
kullanilmaktadir. Ilk morfolojik markerler ile yapilan calismalarda basit Mendel
kalitim1 gosteren kanat yapisi, boynuzluluk, géz ve deri rengi gibi fenotipik 6zellikler
arastirilmigtir. Morfolojik markerlerin galismalarda kullanimi1 kolay olmasina karsin

allel sayilarmnin olduk¢a az olmasmndan dolay1 da smirhidir (Liu, 1998).

1.5.2. Protein Markerleri

Amino asit bilesimleri, molekiiler yapilar1 ve antikor-antijen iliskilerindeki
farkliliklar1 nedeniyle proteinler igin birbirinden bagimsiz olan degisik alleller
mevcuttur. Proteinlerin  molekiiler biiytiklikleri ve amino asit dizilerindeki
farkliliklardan dolayi, jel elektroforezinde kolaylikla ortaya cikarilabilmekte ve
genetik marker olarak kullanilabilmektedir (Ozsensoy ve Kurar, 2012).

Genetik ¢alismalarda kan antijenleri ve izoenzim markerleri ilk olarak protein
polimorfizmlerinin arastirmalarmda kullanilmistir. Bir enzimin alternatif bir form
yapisinda olan izoenzimler, enzim aktivitesine sahip olmalarma ragmen
elektroforetik hareketleri farklilik gostermektedir (Liu, 1998).

Kan ve doku protein markerleri genetik ¢aligmalarda daha yaygin bir sekilde
kullanilmaktadir. Fakat kan grubu ve protein markerleri genomun o6zellikle belirli

bolgelerinde toplanmasi, polimorfizm degerlerinin daha diisiik olmasi, spesifik
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olarak kan orneklerine gereksinim duyulmasi, is yiikiiniin fazla olmasi ve analizlerin
daha uzun zaman almasi nedeniyle ve molekiiler biyolojideki son gelismelere bagli

olarak yerini DNA temelli markerlere birakmistir (Kurar, 2001).

1.5.3. DNA Temelli Markerler

DNA markerleri, belli bir tir igerisindeki popiilasyonlarda farkli bireylerde
polimorfizm gosteren DNA bolgeleridir ve genetik varyasyonun belirlenmesinde
giinimiizde en c¢ok kullanilan yontemlerdendir (Liu, 1998). Polimeraz Zincir
Reaksiyonunun (PCR) kesfinden sonra genetik ¢alismalarda genellikle PCR kokenli
markerler tercih edilmeye baslanmistir. Bilimsel alanda ilk kez Mullis ve Faloona
(1987) tarafindan ortaya konulmus PCR teknolojisi sayesinde genomun igerisinde
istenilen 6zgiin bolgelerinin “in vitro” sartlarda ¢ogaltilabilmesi ve jel elektroforez
teknikleri ile goriintiilenmesi artik ¢ok kolay bir islem haline gelmistir ve giintimiizde

yaygin olarak kullanilmaktadir.

Bu yontemin en biiyiik avantaji; gelismekte olan DNA teknolojisi ve molekiiler
biyoloji alanindaki son gelismelere paralel olarak daha ekonomik, daha kolay ve
polimorfik olmalarindan dolay1 genetik ¢aligmalarda (Restriction Fragment Leght
Polymorphism, RFLP), (Single-Strand Conformational Polymorphism, SSCP),
(Amplified Fragment Length Polymorphism, AFLP), (Single Nucleotid
Polymorphism, SNP), (Randomly Amplified Polymorphic DNA, RAPD) ve (Short
Tandem Repeat, STR) gibi PCR temelli DNA marker sistemleri daha fazla alanda
kullanilmaya baslanmistir (Weber ve May, 1989; Liu, 1998).

1.5.3.1. Restriksiyon Parc¢a Uzunluk Polimorfizmi (RFLP)

Bu yontemde, restriksiyon endoniikleaz enzimleri kullanilmaktadir. Restriksiyon
endoniikleazlar, restriksiyon bolgeleri olarak bilinen ¢ift zincirli DNA'nin sadece

spesifik baz dizilerini tanimakta ve diziyi bu bdlgelerden kesmektedir. Restriksiyon
16



endoniikleazlar, DNA baz dizilimindeki belirli swrayla bulunan niikleotidlerden
kendisine 6zgii 6zel tanima dizilimi bolgelerini taniyarak ve bu dizilimin belli bir
noktasindan keserek DNA’y1 ikiye ayirmaktadir. Her restriksiyon endoniikleaz
enzimlerinin spesifik kesim bolgeleri bulunmakta ve RFLP teknolojisi ile DNA
dizisinde bulunan dizilim farkliliklarin1 kolayca tespit edilebilmektedir (Botstein ve
ark.,1980).

Restriksiyon enzimi ile kesilen DNA agaroz veya poliakrilamid jel
elektroforezinde biiyiikliiklerine ayristirilmaktadir. Dolayisiyla, genom bolgesindeki
farkli restriksiyon enzimi kesim alanlar1 bireyler arasinda farkli DNA fragment

profilleri olusturacaktir (Botstein ve ark.,1980).

RFLP markerlerinde 6zgiin dizi bilgisine ihtiya¢ bulunmamaktadir. RFLP
yontemi, tlirler hatta biiylik popiilasyonlarin analizinde kullanilabilmektedir.
Polimorfizm oran1 ¢ok yiiksek olmasindan dolay1 aile agaci ve haritalama
analizlerinde tercih edilen marker sistemlerindendir. RFLP marker sisteminin
yapilabilmesi i¢in yeterli miktarda DNA’ya ihtiyag duyulmasi, teknolojik olarak
pahali, uzun ve yorucu bir yontem olmasi analizin dezavantajlaridir (Botstein ve
ark.,1980).

1.5.3.2. Tek Zincir Konformasyon Polimorfizmleri (SSCP)

Tek zincir konformasyon polimorfizmi (SSCP) denatiire edici olmayan sartlar altinda
tek zincir DNA molekiiliindeki tek veya ¢oklu niikleotid degisikliklerinin
elektroforetik mobilitiyi degistirme etkisine dayanarak mutasyonlari, 6zellikle nokta
mutasyonlarini, saptamak i¢in kullanilan bir yontemdir (Orita ve ark., 1989). PCR ile
¢ogaltilan DNA molekiilii, uygun isida denatiirasyona tabi tutularak gift zincirli
halden tek zincirli hale getirilerek poliakrilamid jel elektorforezindeki go¢ hizlarina
bakilarak mutasyon bolgesindeki Il. ve 11I. DNA konformasyonlarinin olusturulmasi

esasmna dayanmaktadir. DNA molekiilleri jel elektroforezinde farkli bant profilleri
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olusturarak varyasyonlarin tespitine olanak saglamaktadir. SSCP; teknik olarak basit
olmasma karsin, en Onemli dezavantaji her bir mutasyon igin farkli ortamlarin
olusturulmas: gerekmektedir ve bu teknigin uygulanabilirligini kisitlamaktadir (Liu,
1998).

1.5.3.3. Rastgele Cogaltilmms Polimorfik DNA (RAPD)

Rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA (RAPD) markerleri ilk defa Williams ve ark.
(1990) tarafindan gelistirilen PCR temelli bir tekniktir. DNA molekiilii rastgele
niikleotid dizilimine sahip bir primerin kullanilmasiyla ¢ogaltilmakta ve elektroforez

jelde olusan farkli bant profiline gére DNA polimorfizmi tespit edilebilmektedir.

RAPD marker ile yapilan ¢aligmalarda, ayni lokus iizerindeki iki farkl allel
belirli biiyiiklikteki bantlarm varligi ya da yokluguyla degerlendirilmektedir. RAPD
markerlerinin avantajlari, DNA dizisine ait herhangi bir bilgiye ihtiya¢ duyulmamasi,
diger yontemlere gore daha diisiik maliyet sahip olmasi ve diger PCR temelli
yontemlere gore kisa siirede sonuglarin alinabilmesidir. En 6nemli dezavantaji ise

diger markerlere gore giivenilirliginin diisiik olmasidir (Williams ve ark., 1990).

1.5.3.4. Cogaltilmms Par¢a Uzunluk Polimorfizmi (AFLP)

Cogaltilmis parga uzunluk polimorfizmi (AFLP) teknigi, restriksiyon endoniikleaz
enzimleri ile kesilmis genomik DNA molekiillerinin segici PCR ile g¢ogaltilmasi
temeline dayanmaktadir. Bu yontem, DNA’nin enzimlerle kesilmesi ve
oligoniikleotid adaptorlerin baglanmasi, kesilen bolgelerin selektif PCR teknikleriyle
cogaltilmas1 ve ¢ogalan bolgenin poliakrilamid jelde analiz edilmesi olmak iizere 3
temel asamadan olusmaktadir (Vos ve ark., 1995). Restriksiyon endoniikleaz ile
kesilen DNA pargasmin niikleotid dizilimi bilinmeden jel elektroforez yontemi ile

goriintiilenebilmektedir. AFLP marker sistemleri parmak izi analizlerinde agirlikli
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olarak kullanilmakta ve RFLP’ye gore daha az miktarda DNA ile ¢aligilabilen hizli
ve kolay bir teknik oldugu ifade edilmektedir (Vos ve ark., 1995).

1.5.3.5. Tek Niikleotid Polimorfizmleri (SNP)

Tek niikleotid polimorfizmleri (SNP) genel olarak bireyler arasmdaki DNA
molekiiliniin herhangi bir bolgesindeki tek niikleotid degisikliklerini ifade
etmektedir. DNA molekiiliinde oldukg¢a yaygm bulunan bu markerler yaklasik 500—
1000 baz g¢iftinde (bg) bir rastlanmakta olup, genin protein kodlanmayan kisimlar1
olan intron ve protein kodlayan ekzon kisimlarmda da bulunmaktadir (Wang ve ark.,
1998). SNP markerleri, genel olarak iki alelle sahiptir ve polimorfizmleri daha diisiik
olup, veri tabani katalog ve polimorfizm dizi bilgisine gereksinim duyulmaktadir
(Smigielski ve ark., 2000).

Arastirmacilarin - ¢aligmalarmi  kolaylastrmak i¢cin - SNP’lerin  dizideki
konumuna, fonksiyonuna, tiirler aras1 homoloji ve heterozigotluk derecelerine ihtiyag
duyulmaktadir. SNP’lerin  tek wveya birden fazlas1 bir arada (haplotip)
degerlendirilebilir. Mevcut genom igerisinde her 1910 bg basina bir SNP oldugu
bildirilmektedir (Smigielski ve ark., 2000). Dolayisiyla genomda ortalama 1.42
milyon SNP oldugu tahmin edilmektedir. Protein kodlayan ekzon gen bélgelerinde
ortalama 60000 SNP bulunmaktadir. SNP bilgilerine ulagmak igin GenBank,
PubMed, LocusLink ve Genome Sequence gibi NCBI veri tabanlar1 kullanilmaktadir
(Smigielski ve ark., 2000).

1.5.3.6. Mitokondriyal DNA

Maternal kalitim gosteren mitokondrial DNA (mtDNA), ¢ift zincirli, halkasal yapida
ve aerobik solunumu saglayan genleri igermektedir. MtDNA toplam genetik
materyalin sadece % 0,3’inii olusturmaktadir. Somatik bir hiicre 500-1000
mitokondri igermektedir (Rokas ve ark., 2003). mtDNA’da gbzlenen mutasyon orani

19



niikleer DNA’ya (NDNA) gore yaklasik 10-20 kat daha fazla oldugu, bunun da
mtDNA’nm tamir mekanizmasinin nDNA’ya oranla zayif olmasindan kaynaklandigi

ifade edilmektedir (Basaran, 2004).

Mutasyon orani, mtDNA’nin baz diziliminde ¢ok farkli varyasyonlarin
olusmasina neden olmaktadir (Basaran, 2004). mtDNA, dejeneratif hastaliklarin
sebebinin arastirilmasinda, canlilarin orijinleri ve go¢ haritalarmm belirlenmesinde,
adli tipta ve kanser c¢alismalarmda kullanilmaktadir. Klonlanan canlilarin genetik
olarak kaliimmin tespitinde ve rekombinasyon eksikliginin belirlenmesinde mtDNA
yaygin oOlarak kullanilmaktadir (Rokas ve ark., 2003). mtDNA’nin kodlanan
bolgesindeki varyasyonun iyi anlasilmasi popiilasyonlarm filogenetik geg¢misinin
belirlenmesinde de yararli olmaktadir (Finnild ve ark., 2001).

1.5.3.7. Mikrosatellitler

Mikrosatellitler, genom igerisinde mono, di, tri veya tetra niikleotid
permutasyonlarindan olusmaktadir. Bir lokusta arka arkaya gelen rastgele tekrar
dizilerine kisa ardisik tekrarlar (Short Tandem Repeat, STR) denilmektedir. Kisa
ardisik tekrar (STR) dizilerinden 1-6 niikleotit uzunlukta olup tekrarlardan olusan
markerler ise mikrosatellit veya basit dizi tekrarlar1 (SSR) olarak adlandirilmaktadir
(Weber ve May, 1989; Liu, 1998).

Genomda 9-100 bg¢ arasinda degisen dizi tekrarlar1 ise degisken ardisik
niikleotid tekrarlar1 (Variable Number of Tandem Repeats, VNTR) veya minisatellit
markerler olarak tanimlanmaktadir. Mikrosatellitlerin tekrar sayilar1 genelde
100’den, minisatellitlerin ise 1000’den daha azdir (Liu, 1998). Prokaryot ve 6karyot
genomunun herhangi bir bolgesinde  mikrosatellitler  bulunabilmektedir.
Prokaryotlarda mikrosatellitler ¢ok sayida biyolojik fonksiyona sahip olmasma
ragmen Okaryot hiicrelerdeki rolii tam olarak bilinmemektedir (Bennett, 2000).
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Mikrosatellit markerler, genel olarak iki niikleotidli tekrarlardan [(CA)n]
olusmaktadir (Ellegren ve ark., 1997; Bruford ve ark., 2003).

Bir tiirlin bireylerinde mikrosatellitleri ¢cevreleyen DNA dizileri ayn1 olmasmna
ragmen mikrosatelit tekrarlar1 bireyler hatta bireyin homolog kromozomlar1 arasinda
dahi farklilik gdsterebilmektedir. Ug niikleotid tekrarli mikrosatellit bolgelerinin %
60, iki niikleotid tekrarli mikrosatellitlerin ise % 100 polimorfik 6zellige sahip
oldugu belirlenmistir (Metta ve ark., 2004). Polimorfizm oranmm yiiksek olmasi,
genomda yaygin olarak bulunmalar1 ve kullanimmin kolay olmasi sebebiyle bir¢ok
molekiiler biyoloji ¢alismalarinda mikrosatellitler siklikla kullanilmaktadir (Weber
ve May, 1989; Liu, 1998).

1.6. Genetik Cesitlilik ve Genetik Karakterizasyon

Hayvan yetistiriciliginde 1slah programlarmin temeli genetik ¢esitlilige
dayanmaktadir. Belirli bir cografik bolgeye adapte olmus, 0 bolgede yaygmn olarak
yetistirilen canli tiirlerinin ve bu tirlere ait wklarm, genetik o6zellikleri ile
bulunduklar1 ekosistem arasindaki etkilesimin niteligi genetik ¢esitlilik olarak
tanimlanmaktadir (Ceriotti ve ark., 2003). Evcil hayvanlarda genetik cesitlilik, 1rk i¢i
ve wrklar arasi1 olmak iizere ikiye ayrilmaktadir. Genetik karakterizasyon galigsmalari,
rklar aras1 ve 1k i¢i genetik cesitliligin belirlenmesinde ve wrklarin tanimlanmasinda

onemli bir yer tutmaktadr.

Diinya’da ve Tirkiye’de yerli wrklarin genetik bilgilerini ve bazi verim
ozelliklerini incelemek icin 1980’li yillarda kan ve siit protein polimorfizmi
kullanilirken, molekiiler biyoloji alanindaki son gelismelerle birlikte mikrosatellit
markerler, SNP’ler ve genom analizine dayanan GWAS (Genome-wide association
study) daha yaygin olarak kullanilmaktadir (Cafion ve ark., 2001; Li ve ark., 2006;
Kang ve ark., 2009; Molaee ve ark., 2009).
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ilk evcillestirilme bélgelerini belirlemek amaciyla arkeolojik ve genetik
karakterizasyon ¢alismalar1 yapilmaktadir. Sigir, manda, keci, koyun ve domuzun ilk
evcillestirildigi bolgeler Asya’nin iki farkli bolgesi oldugu bildirilmektedir (Bruford
ve ark., 2003). Bu bolgelerden en eski olaninin Anadolu ve Mezopotamya oldugu ve
rklarm tiim Diinya’ya buralardan bolgeden yayildig: belirtilmektedir (Loftus ve ark.,
1994; Luikart ve ark., 2001; Troy ve ark., 2001; Hiendleder ve ark., 2002; Cymbron
ve ark., 2005).

Genetik karakterizasyon galismalarinda mikrosatellitler, insan (Bowcock ve
ark., 1994; Deka ve ark., 1995), sigir (MacHugh ve ark., 1997; Loftus ve ark., 1999;
Edwards ve ark., 2000; Canoén ve ark., 2001), keci (Luikart ve ark., 2001; Maudet ve
ark., 2002), koyun (Mukesh ve ark., 2006; Lawson ve ark., 2007; Molaee ve ark.,
2009), kopek (Boyko ve ark., 2009; Kang ve ark., 2009), at (Luis ve ark., 2007), esek
(Aranguren-Méndez ve ark., 2002), domuz (Behl ve ark., 2006; Sollera ve ark.,
2009), manda (Flamand ve ark., 2003) ve diger bir¢ok hayvan tiirlerinde (Cosse ve
ark., 2007; Vijh ve ark., 2007; Li ve ark., 2009) kullanilmaktadir.

Genetik karakterizasyon c¢alismalarinda en ¢ok tercih edilen mikrosatellitler
haricinde farkli biyokimyasal marker sistemleri, mtDNA, Y kromozomuna 6zgiin
mikrosatellitler agirhikli olarak kullanilmakla birlikte SNP markerleri de
kullanilmaktadir. Ayrica, genetik karakterizasyon c¢alismalarinda marker sistemleri
disinda soy agaci kayitlarindan da yararlanilmaktadir (Trinderup ve ark., 1999;
Honda ve ark., 2006).

Mikrosatellit markerler ile yapilan analizlerinde sigir wklarinda Taurin ve
Zebu’dan gen akigi bulunamamistir. Ancak, mikrosatellite markerler, Y-kromozomu
ve mtDNA ile yapilan galismalar birlikte degerlendirildiginde Zebu’dan gen akismin
oldugu belirlenmistir (Liron ve ark., 2006).

Bitkiler, deniz triinleri ve hayvanlarda PCR teknolojisi dncesi birgok marker

sistemi kullanilirken PCR teknolojisi ile birlikte mikrosatellitler ve SNP’ler daha
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yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir. Son yillarda ise molekiiler alandaki
gelismeler ile birlikte SNP markerleri iizerinde ¢alismalar artmis ve SNP ¢ipleri
yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir (Muir ve ark., 2008; Yan ve ark., 2009; Zhu
ve ark., 2012).

1.7. Mikrosatellit Markerlerin Uygulama Alanlari

1.7.1. Ebeveyn Tayini

Bir hayvanin akrabalarindan elde edilen verileri kullanilarak yetistiricilik degerinin
belirlenmesinde ebeveyn tayini oOnemlidir. Ebeveyn tayinlerinde molekiiler
markerlerin (> % 90), kan gruplar1 (% 70-90) ve diger biyolojik markerler (% 40-60)
kullanilarak yapilan testlerden daha gilivenilir oldugu bildirilmistir (Geldermann,
1990). Ebeveyn tayinlerinde mikrosatellit DNA markerlerinin polimorfik olmasi
istenmektedir (Jeffreys ve ark., 1985). Ciftlik hayvanlarmda PCR temelli ebeveyn
tayinlerinde mikrosatellit markerleri basariyla uygulanmaktadir (Mitra ve ark., 1999).
Glowatzki-Mullis ve ark. (1995), sigirlarda iiger mikrosatellite markerinden olusan
iki primer karisimi kullanarak yaptiklar1 ¢alismada ebeveyn tayininin % 99

dogrulukla kullanilabilecegini ortaya koymuslardir.

1.7.2. Genetik Uzakhgin Tahmini

Popiilasyonlar arasindaki genetik uzakligin tahmini, farkli wrk ya da hatlarin
karakterizasyonuna, pedigri bilgilerin dogrulanmasma ve zamanla tiirlerde meydana
gelen genetik farkliliklarin degerlendirilmesine olanak saglamaktadir (Mitra ve ark.,
1999).

Genetik uzakliklarm belirlenmesinde mikrosatellit markerleri, AFLP, RAPD
ve SNP tekniklerinden yararlanilmaktadir (Ivgin ve Bilgen, 2002; Erhardt ve
Weismann, 2007; Negrini ve ark., 2007; Elmaci ve ark., 2007; Tapio ve ark., 2010;).
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Tapio ve ark. (2010), Kuzey Avrasya bolgesinde yetistirilen 52 koyun 1rki arasindaki
genetik iliskiyi 20 mikrosatellit marker kullanarak belirlemislerdir.

1.7.3. Genom Haritalarimmin Olusturulmasi

Insanlarda genom haritalamasi, 1990 yilinda baslamis ve 20.000-25.000 genin
tanimlanmasiyla tamamlanmistir. Diger tiirlere ait genom haritalarinin kisa bir siire
icerisinde olusturulmasi agisindan insan genom projesi Onem tasmmaktadir
(Baltimore, 2001).

Genom haritalarinin  olusturulmasinda in-situ hibridizasyon, baglantili ve
karsilastrmali  haritalama gibi farkli  yontemler kullanilmaktadir.  Ciftlik
hayvanlarmin genom haritalarimm olusturulmasinda daha ¢ok baglantili ve
karsilagtirmali haritalama yontemleri tercih edilmektedir (Womack, 1997). Band ve
ark. (2000), insan ve sigir genomlar1 arasinda yaklasik 105 ortak bolge oldugunu
bildirmislerdir.

Genom haritalarmin olusturulmasmda PCR-RFLP, mikrosatellitler, dizileme
analizi ve yeni nesil dizileme analiz yontemleri de siklikla kullanilmaktadir. Protein
kodlamayan fakat ¢ok polimorfik dizileri temsil etmeleri sebebiyle mikrosatellite
markerlerden baglant1 haritalarinin olusturulmasinda yararlanilmaktadir (Womack,
1997; O’brien, 1991). Genom haritalar1 olusturulurken lokus ya da markerlerin
aralarindaki rekombinasyon oranlar1 dikkate almarak bir genetik harita iizerine
yerlestirilmektedir. Rekombinasyonun birimi santimorgan (centimorgans, cM) olarak
ifade edilmekte ve 1 ¢cM yaklagik 10° baza karsilik gelmektedir (Rhodes ve ark.,
1998).
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1.7.4. Kantitatif Karakter Lokuslariin Belirlenmesi

Siit verimi, canli agirlik artisi, bir dogumdaki yavru sayisi, hastaliklara karsi direng
ve Kirli yapagi verimi gibi 6zellikler hem genetik hem de c¢evre faktorlerinden
etkilenen kantitatif karakterlerdir (Bovenhuis ve ark., 1997; Beuzen ve ark., 2000;
Sonstegard ve ark., 2001). QTL’nin tespiti ve dogrulanmas1 kompleks, zaman alic1
ve olduk¢a masrafli olmakla birlikte, karl ticari geri dontisimleri de beraberinde
getirmektedir (Marle-Koster ve Nel, 2003). Ciftlik hayvanlarmda QTL’nin
haritalanmasi i¢in genom taramasi ve aday gen yaklasimi olmak iizere iki alternatif
strateji kullanilmaktadir (Haley ve ark., 1999).

1.8. Manda Genetik Karakterizasyon Calismalan

Mikrosatellit markerler kullanilarak hayvan popiilasyonlarma ait genetik cesitliligin
belirlenmesinin genetik haritalarm (linkage) olusturulmasi, ekonomik o6zelliklerin
tespit edilmesi ve yiiksek heterozigotluga sahip irklarin segilmesinde yararli olacagi
bildirilmektedir (Vallejo ve ark., 2003). Popiilasyonlardaki genetik farkliklar allel
sayist ve allel frekanslar1 ile belirlenmektedir. Popiilasyon genetigi ¢aligmalarinda
allel frekanslarmin hesaplanmasi1 temel bir parametredir (Nei ve Kumar, 2000). Allel
frekanslar1 her popiilasyonun genetik orjinlerinin  tahmin edilmesine katki
saglamaktadir (Pritchard ve ark., 2000).

Soysal ve ark. (2005), Anadolu mandalarinda 11 sigir mikrosatelit markeri
kullanarak yaptiklar1 arastrmada; 4 mikrosatellite lokusunun polimorfik yapida
oldugunu bulmuslardir. Lokus basmna allel sayismin 3-9 arasinda degistigini ve
ortalama allel sayisin1 da 6,75 olarak bildirmislerdir. Gézlemlenen heterozigotlugu
0.550 ile 0,775 arasinda tahmin etmislerdir. FIS degerini -0,101 ile 0,205 arasinda

hesaplamislar ve Anadolu Mandalar1 popiilasyonunun Hardy—Weinberg dengesine

uyum gosterdigini ifade etmislerdir.
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Unal ve ark. (2014), 56 manda 6rnegi arasindaki genetik gesitliligi belirlemek
amaciyla 20 mikrosatellit lokusu kullanmiglardir. Yapilan ¢alismada toplam 103 allel
belirlemigler ve her bir mikrosatellit lokusunda 3 ile 10 arasinda farkl alleller tespit
etmislerdir. Analiz edilen mikrosattelit lokuslar1 i¢in Polimorfizm Bilgi icerigi (PIC)
degeri 0,14 ile 0,82 arasinda, ortalama degeri de 0,4945 olarak hesaplamislardir.
Beklenen heterozigotlugu (Hg) 0,5359 ile 0,5208 arasinda, popiilasyon iginde
akrabali yetistirme katsayisini (Fs) sadece 4 lokusta pozitif bulmuslardir. Yapilan
analizlerde, Karadeniz ve Trakya bolgesinde yetistirilen manda popiilasyonlari

arasindaki genetik uzakligin en az oldugunu bildirmislerdir.

Barker ve ark. (1997)’nin 8 bataklik ve 3 Asya nehir mandasina ait 11 farkl
rkta yaptiklari arastirmada 21 mikrosatellit lokus kullanmislardir. Lokuslardaki allel
sayismin 2 ile 9 arasinda degistigini, bataklik ve nehir mandalarinda ortalama allel
sayismin benzer oldugunu bildirmislerdir. Hem bataklik hem de nehir mandalarinda
CSSM15 lokusunda ayn1 sayida allel tespit etmislerdir. Popiilasyon i¢inde ortalama
heterozigotlugu 0,380 ile 0,625 arasinda hesaplamislardir.

Navani ve ark. (2002)’nin yaptiklar1 bir ¢alismada sigirlarda kullanilan 108
mikrosatellit marker ile 25 nehir mandasmi analiz etmislerdir. Bu mikrosatellit
markerlerden 61’1 polimorfik olarak bulmuslardir. Manda ve sigir arasindaki marker
basma ortalama allel sayilarmi karsilastirmak igin 39 marker ile tekrar
hesaplamiglardir. Sigirlarda marker basma ortalama allel sayisin1 5.62, mandalarda
ise 4,87 olarak bulmuslardir. Heterozigotluk degerinin 0,31 ile 0,89 arasinda
degistigini ve ortalama heterozigotlugu 0,66+0,02 olarak tespit ettiklerini

bildirmislerdir.

Arora ve ark. (2004), kuzey Hindistanda yetistirilen Bhadawari ve Tarai k1
mandalarda genetik c¢esitliligini belirlemek i¢in 22 sigir mikrosatellit marker seti
kullanmiglar ve toplam 181 allel tespit etmislerdir. Allel sayisin1 3 ile 9 arasinda ve
ortalama allel sayisini da 4,7 olarak bulmuslardir. Lokuslardaki PIC degerlerinin 0,26

ile 0,84 arasmnda degistigini, ortalama heterozigotluk degerini 0,596 ve PIC degerini
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0,54 olarak bildirmislerdir. ILSTS019, ILSTS052 ve ILSTS059 lokusundaki ii¢
allelin Bhadawari mandalarma ve CSSM45 lokusunda bir allel ile ILSTS059
lokusunda iki allelin Terai mandalarina 6zgli oldugu belirlenmistir. Fakat bu alleleri
rk spesifik oldugunu belirlemek icin diger manda irklarin1 da igeren ¢ok sayida

ornek ile ¢alisilmasi gerektigi ifade edilmistir.

Sukla ve ark. (2006), yaptiklar1 ¢alismada Hindistan’daki Murrah, Mehrana,
Jaffrabadi, Nagpuri, Nilli-ravi ve Bhadawari ki  mandalarin  genetik
karakterizasyonu igin sigirlara spesifik 20 mikrosatellit marker kullanmiglar ve
bunlardan 10 tanesini polimorfik bulmuslardir. Bu 10 mikrosatellit lokustan sadece 4
tanesini bilgi verici olarak degerlendirmislerdir. Tim lokuslarda toplam 56 farkli
allel bulmuslardir. Bu lokuslarin allel sayillarmin 2 - 7 arasinda degistigini ve
mikrosatellit marker basna ortalama allel sayisin1 5,5+0,07 olarak bildirmislerdir. En
fazla polimorfizmi BM1818 lokusunda bulmuslardir. Genetik uzaklik degeri
Mehsana ile Bhadawari kilar1 arasindaki 0,29; Murrah ile Mehsana irklar1 arasida
0,27 ve Nili Ravi ile Bhadawari arasinda ise 0,26 olarak hesaplanmistir. En diisiik

genetik uzaklik (0,05) ise Jaffrabadi ve Nagpuri irklar1 arasinda belirlenmistir.

Wang ve ark. (2007), yaptiklar1 ¢alismada 8 manda popiilasyonunda 13
mikrosatellit marker kullanmislar ve toplam 147 allel tespit etmislerdir. incelenen
popiilasyonda allel sayis1 2,290 ile 4,231, heterozigotluk degerleri 0,495 ile 0,719 ve
PIC degeri ise 0,450 ile 0,678 arasinda degistigini bildirmislerdir. Analiz edilen 13
mikrosatelit lokusundan 11’ini ¢ok fazla polimorfik bulmuslardir ve bu mikrosatellit
lokuslarmm mandalarla ilgili genetik c¢esitlilik analizlerinde kullanilabilecegi

kanisma varmislardir.

Sraphet ve ark. (2008), 105 Tayland bataklik mandasmdaki genetik gesitliligi
belirlemek i¢in 34 sigr mikrosatellit marker kullanmislardir. Kullandiklar1
mikrosatellit markerlerden 16’sinda polimorfizm gozlemlemislerdir. Polimorfik 16

mikrosatellit lokuslardaki allel sayisin1 2 ile 9 arasinda ve lokus basina diisen allel
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sayisini ise 4,7 olarak bulmuslardir. Her lokustaki ortalama heterozigotlugu 0,165 ile
0,858 arasinda, genetik uzakliklar1 ise 0,0574 ile 0,2575 arasinda hesaplamislardir.

Babar ve ark., (2009)’nin Pakistan’da yetistirilen Nili, Ravi, Nili-Ravi, Kundi
ve Azakheli irki mandalardaki genetik karakterizasyonu belirlemek icin yaptiklari
calismasinda 3 mikrosatellit marker (INRAO05, ILSTS029 ve ILSTS033)
kullanmiglar ve toplam 15 farkli allel tespit etmislerdir. Lokuslarda gozlenen allel
sayisinin 4 - 6 arasinda degistigini ve lokus basina diisen allel sayisinin 5 oldugunu
bildirmislerdir. Ortalama PIC degerlerini 0,49 ve ortalama heterozigotlugu 0,55

bulmuslardir.

Nagarajan ve ark. (2009), mandalarda genetik karakterizasyon igin yaptiklar1
calismada 571 mikrosatellit markeri kullanmislardir. Bu inceledikleri manda
popiilasyonunda ortalama heterozigotluk degerini 0,51 olarak bulmuslardir.
Polimorfik lokuslarin allel sayisinin 2 ile 11 arasinda, ortalama allel sayisini ise 4,64
olarak tespit etmislerdir. Gozlenen heterozigotluk O ile 1 arasinda beklenen
heterozigotluk ise 0,04 ile 0,88 arasinda degistigi gozlemlemislerdir. Inceledikleri
391 polimorfik lokustan 24’iiniin Hardy—Weinberg dengesinde olmadigini

bildirmislerdir.

Bhuyan ve ark. (2010), mikrosatellit markerler kullanarak yaptiklar1 bir
calismada 35 Murrah mandasmm DNA profilini ¢ikarmiglardir. Popiilasyonda
gozlenen heterozigotlugun 0,375 ile 0,775 arasmda oldugunu ve ortalama
heterozigotlugu ise 0,543 olarak tespit etmislerdir. Gozlenen ve beklenen
heterozigotluk degerlerinin 0,5’in iizerinde oldugunu ve popiilasyonda ¢ok sayida
polimorfik lokusun varligmi isaret ettigini bildirmislerdir. CSSM43 lokusunun PIC
degerini 0,476, CSSM61 lokusunun PIC degerini 0,718 ve ortalama PIC degerini ise
0,566 olarak hesaplamiglardir. Calismada sonuglar gbzlenen ve beklenen

heterozigotluk degerleri arasindaki farklari nemli (P<0,05) bulmuslardir.
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Zhang ve ark. (2010), Cin, Nepal ve Giineydogu Asya’daki bataklik
mandalarin genetik farkliliklarmi ortaya koymak i¢in yaptiklart ¢alismada allel
sayismm 4 ile 17 arasmda degistigini bildirmislerdir. Incelenen 4 lokusun
(CSSM038, CSSM045, BRN ve HMH1R) tiim popiilasyonlarda polimorfik oldugunu
bulmuslardir. Tiim lokuslar iizerinden hesaplanan ortalama heterozigotluk degerini

0,672 olarak tahmin etmislerdir.

Vieira ve ark. (2011)’nin Brezilya Nehir mandalari, Jafarabadi, Murrah ve
Akdeniz ki mandalarda 13 mikrosatellite lokusu kullanarak yaptiklar1 ¢aligmada
tim lokuslar1 polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Toplam allel sayismi 96, lokus
basina allel sayisinn 5 (CSSM19, MAF65 ve CYP21) ile 15 (CSSMA47) arasinda
degistigini bulmuslardir. Gozlenen ortalama heterozigotluk degerlerini 0,316
(CSSM38) ile 0,838 (CSSMA47) arasinda hesaplamislardir. PIC degerlerinin 0,291
(CSSM38) ile 0,822 (CSSM47) arasinda degistigi belirlemislerdir.

Bu arastirma, Afyonkarahisar ilinde yetistirilen mandalarin heterozigotluk /
homozigotluk diizeyini belirlemek, mandalarda ebeveyn tayini ve kimliklendirme
caligmalarinda kullanilabilecek 21 mikrosatellite lokusunu igeren bir test paneli

gelistirmek amaciyla yapilmaistir.
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2. MATERYAL - METOD

2.1.  Hayvan Materyali

Bu ¢alisma Afyon Kocatepe Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik kurulunun

(AKUHADYEK) 49533702/346 sayili izni almarak yapilmistir. T.C. Gida, Tarim ve

Hayvancilik Bakanligi Tarimsal Arastirmalar ve Politikalar Genel Miidirligi
(TAGEM) tarafindan yiiriitiilen Afyonkarahisar ilindeki Mandalarin Halk Elinde

Islah1 Projesi kapsamindaki toplam 96 bas malaktan kan 6rnegi almmuistir.

2.2. Kullamlan Kimyasal Madde ve Cozeltiler

Arastirmada kullanilan kimyasal madde ve ¢ozeltiler Tablo 2.1°de verilmistir.

Tablo 2.1. Kullanilan Kimyasal Madde ve Cozeltiler

Kimyasalin Ad1

Firma ve Katalog Numarasi

TAE Buffer

RedSafe Nucleic Acide Staining Solution
6XTriTrack DNA Loading Dye
Phusion Hot-Start Il Tag polimeraz
dNTP

Primerler

Agaroz

Sodyum asetat (NaOACc)

Etanol

Hi-Di formamide

Katot buffer

Anot buffer
POP-7 Polymer for 3500 Genetic Analyzers

Merck, 106023.1000

Intron Biotechnology, 21141
Thermo Scientific, R1161
Thermo Scientific, 549L
Thermo Scientific, R0192
Applied Biosystems

Prona, Basica LE

Sigma Aldrich S2889-250G
Sigma Aldrich E7023-500ML
Applied Biosystems, 4440752
Applied Biosystems, A31279

Applied Biosystems, A31278
Applied Biosystems, 4393708
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2.3. Kullamlan Cihaz ve Aletler

2.3.1. Mikropipetler

Tiim sulandirmalar ve aplikasyonlar i¢in 0,1 — 2,5; 0,5 — 10; 10 - 100 ve 100 - 1000

ul’ lere ayarlanabilen Eppendorf Research Plus mikro pipetleri kullanilmistir.

2.3.2. DNA Ekstrasyon Cihaz

Alman kan 6rneklerinden DNA izolasyonu MagNA Pure 96 DNA Ekstrasyon cihazi
(Roche) kullanilarak yapilmistir (Sekil 2.1).

Sekil 2.1. MagNA Pure 96 DNA Ekstrasyon Cihazi

2.3.3. Yatay Elektroforez Sistemi

Elde edilen DNA’larin ve PCR iiriinlerinin elektroforezde yiirtitiilmeleri igin EC 320
ve EC 330 (Thermo Scientific) elektroforez jel sistemleri kullanilmistir (Sekil 2.2).
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Sekil 2.2. Yatay jel elektroforez cihazi

2.3.4. PCR Cihazn

Uygun primerler kullanilarak, istenen DNA bdlgelerinin ¢ogaltilmas: Veriti (Applied
Biosystems) PCR cihazi ile gergeklestirilmistir (Sekil 2.3).

Sekil 2.3. PCR cihazi
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2.3.5. DNA Dizileme Cihaz1 (Sekans)

PCR ile ¢ogaltilan DNA’lara ait mikrosatellit biiyiikliiklerini belirlemek i¢in 3500
Genetik Analiz (Applied Biosystem) cihazindan yararlanilmistir (Sekil 2.4).

Sekil 2.4. Applied Biosystem 3500 Genetik Analiz Cihazi

2.4.  Genetik Analizler
2.4.1. Kan Orneklerin Toplanmasi

Kan ornekleri, T.C. Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanligt TAGEM tarafindan
yiiriitiilen “Mandalarin Halk Elinde Islah1 Projesi” kapsaminda Afyonkarahisar ilinde
yetistirilen malaklarin Vena jugularis’lerinden, 10 ml olacak sekilde KsEDTA‘lI

tiiplere alinmis ve DNA izolasyonuna kadar -35 °C*‘de saklanmistir.
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2.4.2. Kandan DNA izolasyonu

Alinan kan 6rneklerinden DNA izolasyonu MagNA Pure 96 DNA ekstrasyon cihazi
(Sekil 2.5) ile yapilmistir. Kan o6rnekleri dogrudan MagNA Pure 96 cihazina
yiiklenerek DNA izolasyonu yapilabilmektedir. Etiketlenmis kanlar numara sirasiyla
kartusa yiiklendikten sonra MagNA Pure 96 cihaz yazilimindaki yonergeler takip
edilerek numuneler kaydedilmistir. Daha sonra DNA izolasyon cihazina kullanilacak
kitin ismi, uygulanacak protokol, érnek miktar1 (200 ul), sulandirma miktar1 (100-
200 ul) girildikten sonra, kullanilacak sarf ve kimyasal maddeler cihaz igerisinde
belirtilen yerlere yerlestirilmistir. Cihaz bir seferde 96 6rnekten DNA izolasyonu
yapabildigi i¢in tiim 6rneklerden bir defada DNA’lar izole edilmistir.

Sekil 2.5. MagNA Pure 96 DNA Ekstrasyon Cihazi Kiti

2.4.3. DNA Kalitesinin Kontrolii

DNA orneklerinin miktar ve kalitesi 260/280 nm UV‘de Thermo Multiskan GO
spektrofotometre kullanilarak Kkontrol edilmistir. DNA orneklerinin  kalitesinde
agaroz jel elektroforez sistemi de kullanilmigtr. DNA  Ornekleri 20 ng/ul
konsantrasyonunda olacak sekilde sulandirilmis ve -35°C*de saklanmastir.
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2.4.4. Agaroz Jel Elektroforez

Agaroz jeli (% 0,6’ lik) hazirlamak i¢in 100 ml 1XTAE ve 0,6 g agaroz karistirilmas,
mikrodalgada eritilmis ve 1 ul RedSafe eklenerek elektroforez jel kalibma
dokiilmustiir. Jelin katilasmasi i¢in 30 dk oda sicakliginda, 30 dk da 4°C’de
bekletilmistir. Daha sonra jeldeki tarak c¢ikartilarak elektroforez tanki 1XTAE

soliisyonu ile doldurulmustur.

Her kuyucuga 8,5 pl yiikleme boyast (1X loading dye) ve 2,5 ul DNA
orneginden olusan karisim eklenmis ve 90 voltta 30 dk yiiriitiilmiistir. DNA’lar
Biovision (Vilber Lourmat, France) sistemi kullanilarak goriintiilenmistir. lsimanin
oldugu bantlar pozitif, 1smmanin goriilmedigi bantlar ise negatif olarak

degerlendirilmistir.

2.45. Gradient PCR

Her primer c¢iftine ait en ideal yapisma sicakligin1 (melting temparature, Tm)
belirlemek i¢in gradient PCR yapilmistir. Gradient PCR yonteminde, her PCR tiipii
icin farkli bir Tm degeri (52, 54, 56, 58, 60 ve 62°C) belirlenmistir. Bu amagla
hazirlanan PCR karigiminda 2 pl 5x PCR buffer, 0,4 ul dNTP (10nM), 0,7 ul
forward ve reverse primer (10pmol); 0,15 pul Phusion Hot Start 1l Taq polimeraz, 2 ul
DNA ve toplam hacim 20 pul olacak sekilde ddH,O eklenmistir. PCR cihazi 98°C’de
2 dk 1 dongii; 98°C’de 15 sn, 52-62°C’de 20 sn ve 72°C’de 1 dk 35 dongii; 72°C’de
10 dk 1 dongii olacak sekilde programlanmistir. PCR iirlinleri %2’lik agaroz jelde

gortintiilenerek her primer igin en ideal Tm dereceleri belirlenmistir.

2.4.6. Mikrosatellit Belirteglerin (Marker) Analizi

Kapiller elektroforez ve fragman analizinde kullanilmasi amaciyla her bir

mikrosatellitin  forward primeri uygun floresans ile isaretlenmistir. PCR’da
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kullanilacak mikrosatellit lokuslari, primerler ve Tm dereceleri Tablo 2.3’de

verilmistir.

Yapilan PCR analizlerinde 5xPCR buffer (Thermo), 200 uM dNTP (Thermo),
0.375 U Phusion Hot Start 11 Taq polimeraz (Thermo), her bir primer ¢iftinden 0,2
nM olacak sekilde hazirlanan primer karisimi | veya II’den ve 50ng/ul DNA
kullanilmistir. PCR reaksiyonu toplam 25 ul hacimde hazirlanmis ve PCR islemi
Veriti Thermal Cycler (Applied Biosystems)'da gerceklestirilmistir. Hazirlanan
Touchdown PCR protokolii kullanilarak reaksiyon iki asamada gergeklestirilmistir.
Touchdown PCR protokolii Tablo 2.2’de verilmistir.

Tablo 2.2. Touchdown PCR Protokoli

Asamalar Ik Denatiirasyon 98°C 3dk 1 Dongi
Denatiirasyon 98°C 15sn

. 55 - 60°C .

1. Asama Annealing (Her déngiide 0,5°C azalan) 90sn 10 Dongii
Uzama 72°C 60 sn
Denatiirasyon 98°C 15sn

2. Asama Annealing 58°C 90sn 25 Dongii
Uzama 72°C 60 sn

Floresans isaretli primerler kullanilarak hazirlanan 2 farkli primer karigimmdan
yiikseltgenen 0,5 pl PCR iiriiniine 11,5 pl Hi-Di formamide ve 0,5 pl GeneScan LI1Z-
500 Size Standard (Invitrogen) eklenerek PCR cihazinda, 96°C’de 3 dakika tutulmus
ve ¢ikarilarak hemen buza konularak -20°C’de 5 dakika bekletilmistir. Daha sonra
Applied Biosystem 3500 Genetik Analiz cihazina yiiklenmistir.
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Tablo 2.3. Projede kullanilan mikrosatellite belirteglere ait 6zellikler

Primer Dizisi
Lok D e eeran
Forward (5°-3°) Revers (3°-5)
Primer Karisimi 1
6-FAM AME GTTTCTTCCCTGGGCTCTGTAAAGA ATCAGAGCTTAAACTGGGAAGCTG 56 2 114-120
6-FAM DIK1192 CAGGCAGCTCAGTGCTCAC CACAGTGGATTTGTAGGGCATA 60 11 285-311 Takeda ve ark., 2002
6-FAM 10BT34 TCCTTCCATCAATGTGTCAGTCC TTGGGATTCGGTGGTCAGTCTG 60 17 156-176 Olsaker ve ark., 1996
PET CCMB113 TTTTCCTATCTGCCCCACCT TACCACTGTGAAGCGATGGA 58 11 197-218 Nagarajan ve ark., 2009
PET CCMB154 TTGCTATATCATGCTTGTCTACTGA GGTCACACACAGTCGGACAC 60 8 114-130 Nagarajan ve ark., 2009
NED CCMB159 GAGCCCTCCTGACTCCAGA ACCAAGATGCTGACATGTGG 60 11 159-175 Nagarajan ve ark., 2009
VIC DIK1182 CTGCTCTTTGCTCCTGTGTAACTC GCACAGATTTCACACCGGAGACC 60 14 298-338 Reed ve ark., 2001
VIC DIK3028 TGGGGTGTTTGGCAGAGTG GTGTGAGGGAGCGATTTACCA 56 13 251-273 lhara ve ark., 2004
VIC TGLA23 TCAATGCAAAAACCATCGTG CTTGAGGCGCTTAAAAGACA 60 21 191-244 lhara ve ark., 2004
Primer Karisimi 2
6-FAM CCMB164 AGTTCTTGGGTGACCAGGTG AACTTTCTGCCTGTGCTCTTT 60 8 185-201 Nagarajan ve ark., 2009
6-FAM CCMB125 GGAAAAACCATAGCTTTGACTAGA GCCTGGTAGGCTGCCATCT 60 11 140-156 Nagarajan ve ark., 2009
6-FAM BMS922 CCAAATCCAGCCCTTTCTC CTCTTAGGGCAACACAACAGC 58 8 74-92 Stone ve ark., 1995
VIC CCMB116 CGTATCGAGCCTGTGTGTGT GTGCCTCCTCTTCTGATTGC 60 11 143-181 Nagarajan ve ark., 2009
VIC DIK1129 GCTGACTGTCTCATTTCCTTTC AGATCCTGTGTGGGATGTACTG 55 10 114-136 lhara ve ark., 2004
NED DIK2700 TCCAACCTGATCTCATCCATC AAATCACATGAGGCAGTTCC 55 12 219-247 lhara ve ark., 2004
NED CCMB005 AAGTAACGGAGCACACCAGAGT AAGTGAGACTGGATTCCGACAG 60 17 178-202 Nagarajan ve ark., 2009
NED CCMB168 GGCACAGCACATGCTTAGAA ACCAGGCCAGGTATTCTTCC 60 7 101-116 Nagarajan ve ark., 2009
NED CCMB126 CCAAGGATAGAAGAGCCTGGT CCCGGAAGACTGACAGTTGA 60 9 136-157 Nagarajan ve ark., 2009
PET CCMB117 GCTTTGGGAAGAATGCAGAG GCAGCTTTTGGAGTTCCTTC 60 12 154-196 Nagarajan ve ark., 2009
PET DIK3023 TCTTGCCACCTTTGGCTTT GAGGCGTGATGACGTGTCCA 58 8 132-150 lhara ve ark., 2004
PET DIK2204 TCCCCCAATTAGAGGTTATCG GCTCCAGCTATGGTTTTAGGG 56 11 272-298 lhara ve ark., 2004
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2.5. Istatistik Analizler

Elde edilen veriler kullanilarak toplam allel sayisi, allel frekanslar1, gozlenen (h,) ve
beklenen (h;) heterozigotluk degerleri, polimorfizm bilgi igerigi (PIC)
hesaplanmastir. Bu parametrelerin hesaplanmasinda GENMAPPER
(AppliedBiosystems) ve GENETIX 4.05 (Belkhir ve ark., 2004) paket programlar
kullanilmagtir.

2.5.1. Allel ve Allel Frekanslarin Hesaplanmasi

Irklar arasinda allellik cesitligi gosteren allellik varyasyon, verilerin istatistiksel
analizinde ilk hesaplanan parametredir. Bu analiz yonteminde her bir lokus igin allel
sayis1 (m) genetik ¢esitliligi ortaya koyan bir faktordiir. Allel sayisinin (m) ve allel
frekanslarmin (Xi) hesaplanmasinda (Nei, 1978 ve 1987) GENETIX 4.05 paket
programi kullanilmistir (Belkhir ve ark., 2004).

2.5.2. Beklenen, Gozlenen ve Ortalama Heterizgotluk Degerlerinin
Hesaplanmasi

Beklenen (he), go6zlenen (h,) ve ortalama heterizgotluk (ho) degerlerinin
hesaplanmasinda GENETIX 4.05 (Belkhir ve ark., 2004) istatistik paket programi
kullantlmagtir.

Her bir lokustaki genetik varyasyonun olgiisii olan heterozigotluk (hort)
degerlerinin hatasmi azaltmak i¢in yansiz (unbiased) olarak Nei (1972)’e gore
tahmin edilmistir. Her bir lokusta hesaplanan heterozigotluk (hot) degerlerinden
yararlanilarak, popiilasyondaki ortalama heterozigotluk (Ho) ve standart hatalari

(SHort ) asagidaki esitlikler (Nei, 1987) yardimiyla hesaplanmastir.
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Hore = Z hort/r Ve SHort N IZ (hort - Hort)z/(r -1) /r
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2.5.3. Beklenen (he) ve Gozlenen (h,) Heterozigotluk Karsilastirilmasi

Beklenen (he) ve gozlenen (h,) heterozigotluk degerler arasmdaki farkin anlamli olup

olmadigini exact testleri ile karsilastirilmistir.

2.5.4. Polimorfizm Bilgi I¢eriginin (P1C) Hesaplanmasi

Bir popiilasyonda polimorfizmin &lciilmesinde Polimorfizm Bilgi icerigi (PIC) sik
kullanilan yontemlerdendir. PIC degeri ne kadar yiiksek ise bilesiklik (linkage) bilgi
icerigi de o kadar yiiksek olacagi diisiiniilmektedir. Ayrica, allellerin sayisi1 fazla
oldugu zaman PIC degeri yaklasik olarak heterozigotluga esit olacag: ifade
edilmektedir (Liu, 1998).

Mikrosatellit markerlerin heterozigotluk diizeyleri tiirlere ve bir tiiriin rklarma
gore degisebilmektedir. PIC, heterozigotluk ve allel sayilar1 ile belirlenmektedir.
Popiilasyon genetigi analizlerinde kullanilan markerlerin PIC degerleri 0,50‘ten
biiyiik ise (0,50<PIC) vyiiksek oranda bilgi wverici, 0,25 ile 0,5 arasinda ise
(0,25<PIC<0,50) oldukga bilgi verici ve 0.25 den kiigiik ise (P1C<0,25) diisiik oranda
bilgi verici olarak degerlendirilmektedir. Cok sayida allele sahip olan ve PIC degeri
1’e yakm olan markerler en ¢ok tercih edilen markerlerdir (Botstein ve ark., 1980).
Ayni1 zamanda her bir lokusun PIC degerleri 0,7°den ve allel sayilar1 da 4’ten biiyiik
ise bu lokuslarin genetik g¢esitlilik c¢alismalarinda olduk¢a kullanishh oldugu
vurgulanmistir (Barker, 1994).
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PIC‘nin  beklenen degerinin hesaplanmasinda  asagidaki

yararlanilmistur.

P; : i. allelin frekans:

n : 1. lokustaki toplam allel say1s1

2.5.5. Exact Test Olasiliklarin Hesaplanmasi

formiilden

Popiilasyonda kullanilan lokuslar bakimindan ikili olarak karsilastirilimasinda ve

aralarindaki farkliliklarin tespit edilmesinde kullanilan exact test olasiliklar1 her bir

lokus ve tiim lokuslar iizerinden Raymond ve Rousset (1995)’e gére hesaplanmustir.

2.5.6. Dislama Giicii (DG) Degerlerinin Hesaplanmasi

Dislama giicii (DG), hatali ebeveynlerin ne oranda diglandiginin matematiksel bir

gostergesidir. Popiilasyonda kullanilan lokuslarm bir ebeveyn olugunda diglama giicii
(DG-1) ve iki ebeveyn oldugunda dislama giicii (DG-2) degerleri GenAIEx6 (Peakall

ve Smouse 2006) paket program kullanilarak hesaplanmistir.

40



3. BULGULAR

Afyonkarahisar bolgesinde yetistirilen 96 bas malakdan alinan kan 6rneklerinde 21
mikrosatellit marker analiz edilmistir. Yapilan analizler sonucu AME ve CCMB154

lokuslar1 diginda analiz edilen 19 lokusta polimorfizm belirlenmistir.

3.1. AME ve CCMB154 Lokusu

AME ve CCMB154 lokuslarinda polimorfizm goriilmemistir. AME lokusunda tiim
orneklerde 116 ve 118 allelleri, CCMB154 lokuslarmda ise 128 alleli bulunmustur.
AME lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.1°de

verilmistir.

Sekil 3.1. AME lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik gortintiisii
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3.2. BMS922 Lokusu

Yapilan analizlerde, BMS922 lokusunda 8 allel belirlenmistir. incelenen malaklarda
BMS922 lokusundaki alleller, allel frekanslar1 (X;), heterozigotluk indeksleri (he, ho),
ortalama heterozigotluk (hort), lokusun polimorfizm bilgi igerigi (PIC), dislama giicii
(DG) degerleri ve exact test olasihigi Tablo 3.1’de verilmistir. Exact test analizi
sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler arasindaki farklar
istatistiki olarak énemli (P<0,01) bulunmustur. incelenen malaklarda 66 allelinin
frekansinin en yiiksek (0,781), 68 ve 88 allellerin frekansi ise en diisiik (0,005)
bulunmustur. Lokusun ortalama heterozigotluk degeri 0,377 olarak tahmin edilmistir.
Lokusun polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,356 olarak hesaplanmis ve bu deger
BMS922 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda orta diizeyde bilgi verici
nitelikte oldugunu géstermektedir. BMS922 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit

pik goriintiileri Sekil 3.2°de verilmistir.

Tablo 3.1. BMS922 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig:

Exact

Allel Xi h; he ho Port PIC DG-1 DG-2 Test

66 0,781 0,375
68 0,005 0,010
70 0,010 0,021
78 0,021 0,000
88 0,005 0,010
94 0,068 0,135
98 0,099 0,198
100 0,010 0,021

0,375 0,38 0377 0,35 0,588 0,743 **

** P<0,01
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Sekil 3.2. BMS922 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.3. CCMBO005 Lokusu

Yapilan analizlerde CCMBO005 lokusunda 5 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda
CCMBO05 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.2°de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak &nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda 200 allelinin frekansi en yiiksek (0,517), 190 allelinin frekans1 ise en
diisiik (0,017) bulunmustur. Lokusun ortalama heterozigotluk degeri 0,601 olarak
tahmin edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,500 olarak hesaplanmig
ve bu deger CCMBO005 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda orta

diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir.

Tablo 3.2. CCMBO005 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi hi he ho Nort PIC DG-1 DG-2 Test

178 0,352 0,659
184 0,114 0,023
188 0,102 0,182 0598 0,864 0,601 0,500 0,416 0595  ***
190 0,017 0,034
200 0,517 0,830

*5%P<0,001
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CCMBO005 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik gorintiileri Sekil 3.3’de

verilmistir.

[CCMB005 |
180 . EI:III:I

Sekil 3.3. CCMBO005 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisi

3.4. CCMB113 Lokusu

CCMB113 lokusunda 13 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda CCMB113
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.3’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak 6nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda en yiiksek allel frekansmin 200 allelinde (0,308), en diisiik allel frekans1
ise 192 allelinde (0,006) bulunmustur. Tiim alleller tizerinden hesaplanan ortalama
heterozigotluk degeri 0,839 olarak tahmin edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi
icerigi (PIC) 0,817 olarak hesaplanmis ve bu deger CCMBI113 lokusundaki
polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu
gostermektedir. CCMB113 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri
Sekil 3.4°de verilmistir.
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Tablo 3.3. CCMB113 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi hi he ho Nort PIC DG-1 DG-2 Test

192 0,006 0,011
194 0,017 0,033
196 0,017 0,033
198 0,055 0,088
200 0,308 0,418
204 0,126 0,187
206 0,176 0,176 0835 0,692 0,839 0817 0,726 0842  ***
208 0,039 0,033
210 0,110 0,198
212 0,011 0,022
202 0,044 0,088
216 0,033 0,022
218 0,060 0,077

***P<0,001

[CCMB113

210

| R

Sekil 3.4. CCMB113 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisi

3.5. CCMB116 Lokusu

CCMB116 lokusunda 11 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda CCMBO005
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.4’de verilmistir.

Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
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arasindaki farklar istatistiki olarak 6nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda allel frekans1 (0,271) ve heterozigotluk degeri (0,479) en yiiksek 160

allelinde belirlenmistir.

Tablo 3.4. CCMB116 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi hi he ho Port PIC DG-1 DG-2 Test

142 0,115 0,229
144 0,005 0,010
146 0,151 0,281
148 0,021 0,042
152 0,031 0,063
154 0,156 0229 0836 088 0840 0815 0,684 0813  ***
156 0,005 0,010
158 0,109 0,198
160 0,271 0,479
162 0,132 0,219
170 0,005 0,010

***p<0,001

Tim alleller t{izerinden ortalama heterozigotluk degeri 0,840 olarak
hesaplanmistir. Lokustaki polimorfizmin bilgi verici niteligi (PIC) ise 0,815 olarak
tahmin edilmis ve bu deger CCMB116 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon
hakkinda yiiksek diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu géstermektedir. CCMB116

lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.5’ de verilmistir.

CCMB116

130 170

‘ 300
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100
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Sekil 3.5. CCMB116 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisi
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3.6. CCMB117 Lokusu

Yapilan analizlerde CCMB117 lokusunda 10 allel belirlenmistir. Incelenen
malaklarda CCMB117 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk
indeksleri, ortalama heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasihig:r Tablo

3.5’de verilmistir.

Tablo 3.5. CCMB117 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi hi he ho hort PIC DG-1 DG-2 Test

148 0,395 0,495
158 0,021 0,042
160 0,242 0,379
162 0,005 0,011
166 0,084 0,168
176 0,174 0,179
178 0,011 0,021
192 0,005 0,011
194 0,026 0,053
196 0,037 0,074

0,746 0,716 0,750 0,710 0,657 0,795 *

*P<0,05

Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gézlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak o6nemli (P<0,05) bulunmustur. Incelenen
malaklarda en yiiksek allel frekansinin 148 allelinde (0,395), 162 ile 192 allellerinde
ise en disiik (0,005) bulunmustur. Tim alleller lizerinden hesaplanan ortalama
heterozigotluk 0,750 olarak tahmin edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi icerigi
(PIC) 0,710 alarak tahmin edilmis ve bu deger CCMBI117 lokusundaki
polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu
gostermektedir. CCMB117 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri
Sekil 3.6°de verilmistir.
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Sekil 3.6. CCMB117 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.7. CCMB125 Lokusu

CCMB125 lokusunda 7 allel belirlenmistir. incelenen malaklarda CCMB125
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.6’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak &nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda 132 allelinin frekansmm en yiiksek (0,468), 134 ve 140 allellerinin
frekansi ise en disik (0,032) bulunmustur. Heterozigotluk degeri en yiiksek 132
allelinde (0,937) tahmin edilmistir.

Tablo 3.6. CCMB125 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi h; he ho Nort PIC DG-1 DG-2 Test

132 0,468 0,937
134 0,032 0,063
136 0,074 0,147
138 0,111 0,221 0,720 0979 0,724 0691 0,542 0,707  ***
140 0,032 0,063
150 0,153 0,263
152 0,132 0,263

***p<0,001
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Tim alleller iizerinden hesaplanan ortalama heterozigotluk 0,724 olarak
belirlenmistir. Lokusun PIC degeri 0,691 olarak hesaplanmis ve bu deger CCMB125
lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde bilgi verici
nitelikte oldugunu gostermektedir. CCMB125 lokusuna ait gradient jel ve
mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.7°de verilmistir.

|[CCMB125
130 . 150

400
300
200
100

Sekil 3.7. CCMB125 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.8. CCMB126 Lokusu

CCMB126 lokusunda 6 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda CCMB126
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.7°de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar onemsiz bulunmustur. Incelenen malaklarda 130 allelinin
frekansiin en yiiksek (0,573), 140 ve 144 allellerinin frekans1 ise en diisiik (0,005)
oldugu gozlenmistir. Tiim alleller {izerinden hesaplanan ortalama heterozigotluk
degeri 0,603 olarak hesaplanmistir. Lokusun PIC degeri 0,550 alarak bulunmus ve bu
deger CCMB126 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda orta diizeyde
bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. CCMB126 lokusuna ait gradient jel ve
mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.8’de verilmistir.
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Tablo 3.7. CCMB126 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Allel X hi he. h, hy PIC DG-1 DG-2 ETXeaS‘t’t
128 0224 0344
130 0573 0479
138 0135 0,188
0,600 0563 0603 0550 0486 0,660 -

140 0005 0,010
144 0005 0,010
146 0057 0,094

[CCMB126
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Sekil 3.8. CCMB126 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.9. CCMB159 Lokusu

CCMB159 lokusunda 6 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda CCMB159
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.8’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler

arasindaki farklar énemli (P<0,05) bulunmustur.
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Tablo 3.8. CCMB159 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi h; he h, Nort PIC DG-1 DG-2 Test

156 0,022 0,043
158 0,237 0,344
160 0,113 0,183
162 0,398 0,432
164 0,199 0,376
166 0,032 0,043

0,732 0,720 0,736 0,690 0,486 0,660 *

*P<0,05

Incelenen malaklarda 162 allelinin frekansinm en yiiksek (0,398), 156 allel frekans1
ise en diisiik (0,022) oldugu gozlenmistir. Lokustaki ortalama heterozigotluk degeri
0,736 olarak tahmin edilmistir. Lokusun PIC degeri 0,690 olarak bulunmus ve bu
deger CCMB159 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde
bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. CCMB159 lokusuna ait gradient jel ve
mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.9°de verilmistir.
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Sekil 3.9. CCMB159 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii
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3.10. CCMB164 Lokusu

CCMB164 lokusunda 9 allel belirlenmistir. incelenen malaklarda CCMB164
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.9°de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak ¢ok 6nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda 186, 190 ve 194 allellerinin frekansi diger allellere oranla ¢ok daha
yitksek (0,253 — 0,363) bulunmustur. Tiim alleller iizerinden hesaplanan ortalama
heterozigotluk 0,704 olarak tahmin edilmistir. Lokusun PIC degeri 0,643 olarak
hesaplanmis ve bu deger CCMB164 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon
hakkinda orta diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. CCMB164

lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.10°de verilmistir.

Tablo 3.9. CCMB164 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

Allel Xi hi he ho Port PIC DG-1 DG-2 Test

178 0,011 0,021
182 0,005 0,011
186 0,363 0,326
190 0,321 0,347
194 0,253 0,337 0,700 0,568 0,704 0,643 0,626 0,772  ***
202 0,005 0,011
206 0,016 0,032
210 0,016 0,032
212 0,011 0,021

***p<0,001

52



£ 60 040 o0 =) 0 oo [

180 200

Sekil 3.10. CCMB164 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.11. CCMB168 Lokusu

Yapilan analizlerde CCMB168 lokusunda 9 allel belirlenmistir. incelenen malaklarda
CCMBL168 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama

heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.10°de verilmistir.

Tablo 3.10. CCMB168 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

95 0,224 0,406

97 0,162 0,302

99 0,005 0,010

101 0,344 0,583

103 0,057 0,117 0,782 0917 0,786 0,752 0,626 0,772  ***
105 0,135 0,271

107 0,031 0,063

109 0,026 0,052

113 0,016 0,031

***P<0,001
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Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gézlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak ¢cok &nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda 101 allelinin frekans1 en yiiksek (0,344), 99 allelinin frekansinin ise en
diisiitk (0,005) gozlenmistir. Heterozigotluk degerleri incelendiginde 101 ve 95
allellerinin daha heterozigot yapida olduklar1 bulunmustur. CCMB168 lokusunun
ortalama heterozigotluk degeri 0,786 olarak hesaplanmistir. Lokusun polimorfizm
bilgi igerigi (PIC) 0,752 olarak tahmin edilmis ve bu deger CCMB168 lokusundaki
polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu
gostermektedir. CCMB168 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri
Sekil 3.11°de verilmistir.

|CCMB168
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Sekil 3.11. CCMB168 Lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.12. DIK1129 Lokusu

DIK1129 lokusunda 10 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda DI1K1129
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.11’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler

arasindaki farklar istatistiki olarak 6nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
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malaklarda 134 allel frekansinin en yiiksek (0,442), 138 allel frekansi ise en diisiik
(0,016) oldugu gozlenmistir. Lokusun ortalama heterozigotluk degeri 0,754 olarak
bulunmustur. Lokusun polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,726 olarak hesaplanmis ve
bu deger DIK1129 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde
bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. DIK1129 lokusuna ait gradient jel ve

mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.12°de verilmistir.

Tablo 3.11. DIK1129 lokusuna ait allel frekanslar1, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Allel X h; he h, Nort PIC DG-1 DG-2 Exact Test

116 0,037 0,074
118 0,111 0,221
120 0,116 0,232
122 0,021 0,042
124 0,037 0,074
128 0,026 0,053
130 0,153 0,305
132 0,042 0,084
134 0,442 0,168
138 0,016 0,011

0,750 0,632 0,754 0,726 0,657 0,795 folakel

***P<0,001

[DIK1129

130

Sekil 3.12. DIK 1129 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisti
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3.13. DIK1182 Lokusu

Yapilan analizlerde DIK1182 lokusunda 8 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda

DIK1182 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama

heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.12’de verilmistir.

Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler

arasindaki farklar istatistiki olarak 6nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen

malaklarda 300 allel frekansinin en yiiksek (0,421), 302 allel frekansinin ise en

diisiik (0,009) oldugu bulunmustur. Lokusun ortalama heterozigotluk degeri 0,737

olarak belirlenmistir. Lokusun polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,695 olarak

hesaplanmis ve bu deger DIK1182 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda

yiiksek diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. DIK1182 lokusuna ait

gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.13’de verilmistir.

Tablo 3.12. DIK1182 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Allel X hi he ho hot PIC DG-1 DG-2 Exact Test
298 0,105 0,211

300 0421 0,386

302 0,009 0,018 o
306 0,035 0,000

308 0263 o0p5p6 O3l 0684 0737 0695 0588 0,743

322 0,035 0,035

330 0,079 0,088

33 0,053 0,105

***pP<(0,001
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Sekil 3.13. DIK1182 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.14. DIK1192 Lokusu

Yapilan analizlerde DIK1192 lokusunda 5 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda
DIK1192 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.13’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak &nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen
malaklarda 270 allelinin frekans1 en yiiksek (0,500), 266 allelinin frekansi ise en
diistik (0,005) bulunmustur.

Tablo 3.13. DIK1192 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasiligi

Allel Xi h; he h, Nort PIC DG-1 DG-2 Exact Test

266 0,005 0,011
270 0,500 1,000
272 0016 0032 0530 1,000 0,533 0420 0,416 0,595 falaled
276 0,011 0,021
284 0,468 0937

***p<0,001
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Lokusdaki ortalama heterozigotluk 0,533 olarak hesaplanmistir. Lokusun
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,420 olarak hesaplanmis ve bu deger DIK1192
lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda orta diizeyde bilgi verici nitelikte
oldugunu gostermektedir. DIK1192 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik

goriintiileri Sekil 3.14’de verilmistir.

DIKTI92

20 00

Sekil 3.14. DIK1192 Lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.15. DIK2204 Lokusu

DIK2204 lokusunda 8 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda DIK2204
lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.14°de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak énemsiz bulunmustur. Incelenen malaklarda 290
allelinin frekansi1 en yiiksek (0,432), 292 allelinin frekansi1 ise en diisiik (0,011)
bulunmustur. Tiim alleller tizerinden hesaplanan ortalama heterozigotluk degeri
0,738 olarak tahmin edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi icerigi (PIC) 0,701 olarak
hesaplanmis ve bu deger DIK2204 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda
yiiksek diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. DIK2204 lokusuna ait

gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.15’de verilmistir.
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Tablo 3.14. DIK2204 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Exact

272 0,079 0,137
276 0,021 0,042
278 0,016 0,032
280 0,079 0,137
284 0,174 0,305
286 0,190 0,316
290 0,432 0,526
292 0,011 0,021

0,734 0,758 0,738 0,701 0,588 0,743 -

L 52 54 56 58 60 &2 DIK2204

280

Sekil 3.15. DIK2204 Lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik gériintiisii

3.16. DIK2700 Lokusu

Yapilan analizlerde DIK2700 lokusunda 8 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda
DIK2700 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.15°de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler

arasindaki farklar istatistiki olarak énemsiz bulunmustur.
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Tablo 3.15. DIK2700 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Allel Xi hi he ho Port PIC DG-1 DG-2 Exact Test
216 0,042 0,084

218 0516 0,484

228 0,037 0,074

230 0,116 0,232

232 0026 0053 0,674 0,695 0,677 0,640 0,588 0,743 -
238 0,011 0,021

240 0,200 0,358

242 0,053 0,084

Incelenen popiilasyonda 218 allel frekansmin en yiiksek (0,516), 238 allel

frekans ise en diisiik (0,011) bulunmustur. Lokusun ortalama heterozigotluk degeri

0,677 olarak tahmin edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi icerigi (PIC) 0,640 olarak

hesaplanmis ve bu deger DIK2700 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda

orta diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. DIK2700 lokusuna ait

gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.16’da verilmistir.

-------'2

[DIK2700
23 h]

00
100

Sekil 3.16. DIK2700 lokusuna ait gradient jeli ve mikrosatellit pik goriintiisii
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3.17. DIK3023 Lokusu

Yapilan analizlerde DIK3023 lokusunda 5 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda
DIK3023 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.16’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak énemsiz bulunmustur. Incelenen malaklarda 144
allel frekansinin en yiiksek (0,925), 134 ve 146 allel frekansi ise en diisiik (0,005)
oldugu gozlenmistir. Tiim alleller iizerinden hesaplanan ortalama heterozigotluk
degeri 0,143 olarak belirlenmistir. Ortalama heterozigotluk degerleri incelendiginde
DIK3023 lokusunda heterozigotlugun diisik oldugu goriilmektedir. Lokusun
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,139 olarak hesaplanmis ve bu deger DIK3023
lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda diisiik diizeyde bilgi verici nitelikte
oldugunu gostermektedir. DIK3023 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik
goriintiileri Sekil 3.17°de verilmistir.

Tablo 3.16. DIK3023 Lokusuna ait allel frekanslar1, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasilig1

Allel Xi h; he ho hort PIC DG-1 DG-2 Exact Test

134 0,005 0,011
140 0,043 0,086
144 0925 0,151 0,143 0,151 0,143 0,139 0,416 0,595 -
146 0,005 0,011
148 0,022 0,043
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Sekil 3.17. DIK3023 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.18. DIK3028 Lokusu

Yapilan analizlerde DIK3028 lokusunda 4 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda
DIK3028 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.17°de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar istatistiki olarak énemsiz bulunmustur. Incelenen malaklarda 255
allel frekansinin en yiiksek (0,700), 249 ve 259 allel frekans: ise en diisiik (0,018)
oldugu belirlenmistir.

Tablo 3.17. DIK3028 lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,

DG degerleri ve Exact test olasiligi

Allel X h; he h, Nort PIC DG-1 DG-2 Exact Test

249 0,018 0,036
255 0,700 0,491
259 0,018 0,036
269 0,264 0,418

0,440 0,491 0,444 0,371 0,328 0,504 -
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Tim alleller iizerinden ortalama heterozigotluk degeri 0,444 olarak tahmin
edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi icerigi (PIC) 0,371 olarak hesaplanmis ve bu
deger DIK3028 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda orta diizeyde bilgi
verici nitelikte oldugunu gostermektedir. DIK3028 lokusuna ait gradient jel ve

mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.18°de verilmistir.
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Sekil 3.18. DIK3028 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

3.19. 10BT34 Lokusu

Yapilan analizlerde I0BT34 lokusunda 10 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda
IOBT34 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasiligi Tablo 3.18’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar cok énemli (P<0,001) bulunmustur. incelenen malaklarda 159 allel
frekansinin en yiiksek (0,611), 155 allel frekansi ise en diisiik (0,005) oldugu
gozlenmistir. Lokusun ortalama heterozigotluk degeri 0,589 olarak tahmin edilmistir.
Lokusun polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0,555 olarak hesaplanmis ve bu deger
IOBT34 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda orta diizeyde bilgi verici
nitelikte oldugunu gostermektedir. IOBT34 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit

pik goriintiileri Sekil 3.19°de verilmistir.
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Tablo 3.18. IOBT34 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasilig1

Allel Xi h; he h, Nort PIC DG-1 DG-2 Exact Test

155 0,005 0,011
157 0,011 0,021
159 0,611 0,316
161 0,005 0,011
163 0,037 0,074
165 0,042 0,084
167 0,032 0,063
169 0,068 0,116
173 0,011 0,021
177 0,179 0,000

0,586 0,358 0,589 0,555 0,657 0,795 falalel

***P<0,001

[OBT34
160

Sekil 3.19. IOBT34 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisi

3.20. TGLA23 Lokusu

Yapilan analizlerde TGLA23 lokusunda 13 allel belirlenmistir. incelenen malaklarda
TGLAZ23 lokusundaki alleller, allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, ortalama
heterozigotluk, PIC, DG degerleri ve exact test olasihigi Tablo 3.19’de verilmistir.
Exact test analizi sonucu incelenen malaklarda beklenen ve gozlenen degerler
arasindaki farklar 6nemli (P<0,001) bulunmustur. Incelenen malaklarda 236 allelinin
frekans1 en yiiksek (0,305), 186, 204 ve 218 allellerin frekanslarinin ise en diisiik
(0,007) oldugu gozlenmistir. Lokusdaki ortalama heterozigotluk degeri 0,792 olarak
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tahmin edilmistir. Lokusun polimorfizm bilgi icerigi (PIC) 0,756 olarak hesaplanmis
ve bu deger TGLA23 lokusundaki polimorfizmin popiilasyon hakkinda yiiksek
diizeyde bilgi verici nitelikte oldugunu gostermektedir. TGLA23 lokusuna ait
gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiileri Sekil 3.20°de verilmistir.

Tablo 3.19. TGLA23 Lokusuna ait allel frekanslari, heterozigotluk indeksleri, PIC,
DG degerleri ve Exact test olasiligi

Exact

Allel Xi h; he h, Port PIC DG-1 DG-2 Test

186 0,007 0,013
190 0,117 0,052
192 0,013 0,026
194 0,182 0,234
198 0,266 0,481
204 0,007 0,013
210 0,020 0,039 0,787 0,753 0,792 0,756 0,726 0,842  ***
218 0,007 0,013
222 0,026 0,026
226 0,007 0,013
236 0,305 0,584
240 0,013 0,000
242 0,033 0,013

***pP<0,001

[CAT
140 pall 0

ad ol

Sekil 3.20. TGLA23 lokusuna ait gradient jel ve mikrosatellit pik goriintiisii

Yapilan analizler sonucu 19 mikrosatellit lokuslarna ait gézlenen, beklenen ve
ortalama heterozigotluk degerleri ile lokus basina diisen allel sayis;, PIC ve DG
degerleri Tablo 3.20’de verilmistir. Buna gore, incelenen lokuslar bakimindan tim
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popiilasyondaki ortalama heterozigotluk 0,651 + 0,176 ve PIC degeri 0,607 olarak
bulunmustur. Lokuslardaki polimorfizmlerin popiilasyon hakkinda yiiksek diizeyde
bilgi verici nitelikte oldugunu  goériilmektedir. Tim lokuslar  birlikte
degerlendirildiginde bir ebeveynin varliginda Dislama Giicii (DG-1) ve iki ebeveynin
varhginda Digslama Giicii (DG-2) degerleri swrasiyla 0,999 ve 1,000 olarak
hesaplanmistir. Popiilasyonda lokus basma diisen ortalama allel sayist 8,16

bulunmustur.

Tablo 3.20. Lokuslardaki allel sayilari, heterozigotluk indeksleri ve ortalamalari, PIC
ve DG degerleri.

Lokus Na he ho hort PIC HWD DG-1 DG-2
BMS922 8 0,375 0,385 0,377 0356  ** 0588 0743
CCMB005 5 0,598 0,864 0,601 0500  *** 0416 059
CCMB113 13 0,835 0,692 0,839 0817  *** 0726 0842
CCMB116 11 0,836 0,885 0,840 0815  *** 0684 0813
CCMB117 10 0,746 0,716 0,750 0,710 * 0657 0,795
CCMB125 7 0,720 0,979 0,724 0691  *** 0542 0,707
CCMB126 6 0,600 0,563 0,603 0550 ns 0486 0,66
CCMB159 6 0,732 0,720 0,736 0,690 * 0486 066
CCMB164 9 0,700 0,568 0,704 0643  *** 0626 0772
CCMB168 9 0,782 0,917 0,786 0752  *** 0626 0,772
DIK1129 10 0,750 0,632 0,754 0726  *** 0657 079
DIK1182 8 0,731 0,684 0,737 0695  *** 0588 0,743
DIK1192 5 0,530 1,000 0,533 0420  *** 0416 059
DIK2204 8 0,734 0,758 0,738 0701 ns 0588 0,743
DIK2700 8 0,674 0,695 0,677 0640 ns 0588 0743
DIK3023 5 0,143 0,151 0,143 0139 ns 0416 059
DIK3028 4 0,440 0,491 0,444 0371 ns 0328 0504
IOBT34 10 0,586 0,358 0,589 0555  *** 0657 0,795
TGLA23 13 0,787 0,753 0,792 0756  *** 0726 0842
Ortalama 816  0,657+0,175 0,674£0,220 0,651+0,176 0,607 - 0568 0,722

N, : Lokus Sayisi, h, : Beklenen Heterozigotluk, h, : Gozlenen Heterozigotluk, h,, : Ortalama Heterozigotluk, PIC :
Polimorfizm Bilgi igerigi, HWD: Hardy-Weinberg Dengesi, DG-1 : Bir ebeveyn varliginda dislama giicli, DG-2 : iki
ebeveyn varliginda diglama glci, *P<0,05, **P<0,01 ve ***P<0,001, ns: dnemli degil
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4. TARTISMA

Bu c¢alismada, Afyonkarahisar ilinde yetistirilen 96 bas malagin genetik
karakterizasyon c¢alismasi 21 mikrosatellit marker kullanilarak yapilmistir. Calisma
sonucunda 21 mikrosatellit markerden 19 mikrosatellit markerde (BMS922,
CCMBO005, CCMB113, CCMB116, CCMB117, CCMB125, CCMB126, CCMB159,
CCMB164, CCMB168, DIK1129, DIK1182, DIK1192, DIK2204, DIK2700,
DIK3023, DIK3028, IOBT34 ve TGLA23) polimorfizm belirlenmistir. Sadece ikKi
mikrosatellit markerde (AME ve CCMB154) polimorfizm saptanamamistir. 19

mikrosatellit markerin analizi sonucunda toplam 155 farkl allel bulunmustur.

Tim mikrosatellit markerlerde allel sayismin 4 — 13 arasinda degistigi ve her
mikrosatellit lokus basina ortalama allel sayisinin 8,16 oldugu belirlenmistir. Tim
mikrosatellit lokuslar1 tizerinden hesaplanan ortalama heterozigotluk (Hor) 0,651 +
0,176 olarak hesaplanmistir. Mikrosatellit lokuslarinin PIC degerleri ise 0,607 olarak

tespit edilmistir.

BMS922 lokusunda toplam 8 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda allel
boyutu 66-100 arasinda bulunmus ve en yiiksek allel frekansinin allel 66°da (0,781)
oldugu gorilmiistir. Ortalama heterozigotluk 0,377 ve PIC degeri 0,356 olarak
hesaplanmistir. Selvi ve ark. (2004), Malezya’daki Mafriwal ki siit sigirlarmin
molekiiler Kkarakterizasyonu igin yaptiklar1 c¢alismada 52 mikrosatellit lokusu
kullanmiglardir. Kullandiklar1 BMS922 lokusunda 64-82 arasmda 4 allel
belirlemisler ve allel frekanslarin1 ise 0,005 ile 0,781 arasinda bulmuslardir.
Lokusdaki gozlenen heterozigotlugu ise 0,20 olarak tahmin etmislerdir. Sonuglar
karsilastirildiginda, mandalarda allel sayis1 fazla bulundugu i¢in mandalarda
varyasyonun daha fazla oldugu soylenebilir. Ancak, heterozigotluk diizeyinin
mandalardan daha diisiik olmas1 incelenen popiilasyonda genetik ¢esitliligin diisiik

oldugunu, seleksiyon veya akrabali yetistirmenin yapildigin1 da akla getirmektedir.
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CCMBO005 lokusunda toplam 5 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda allel
boyutu 178-200 arasinda bulunmus ve en yiiksek allel frekansinm allel 200°de
(0,517) oldugu goriilmiistiir. Ortalama heterozigotluk 0,601 ve PIC degeri 0,500
olarak hesaplanmistir. Quintero (2014), Kolombiya’da mandalarda yaptigi bir
caligmada; toplam 16 mikrosatellite lokusu kullanmis ve CCMBO005 lokusunda 18
allel bildirilmistir. Bu lokusta allel boyutunun 176 -220 arasinda degistigi, en yiiksek
allel frekansinin allel 184°da (0,276) oldugu ve ortalama heterozigotlugu ise 0,888
olarak hesaplamistir. Bu ¢alismada bulunan CCMBO005 lokusundaki allel sayisi ve
ortalama heterozigotlugun Kolombiya manda popiilasyonunda bildirilen (Quintero,
2014) degerlerden diisiik oldugu goriilmektedir. Bu farkliliklar, Anadolu
Mandalarinda akrabali yetistirmenin yapildigin1 veya seleksiyon uygulandigini

diisiindiirmektedir.

CCMB113 lokusunda toplam 13 allel belirlenmistir. Incelenen malaklarda allel
boyutu 192-218 arasinda bulunmus ve en yiiksek allel frekansmin allel 200°de
(0,408) oldugu goriilmiistiir. Ortalama heterozigotluk 0,839 ve PIC degeri 0,817
olarak hesaplanmistir. Quintero (2014), CCMB113 lokusunda 12 allel bildirmistir.
Bu lokusta allel boyutunun 195-225 arasinda degistigi, en yiiksek allel frekansinin
allel 211°de (0,259) ve ortalama heterozigotlugu ise 0,838 olarak tespit edilmistir. Bu
calismada belirlenen allel sayis1 ve ortalama heterozigotluk degerinin Quintero

(2014)’n buldugu degerler ile benzerlik gostermektedir.

Bu calismada, CCMB126 lokusunda toplam 6 allel belirlenmistir. Incelenen
malaklarda allel boyutu 128-146 arasinda bulunmus ve en yiiksek allel frekansinin
allel 130’de (0,573) oldugu goriilmiistiir. Ortalama heterozigotluk 0,603 ve PIC
degeri 0,505 olarak hesaplanmistir. Quintero (2014), ayn1 lokusta 11 allel oldugunu,
allel boyutunun 130-154 arasinda degistigini ve en yiiksek allel frekansinin allel
136’da (0,489) oldugunu bildirmistir. Lokustaki ortalama heterozigotlugu 0,669
olarak hesaplanmistir. Bu ¢alismadaki allel sayis1 ve ortalama heterozigotluk degeri

Quintero (2014)’m buldugu degerlerden diisiik bulunmustur. Bunun nedeni incelenen
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Anadolu mandas1 popiilasyonda seleksiyon uygulandigini veya hayvanlarin yakin
akraba olabileceklerini diisiindiirmektedir.

Bu arastirmada, CCMB159 lokusunda toplam 6 allel belirlenmistir. Incelenen
malaklarda allel boyutu 156-166 arasinda bulunmus ve en yiiksek allel frekansmnin
allel 162’de (0,398) oldugu gorilmiistiir. Ortalama heterozigotluk 0,736 ve PIC
degeri 0,690 olarak hesaplanmistir. Quintero (2014), ayni lokusta 7 allel, allel
boyutunu 159-171 arasinda degistigini ve en yiiksek allel frekansmin allel 167°de
(0,479) goriildiginii bildirmistir. Lokustaki ortalama heterozigotluk degeri 0,649
olarak hesaplanmistir. Bu calismadaki allel sayis1 Quintero (2014)’m buldugu
degerden diisiik, ortalama heterozigotluk ise benzer bulunmustur. Allel sayismin az
olmasmm nedeni Anadolu mandalarina ait 6rneklerin sayisinin az olmasindan veya
ornekleme yapilan hayvanlarm ayni gevrede yetistirildigini ve akraba olabileceklerini
akla getirmektedir. Ancak, heterozigotluk degerinin yiiksek bulunmasini 6rnekleme

yapilan hayvanlarin akraba olma olasiligini diisiirmektedir.

Bu ¢alismada, CCMB168 lokusunda toplam 9 allel belirlenmistir. Incelenen
malaklarda allel boyutu 95-113 arasinda bulunmus ve en yiiksek allel frekansinin
allel 101°de (0,344) oldugu goriilmiistir. Ortalama heterozigotluk 0,786 ve PIC
degeri 0,752 olarak hesaplanmigtir. Quintero (2014), ayn1 lokusta 16 allel, allel
boyutunun 82-126 arasnda degistigini ve en yiiksek allel frekansmnmn allel 102°de
(0,422) goriildiigiinti bildirmistir. Lokustaki ortalama heterozigotlugu 0,680 olarak
hesaplamiglardir. Bu galismadaki allel sayis1 Quintero (2014)’m buldugu degerden
diisik iken benzer allel (102) de frekans en yiiksek bulunmustur. Ortalama
heterozigotluk degerleri ise Quintero (2014)’in buldugu degerden yiiksek oldugu
goriilmektedir. Allel sayismin az olmasmin nedeni Anadolu mandalarina ait
orneklerin sayisinin az olmasindan, heterozigotluk degerinin yiiksek olmasi ise
ornekleme yapilan hayvanlarin rastgele ve akraba olmayan bireyler arasindan

se¢ildigini akla getirmektedir.
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Soysal ve ark. (2005)’nin Anadolu mandalarinda 11 sigir mikrosatellit lokus
kullanarak yapmis olduklar1 ¢alismada 4 mikrosatellit lokusunu polimorfik
bulmuslardir. Toplam 27 allel belirlemisler ve ortalama allel sayismi 6,75 olarak
bildirmislerdir. Lokuslarm ortalama heterozigotluk degerlerinin 0,500-0,825
arasinda hesaplamislardir. Soysal ve ark. (2005)’nin Anadolu Mandalari ile yaptiklari
calismada elde edilen degerler bu arastirmalarda bulunan degerlerden diisiik
bulunmustur. Bunun nedeni, bu ¢alismada kullanilan mikrosatellit lokuslarinin daha
polimorfik yapida olmasindan, secilen hayvanlarin daha az akraba olmalarindan

kaynaklanmig olabilir.

Gargani ve ark. (2010), 6 farkli bolgede yetistirilen Anadolu mandalar1
arasindaki genetik iliskiyi ve genetik varyasyonu ortaya koymak icin yaptiklari
caligmada sigir mikrosatellit marker kullanmiglardir. Toplam 254 allel tespit etmisler,
allel sayismi1 7-17 arasinda ve ortalama allel sayis1 da 12,57 olarak bulmuslardir.
Popiilasyon bagina ortalama heterozigotluk 0,50 — 0,58, PIC degeri ise 0,33 ile 0,86
arasinda degistigini belirtmislerdir. Afyonkarahisar’da yetistirilen mandalarda
heterozigotlugu 0,50 ve ortalama allel sayisin1 da 7 olarak bildirmislerdir Bu
aragtirmada Anadolu mandalarinda bulunan lokus basina diisen allel sayis1 Gargani
ve ark. (2010)’m buldugu degerden disiiktiir, PIC degeri ise benzer araliklarda
bulunmustur. Ancak, gozlenen heterozigotluk degeri ve ortalama allel sayis1 Gargani
ve ark. (2010)’mn Afyonkarahisar ilinde yetistirilen mandalar i¢in bulduklari
degerlerden yiiksektir. Lokus basma diisen allel sayismin diisiik olmasi incelenen
lokuslarin daha az polimorfik olmasindan veya bu ¢alismada sadece Afyonkarahisar

ilinde yetistirilen mandalarin incelenmesinden kaynaklanmis olabilir.

Aytekin ve ark. (2011)’nin yaptiklar1 ¢alismada Afyonkarahisar, Konya ve
Sivas illerinde yetistirilen 30 Anadolu mandasinda genetik ¢esitlilik analizi igin 11
ISSR mikrosatellit marker kullanarak toplam 110 farkli allel tespit etmislerdir.
Lokuslarda heterozigotlugu 0,05 — 0,27 arasinda, ortalama heterozigotlugu 0,18 ve
PIC degerini 0,16 — 0,82 arasinda hesaplamislardir. Bu ¢alismada kullanilan
mikrosatellit lokuslarmmdan elde edilen ortalama heterozigotluk ve PIC degerlerinin
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Aytekin ve ark. (2011)’nin bulduklar1 degerlerden daha yiiksek oldugu
goriilmektedir. Bunun nedeni olarak bu ¢alismada kullanilan lokus sayisinin daha

fazla ve secilen lokuslarn daha polimorfik yapida olmasindan kaynaklanabilir.

Unal ve ark., (2014)’nin Tiirkiye’deki ii¢c farkli cografi bdlgede yetistirilen
toplam 56 mandada genetik cesitliligi belirlemek i¢in yaptiklar1 ¢aligmada 20
mikrosatellit lokus kullanmiglardir. Lokuslarda allel sayisinin 3 ile 10 arasinda
degistigini, toplam 103 allel ve ortalama allel sayis1 5,15 olarak bildirmislerdir.
Lokuslarda ortalama heterozigotlugu 0,521-0536 arasinda bulmuslardir. Analiz
edilen mikrosatellit lokuslarmm PIC degerlerinin 0,14 — 0,82 arasinda oldugunu ve
ortalama PIC degerini 0,495 olarak hesaplamiglardir. Bu ¢alismada bulunan ortalama
heterozigotluk, toplam allel sayis1 ve ortalama PIC degerinin Unal ve ark.,
(2014)’nin  bulduklar1 degerden yiiksek oldugu goriilmektedir. Bunun nedeni, bu
calismada kullanilan mikrosatellit lokuslarinin daha polimorfik yapida olmasindan,
segilen hayvanlarin daha az akraba olmalarindan veya hayvan sayismm daha fazla

olmasmdan kaynaklanmis olabilecegi diisiiniilmektedir.

Bu arastirmada, 21 mikrosatellite lokusunda toplam 155 farkl allel ve lokus
bagma diigen allel sayis1 8,16 olarak hesaplanmistir. Farkli tilkelerde ve farkli manda
rklar1 ile yapilan mikrosatellit arastirmalarinda lokus basma diisen ortalama allel
sayis1 Barker ve ark. (1997), Van Hooft ve ark. (1999), Arora ve ark. (2004), Soysal
ve ark. (2005), Sukla ve ark. (2006), Wang ve ark. (2007), Sraphet ve ark. (2008),
Babar ve ark. (2009), Navani ve ark. (2002) ve Unal ve ark. (2014),’nin hesapladigi
degerlerden yiiksek; Vieira ve ark. (2011) ve Zhang ve ark. (2010)’nin hesapladigi
degerden diisiik bulunmustur. Lokus basma allel sayisinin diger aragtirmalardan daha
yiiksek bulunmasi incelenen lokuslarm daha polimorfik yapida olmasiyla, incelenen
mikrosatellite lokuslar1 bakimmdan Anadolu mandalarinda varyasymun daha fazla
olmasiyla veya arastirma yapilan mandalarin birbiriyle akrabaliklarinin daha diisiik

olmasiyla ag¢iklanabilir.
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Bu arastirmada, Anadolu mandalarindaki ortalama heterozigotluk degeri
0,651+0,176 olarak hesaplanmistir. Bu deger Navani ve ark. (2002), Soysal ve ark.
(2005), Wang ve ark. (2007) ve Zhang ve ark. (2010) ile benzer; Barker ve ark.
(1997), WF van Hooft ve ark. (1999), Arora ve ark. (2004), Sukla ve ark. (2006),
Sraphet ve ark. (2008), Babar ve ark. (2009), Nagarajan ve ark. (2009) ve Unal ve
ark. (2014)’nin buldugu degerden yiiksek; Vieira ve ark. (2011)’nin buldugu
degerden diisik bulunmustur. Anadolu mandalarinda heterozigotluk degerinin
yiiksek bulunmasi incelenen mikrosatellite lokuslarin Anadolu mandalarinda daha
polimorfik yapida olmasiyla veya arastirma yapilan mandalarin birbiriyle

akrabaliklarinin daha diisiik olmasiyla agiklanabilir.

Bu calismada kullanilan mikrosatellit markerlerin PIC degerleri 0,139 — 0,817
arasinda degismekte olup, ortalama PIC degeri 0,607 bulunmustur. Anadolu
mandalarinda hesaplanan PIC degeri diger manda wrklarnda yapilan ¢aligmalarda
bulunan ortalama PIC degerler ile karsilastirildiginda Unal ve ark. (2014), Arora ve
ark. (2004), Babar ve ark. (2009), Bleuyan ve ark. (2010), Wang ve ark. (2007)’nin
hesapladiklar1 degerlerden yiiksek; Vieira ve ark. (2011)’ nin hesapladiklar1 degerden
diisiik bulunmustur. Incelenen mikrosatellite lokuslarindaki PIC degerlerinin diger
aragtirmalara gore yiiksek c¢ikmasi secilen lokuslarin mandalarda daha polimorfik
yapida oldugunu gostermektedir. Ayrica, kullanilan mikrosatellit lokuslarinin
diglama giiciiniin yiiksek olmasi bu markerlerin mandalarda ebeveyn tayini ve

kimliklendirme ¢aligmalarinda basariyla kullanilabilecegini gostermektedir.
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5. SONUC VE ONERILER

Anadolu mandalarmimn mikrosatellit markerleri kullanarak allel frekanslari, ortalama
heterozigotluk indeksleri, PIC degerleri ve exact test olasiliklar1 metotlariyla
popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasi genetik gesitlilik seviyesinin belirlenmesine
yonelik ¢alismalara zemin olusturmak, T.C. Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanligi
TAGEM tarafindan yiiriitiilen “Mandalarin Halk Elinde Islahi Projesi” kapsammda
Afyonkarahisar ilinde yetistirilen mandalarda ebeveyn kontrolii yapmak ve
seleksiyon hizini artrmak amacina katkida bulunmak ig¢in yapilan bu aragtirmada

asagida belirtilen sonuglara varilmigtir:

Arastirmada  Afyonkarahisar ilinde yetistirilen Anadolu mandalarinda
incelenen 21 mikrosatellite lokuslarmdan BMS922, CCMBO005, CCMB113,
CCMB116, CCMB117, CCMB125, CCMB126, CCMB159, CCMB164, CCMB168,
DIK1129, DIK1182, DIK1192, DIK2204, DIK2700, DIK3023, DIK3028, IOBT34
ve TGLAZ23 de toplam 155 farkli allel belirlenmistir. Buna gore; BMS922 lokusunda
8 allel, CCMBO005 lokusunda 5 allel, CCMB113 lokusunda 13 allel, CCMB116
lokusunda 11 allel, CCMB117 lokusunda 10 allel, CCMB125 lokusunda 7 allel,
CCMB126 lokusunda 6 allel, CCMB159 lokusunda 6 allel, CCMB164 lokusunda 9
allel, CCMB168 lokusunda 9 allel, DIK1129 lokusunda 10 allel, DIK1182 lokusunda
8 allel, DIK1192 lokusunda 5 allel, DIK2204 lokusunda 8 allel, DIK2700 lokusunda
8 allel, DIK3023 lokusunda 5 allel, DIK3028 lokusunda 4 allel, I0OBT34 lokusunda
10 allel ve TGLA23 lokusunda 13 allel tespit edilmistir. AME ve CCMB154
lokuslar1 polimorfizm belirlenememistir. Allel sayist CCMB113 ve TGLA23
lokusunda en yiiksek (13 allel), DIK3028 lokusunda ise en diisik (4 allel)
bulunmustur. Lokus basmna diisen ortalama allel sayisi 8,158 (allel/lokus) olarak

hesaplanmistir.

Ortalama Heterozigotluk degerleri; CCMB113 lokusunda en yiiksek (0,839),
DIK3023 lokusunda ise en diisiik (0,143) tespit edilmistir. Calisilan 19 mikrosatellit
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lokuslar1 birlikte degerlendirildiginde ortalama heterozigotluk degeri; 0,651 olarak
hesaplanmis ve bu degerin olduk¢a yiiksek oldugu belirlenmistir. Incelenen
lokuslarin heterozigotluk degerleri Anadolu mandalarinda genetik varyasyonun

yiiksek oldugu kanisina varilmistir.

Her bir lokus bakimindan exact test sonucu beklenen ve gbzlenen
heterozigotluk degerler arasindaki farklar 14 mikrosatellit lokusta (P<0,001, P<0,01
ve P<0,05) 6nemli iliski bulunurken; 5 mikrosatellit lokusta (CCMB126, DIK2204,
DIK2700, DIK3023 ve DIK3028) o6nemsiz bulunmustur. Bu sonuglara gére 6nemli
bulunan lokuslar Hardy—Weinber dengesinden sapma oldugunu gosterirken; dnemsiz

bulunan lokuslarda ise Hardy—Weinberg dengesiyle uyum gosterdigi belirlenmistir.

Bu ¢aligmada kullanilan mikrosatellit markerlerin polimorfizm bilgi igerikleri
(PIC) genel anlamda yiiksek bulunmustur. PIC degeri en yiikksek CCMB113
lokusunda (0,817), DIK3023 lokusunda ise en diisiik (0,139) olarak tespit edilmistir.
DIK3023 lokusunun PIC degeri diisiik oldugu i¢in Anadolu mandalarinda yapilacak
genetik karakterizasyon, c¢alismalarinda kullanilmasmin ¢ok faydali olmayacagi
soylenebilir. Incelenen tiim malaklarm ortalama PIC degeri 0,607 olarak
bulunmustur ve kullanilan lokuslarm polimorfizm belirlenmesinde yiiksek oranda
bilgi wverici oldugu ve bu lokuslarm mandalarda genetik karakterizasyon
caligmalarinda kullanilabilecegi sonucuna varilmistir. Sonuglar yerli manda
popiilasyonlar1 arasindaki genetik ¢esitliligi  incelemek igin  mikrosatellit

markerlerinin yararli oldugunu desteklenmektedir.

Dislama giicii degerleri bir ebeveyn (DG-1) ve iki ebeveyn (DG-2) varliginda
hesaplanmistir. DG-1 ve DG-2 degerleri sirastyla; en yliiksek CCMB113 ve TGLA23
lokuslarinda (0,726 ve 0,842); en diisiik ise DIK3028 lokusunda (0,328 ve 0,504)
tespit edilmistir. Bu ¢alismada 19 mikrosatellite lokus i¢in toplam DG-1 ve DG-2
degerleri (0,999 ve 1,000) 6nemli oranda yiiksek bulunmustur.
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Sonu¢ olarak, mandalarm genetik yapilarmi1 belirlemede, koruma/islah
programlarinda siiriideki mandalarin genetik olarak incelemesinde polimorfik
mikrosatellit lokuslarinin kullanilabilecegi; manda popiilasyonlarini karsilastirmada
ortalama heterozigotluk degerlerinden, exact test olasiliklarindan, PIC ve DG
degerlerinden yararlanilabilecegi kanisma varilmistir. PIC degerinin yiiksek ¢ikmasi
ve kullanilan mikrosatellite lokuslarin bir veya iki multipleks PCR ile
cogaltilabilmesi bu lokuslarim mandalarda ebeveyn tayini analizlerinde de
kullanilabilecegini gostermektedir. Bu nedenle, diisiik PIC degerine sahip lokuslar
yerine yeni mikrosatellite lokuslarinin analizlere dahil edilmesi, mandalarda pedigri
analizlerinde ve irk igi veya wklar arasi genetik iliskileri daha iyi belirlemek igin

kullanilacak ticari bir kitin olusturulmasina katki saglayacaktir.
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OZET

Afyonkarahisar ilindeki Anadolu mandalarinda genetik karakterizasyonu

Bu proje, Afyonkarahisar ili manda popiilasyonunun heterozigotluk /
homozigotluk diizeyini belirlemek, Tiirkiye’deki manda popiilasyonlar1 arasindaki
iliskileri agiklamaya yonelik ¢aligmalara zemin olusturmak, Manda ebeveyn tayini
icin kullanilabilecek test paneli gelistirmek, incelenen lokuslar yardimiyla ebeveyn
kontrolii de yaparak Afyonkarahisar ilinde T.C. Gida, Tarim ve Hayvancilik
Bakanligi TAGEM tarafindan yiiriitiilen “Mandalarin Halk Elinde Islahi1 Projesine”

genetik analizlerle destek olarak seleksiyon hizini artirmak amaciyla yapilmastir.

Bu calismada 21 mikrosatellit lokus kullanilmistr ve bu mikrosatellit
lokuslardan 2 (AME ve CCMB154) lokus disimda 19 (BMS922, CCMBO005,
CCMB113, CCMB116, CCMB117, CCMB125, CCMB126, CCMB159, CCMB164,
CCMB168, DIK1129, DIK1182, DIK1192, DIK2204, DIK2700, DIK3023,
DIK3028, 10BT34 ve TGLA23) lokus da Anadolu mandalarinda polimorfizm
belirlenmistir. Incelenen 19 mikrosatellite lokusunda toplam 155 farkli allel
belirlenmistir. Allel sayis1t CCMB113 ve TGLAZ23 lokusunda en yiiksek (13 allel),
DIK3028 lokusunda ise en diisiik (4 allel) bulunmustur. Lokus basina diisen ortalama

allel sayis1 8,158 olarak hesaplanmistir.

Ortalama Heterozigotluk degerleri; CCMB113 lokusunda en yiiksek (0,839),
DIK3023 lokusunda ise en diisiik (0,143) tespit edilmistir. Calisilan 19 mikrosatellit
lokuslar1 birlikte degerlendirildiginde ortalama heterozigotluk degeri; 0,651 olarak
hesaplanmis ve bu degerin oldukca yiiksek oldugu belirlenmistir. Bunun nedeni
incelenen lokuslarin heterozigotluk degerleri Anadolu mandalarinda genetik
varyasyonun yiiksek oldugu kanisma varilmistir. Her bir lokus bakimindan exact test

sonucu beklenen ve gozlenen degerler arasindaki farklar 14 mikrosatellit lokusta
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(P<0,001, P<0,01 ve P<0,05) 6nemli iligki bulunurken; 5 mikrosatellit lokusta
(CCMB126, DIK2204, DIK2700, DIK3023 ve DIK3028) 6nemsiz bulunmustur.

Bu ¢alismada kullanilan mikrosatellit markerlarin polimorfizm bilgi icerikleri
(PIC) genel anlamda yiiksek bulunmustur. Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri en
yiiksek CCMB113 lokusunda (0,817), DIK3023 lokusunda ise en diisiik (0,139)
olarak tespit edilmistir. DIK3023 lokusunun PIC degeri diisiik oldugu i¢in Anadolu
mandalarinda yapilacak genetik ¢alismalarinda kullanilmasmm ¢ok faydali
olmayacag sdylenebilir. incelenen tiim malaklarm ortalama PIC degeri 0,607 olarak
bulunmustur ve kullanilan lokuslarin polimorfizm belirlenmesinde yiiksek oranda
bilgi wverici oldugu ve bu lokuslarm mandalarda genetik karakterizasyon

calismalarinda kullanilabilecegi sonucuna varilmastir.

Dislama giicii (DG-1 ve DG-2) degerleri sirasiyla; en yiiksek ise; CCMB113 ve
TGLA23 lokuslarinda (0,726 ve 0,842), en diisik DIK3028 lokusunda (0,328 ve
0,504) oldugu tespit edilmistir. Bu calismada kullanilan mikrosatellit lokuslarin
toplam DG-1 ve DG-2 degerleri 0,999 ve 1,000 olarak hesaplanmuistir.

Sonu¢ olarak, mandalarm genetik yapilarini1 belirlemede, koruma/islah
programlarinda siiriideki mandalarin genetik olarak incelemesinde polimorfik
mikrosatellit lokuslarinin kullanilabilecegi; manda popiilasyonlarmi karsilastirmada
ortalama heterozigotluk degerlerinden, exact test olasiliklarindan ve PIC degerinin
kullanilabilecegi kanisina vardmigtir. PIC degerinin yiiksek ¢ikmasi ve kullanilan
mikrosatellite lokuslarm bir veya iki multipleks PCR ile ¢ogaltilabilmesi bu

lokuslarm mandalarda pedigri analizlerinde kullanilabilecegini gostermektedir.

Anahtar kelimeler : Manda, Mikrosatellit, Heterizotluk, Allel frekansi, Exact Test,
PIC

77



SUMMARY

Genetic Characterization of Water Buffalo in Afyonkarahisar

This project aims to determine the heterozygosity / homozygosity level of the
Afyonkarahisar city buffalo population, to establish a groundwork for explaining the
relations between the buffalo populations in Turkey, to develop a test panel that can
be used for parental identification in buffalo and to conduct parental control with the
help of investigated loci. The Ministry of Food, Agriculture and Livestock carried
out by the TAGEM to support the "Buffalo People's Reclamation Project" with

genetic analysis and to increase the speed of selection.

In this study, 21 microsatellite loci were used to determine the genetic
structures of the Anatolian buffalos and polymorphsim was determined at 19
(BMS922, CCMBO005, CCMB113, CCMB116, CCMB117, CCMB125, CCMB126,
CCMB159, CCMB164, CCMB168, DIK1129, DIK1182 , DIK1192, DIK2204,
DIK2700, DIK3023, DIK3028, I0BT34 and TGLA23) locus except 2 (AME and
CCMB154) locus from these microsatellite locus. A total of 155 different alleles
were found in the 19 microsatellite loci examined. Allel number was found highest in
CCMB113 and TGLA23 (13 alleles) and lowest in DIK3028 (4 alleles). The average
number of alleles per locus was calculated as 8,158. Mean Heterozygosity values;
The highest in CCMB113 (0.839) and the lowest in DIK3023 (0.143) were found.
When the 19 microsatellite loci studied were evaluated together, the mean
heterozygosity value was calculated as 0.651 and this value was observed to be quite
high. The reason for this is that the genetic variation in Anatolian buffalos is high in
terms of the loci examined. For each locus, the difference between the observed and
expected values of the Chi-square and Exact test results was found to be significant
in the 14 microsatellites (P<0,001, P<0,01 ve P<0,05), whereas it was not significant
in the 5 microsatellites (CCMB126, DIK2204, DIK2700, DIK3023 ve DIK3028).
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The polymorphism information content (PIC) of the microsatellite markers
used in this study is generally high. The polymorphism information content (PIC)
value was found to be highest in CCMB113 (0.817) and lowest in DIK3023 (0.139).
Since the DIK3023 loci has a low PIC value, it can be said that it would not be very
useful to use it in genetic studies to be performed in Anatolian buffalo. The mean
PIC value of all studied buffalo was found to be 0.607. The polymorphism of the loci
used is highly informative and the locus can be used for genetic characterization

studies.

Probability of Exclusion (DG-1 and DG-2) values were found; the highest at
CCMB113 and TGLA23 locuses (0,726 and 0,842), the lowest at DIK3028 locus
(0,328 and 0,504), respectively. The total DG-1 and DG-2 values of the

microsatellite loci used in this study were calculated as 0,999 and 1,000.

As a result, in determining the genetic structure of buffalos, it has been
concluded that polymorphic microsatellite loci can be used in the genetic review of
the herd of buffalos in conservation / breeding programs, the average heterozygosity
values in comparing buffalo populations, exact test probabilities and PIC value can
be used. The fact that the PIC value is high and that the microsatellite loci used can
be amplified by one or two multiplex PCR can demonstrate that these loci can be

used for pedigree analyzes in buffalo.

Key words: buffalo, microsatellite, heterozygosity, Allel frequency, Exact Test, PIC
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