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ONSOZ

Molekiiler genetik ¢alismalar1 giiniimiizde 6nemli bir yere sahiptir. Ozellikle
polimeraz zincir reaksiyonu temelli DNA markorlerinin Kulllanilmas: ile genetik
cesitlilik ve genetik karakterizasyon amaciyla bir¢ok ¢alismalar yapilmaktadir.
Kullanilan markorlerden en ¢ok tercih edilen ve yaygin olarak kullanilani
mikrosatellitlerdir. Mikrosatellit markoérler kullanilarak populasyonlar i¢i ya da
populasyonlar arasindaki genetik iliski belirlenebilmektedir. Ayrica irklar hakkinda

tanimlayici bilgiler elde edilmesinde kullanilmaktadir.

Tiirkiye yerli gen kaynaklarindan olan Kars ili ve ¢evresine adapte olmus, zor
iklim sartlarina ve hastaliklara kars1 dayanikli Zavot sigir irkinin mikrosatellitler ile
genetik karakterizasyonu amaciyla Dogu Anadolu Kirmizisi, Simental, Esmer ve
Holstayn sigir irklariyla yapilan bu ¢alisma ile 2014 yilinda irk tescili almis olan
Zavot wrkinin kendi icindeki ve diger populasyonlar arasindaki genetik iliskisi
hakkinda bilgi edinilmistir. Bu calisma bulgularinin gelecekte yapilacak ¢alismalara

151k tutacagi kanaatindeyiz.
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OZET

Zavot Sigir Irkinin Mikrosatellitler ile Genetik Karakterizasyonu

Bu tez galigmasi kapsaminda, Kars ili ve ¢evresinde lokal olarak yetistiriciligi
yapilan ve 29173 sayili 12 Kasim 2014 tarihli Resmi gazetede yerli bir sigir irki
olarak tescillenen Zavot sigir irkinin 1k igi ve wklar arasi genetik ¢esitliligin ve

filogenetik iligkinin ortaya konulmasi amac¢lanmustir.

Calismada, halk elinde yetistiriciligi yapilan, klinik yonden herhangi bir
saglik sorunu olmayan, akraba olmayan, 49 bas Zavot (ZAV), 40 bas Dogu Anadolu
Kirmizis1 (DAK), 40 bas Simental (SIM), 40 bas Isvicre Esmeri (ESM) ve 40 bas
Holstayn (HOLS) olmak iizere toplam 209 bas sigir kullanilmistir. Bu sigirlardan
toplanan kan &rneklerinden, standart fenol-kloroform yontemi kullanilarak DNA
izolasyonlar1 yapilmis ve elde edilen DNA 6rnekleri, sigir spesifik 19 mikrosatellit
markor kullanilarak multipleks PZR ile yiikseltgenmistir. Yikseltgenen PZR
rtinlerine kapiller elektroforez islemi uygulanmistir. PZR iriinleri ayristirilarak ve

her mikrosatellit markdrii i¢in genotipler belirlenmistir.

Bu ¢alismada elde edilen genotipler farkli paket programlart (GenAlEx6,
FSTAT, Bottleneck 1.2.02, Genetix 4.05, Arlequin 3.1, Cervus 3.0.7, Structure 2.3.4,
Population 1.2.32, TreeView) kullanilarak analiz edilmis ve genetik parametreler
(toplam allel sayilari, Ozgiin alleller, allel frekanslari, beklenen ve go6zlenen
heterozigotluk degerleri, Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluk degerleri,
populasyonlara atanma degerleri, populasyonlar arasi genetik kimliklendirme ve
genetik uzaklik matriksi, ortalama Fr, Fst ve Fis degerleri, populasyonlar arast Fst
degerleri, populasyonlar aras1 genetik farkliliklarin Fis degerleri, populasyonlarin yok
olma tehlikesi gecirip gecirmedikleri, Faktoriyel Benzerlik Analizleri (FCA),
AMOVA ve Mantel testi, PIC degerleri, genetik yap1 testi, filogenetik agaclar

hesaplanmustir.
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Calismada toplam 274 farkli allel tespit edilmis olup, ortalama allel sayisi
10,29, ortalama etkin allel sayis1 ise 5,38 olarak belirlenmistir. En fazla allel sayisi
DAK populasyonunda (20 allel), en az allel sayis1 ise ZAV ve HOLS
populasyonlarinda (3’er allel) tespit edilmistir. Ayrica toplam 51 6zgiin allel tespit
edilmistir. Populasyon bazinda ortalama beklenen heterozigotluk (He) degeri 0,748-
0,782 ve ortalama gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0,556-0,638 olarak
belirlenmistir. Popusyonlar arasi genetik uzaklik matriksine gore en yiiksek genetik
uzaklik ZAV-HOL (0,358) ve en diisiik genetik uzaklik ise DAK-SIM (0,081)

populasyonlart arasinda saptanmaistir.

Filogenetik aga¢ sonucuna goére HOLS ve ESM ile ZAV ve DAK
populasyonlarmmin aym1 kokte yer almasimna ragmen zamanla birbirlerinden
ayrildiklar1 ve SIM populasyonunun ise diger populasyonlardan tamamen ayri bir
kokte yer aldigi belirlenmistir. Assignment test sonucuna gore calismadaki toplam
209 bireyden 65 birey farkli populasyonlara atanmigtir. Tiim markorlere ait ortalama
Fir, Fst, Fis degerleri sirasiyla 0,275, 0,048 ve 0,248 olarak bulunmustur.
Populasyonlarin ikili karsilagtirilmasinda en ytiksek Fst degeri (0,072) ZAV-HOLS
populasyonlar1 arasinda, en diisiik Fst degeri (0,009) ise DAK-SIM populasyonlari
arasinda  gorilmdstiir.  Yapilan  bottleneck analizi  sonucunda  ¢alisilan
populasyonlarin degerleri arasinda 6nemli farklilik olmadigindan (ZAV 0,445, DAK
0,414, SIM 0,767, HOLS 0,325, ESM 0,067) ve normal L dagilimi gosterdiginden

dolay1 incelenen yerli 1rklarin yok olma tehlikesi gecirmedikleri belirlenmistir.

Caligilan populasyonlardaki bireylere ait FCA grafigi incelendiginde her
populasyonun ayr1 bir yerde yerlesim gosterdigi fakat 6zellikle ZAV, DAK ve ESM
populasyonlarinda bir karisim oldugu gozlenmistir. Calismada ortalama PIC
degerleri en diisiik (0,44) BM2113 markoriinde, en yiiksek (0,92) ise TGLAS3
markdriinde oldugu belirlenmistir. BM2113 markorii hari¢ diger markorlerde
ortalama PIC degerleri 0,50’den biiyiik oldugu i¢in yiiksek oranda bilgi verici
olduklar1 goriilmistiir. Structure analizi sonucunda populasyonlart en iyi ayiran K

degerinin 3 oldugu tespit edilmistir.
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Sonug olarak; Kars ve yoresinde lokal olarak yetistiriciligi yapilan ZAV sigir
rkinin kéken aldigi iddia edilen ESM ve SIM irklarindan tamamen ayrildig
belirlenmistir. Bolgeye 06zgii olan yerli irklarim kiiltiir wrklariyla kontrolsiiz
melezlenerek genetik yapilarinin bozulmasindan dolay:1 bu irklarin korunmasi ve saf
stirlilerinin olusturulmasi yoniindeki ¢aligmalarin arttirtlmasi Tiirkiye sigirciligimin

gelecegi icin yararli olacaktir.

Anahtar Kelimeler: Genetik Karakterizasyon, Mikrosatellit, Sigir, Yerli Irk, Zavot
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SUMMARY

Genetic Characterization of Zavot Cattle Breed with Microsatellites

Within the scope of this thesis, it was aimed to reveal the genetic diversity
and phylogenetic relation between intra- and inter-breed of Zavot cattle breed which
is raised locally in and around Kars province and registered as local bovine in 29173
numbered Official gazette dated November 12, 2014.

In this study, a total of 209 head of non-relative cattle were used without any
clinical health problems, including 49 head of Zavot (ZAV), 40 head of Eastern
Anatolian Red (EAR), 40 head of Simmental (SIM), 40 head of Brown Swiss (BS)
and 40 head of Holstein (HOLS). From the blood samples collected from these cattle,
using the standard phenol-chloroform method, DNA isolations were made, and the
DNA samples obtained were amplified by multiplex PCR using bovine specific 19
microsatellite markers. Capillary electrophoresis process was applied to the oxidized
PCR products. The PCR products were separated and genotypes were determined for

each microsatellite locus.

The genotypes obtained were analysed using different packet programs
(GenAlEXx6, FSTAT, Bottleneck 1.2.02, Genetix 4.05, Arlequin 3.1, Cervus 3.0.7,
Structure 2.3.4, Population 1.2.32, TreeView) and genetic parameters (total number
of alleles, specific alleles, allele frequencies, expected and observed heterozygosity
values, Hardy-Weinberg Equilibrium (HWE), assignment to populations values,
genetic identification between populations and genetic distance matrix, average Fr,
Fst and Fs values, Fst values between populations, the Fis values of the genetic
differences between populations, whether populations are at risk of extinction,
factorial correspondence analysis (FCA), AMOVA and Mantel test, PIC values,

structure test, phylogenetic trees) were calculated.
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A total of 274 different alleles were identified in this study, with an average
number of alleles of 10.29 and an average number of effective alleles of 5.38. The
highest number of alleles was found in the EAR population (20 alleles) and the least
number of alleles in the ZAV and HOLS populations (3 alleles). In addition, a total
of 51 private alleles were detected. Based on the population, the average expected
heterozygosity (He) value was determined as 0.748-0.782, and the average observed
heterozygosity (Ho) value as 0.556-0.638. According to the population genetic
distance matrix, the highest genetic distance was found between ZAV-HOLS (0.358)
populations and the lowest genetic distance was detected between EAR-SIM (0.081)

populations.

According to the phylogenetic tree result, although HOLS-BS and ZAV-EAR
populations were located at the same roots, they were separated from each other over
time, and the SIM population was found completely different root from other
populations. According to the assignment test result, 65 individuals in total 209
individuals were assigned to different populations. The average Fr, Fst and Fis
values of all markers were found to be 0.275, 0.048 and 0.248, respectively. In the
binary comparison of populations, the highest Fst value (0.072) was found among
ZAV-HOLS populations and the lowest Fst value (0.009) was found among EAR-
SIM populations. It has been determined that the populations do not undergo the
danger of extinction as a result of the bottleneck analysis, because there is no
significant difference between the values of the populations that are studied (ZAV
0.445, EAR 0.414, SIM 0.767, HOLS 0.325, BS 0.067) and show normal L

distribution.

When the FCA graph of the individuals in the populations was examined, it
was observed that each population showed a settlement in a separate place, but it was
a mixture especially in ZAV, EAR and BS populations. The average PIC values in
the study were found to be lowest (0.44) in the BM2113 marker and the highest
(0.92) in the TGLA53 marker. Markers other than the BM2113 were found to be
highly informative because the average PIC values were greater than 0.50. As a
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result of the structure analysis, it was determined that the K value which best
separated the populations is 3.

In conclusion, it was determined that the ZAV cattle breed which was
breeding in Kars and its region was completely separated from the BS and SIM
breeds which were claimed that they contributed to the formation of the ZAV cattle.
Because of the fact that the native breeds, which are the symbol of the region, are
making uncontrolled crossbreeding with culture breeds, increasement of studies
towards the protection of these breeds and the establishment of pure herds will be
useful for the future of cattle in Turkey.

Key Words: Genetic Characterization, Microsatellite, Cattle, Native breed, Zavot



1. GIRIS

Hayvan yetistiriciligi tarih boyunca insan hayatinda énemli yer tutmus olup,
insanin sosyal ve ekonomik gelismesinde ve medeniyetler kurmasinda biiytlik etkisi
olmustur. Tarihin en eski donemlerinde bile gogebe yasayan insanlarin en 6nemli
varlig1 ve belki de en kiymetli serveti sahip olduklar1 hayvanlari olmustur (Akgapinar

ve Ozbeyaz 1999).

Diinya niifusunun her gecen giin artmasi yogun kentlesme ve toplumsal refah
seviyesindeki artigla birlikte hayvansal triinlere olan talebi ciddi bir sekilde
arttirmaktadir. Hayvancilik ve hayvansal iretim tiim ilkeler i¢in 6nemli bir alan
olmakta ve iilke ekonomileri i¢in de 6nemli bir sektor haline gelmektedir (Knips
2005).

Hayvancilik faaliyetleri i¢inde sigirciligin oldukg¢a Onemli bir yeri vardir.
Ulkelerin hayvansal iiretim diizeyi, gelismislik durumlarinin énemli gostergelerinden
biridir. Hayvancilik sektoriiniin basta ulusal beslenmeye katkisinin yani sira istihdam
yaratmasi; sanayiye hammadde saglanmasi ve ihracat yoluyla gelir elde edilmesi gibi
onemli islevleri vardir. Bununla birlikte, ailesel isletme tipinin yogunlastigi kirsal
alanlarda gizli issizligin onlenmesinde de o6nemli iktisadi fonksiyonlari vardir

(Sakarya ve Aydin 2011).

1.1. Sigirin Evciltilmesi ve Kokeni

Evciltme temel olarak, ¢esitli verimlerinden ve hizmetlerinden yararlanmak
lizere yabani hayvanlarin insanlara yakinlagtirilmasi, alistirilmasi ve insan kontrolii

altinda tretilmesi anlamina gelmektedir (Evrim ve Glines 1997).

Insan ile hayvan iliskisi yoniinden sigirin diger hayvanlar arasinda énemli bir
yeri vardir. ilk caglarda insanlar; yabani sigirlar1 avlayarak eti ile beslenmis, deri,
kemik ve boynuzlarini ise ¢esitli amaglarla kullanmiglardir. Uygarligin ilerlemesi ve
avciligin yeterli olmadiginin anlasilmasiyla birlikte yabani hayvanlarin evciltilmesi

yoluna gidilmistir. Insanlarin gdgebe hayati birakip yerlesik hayata gegmeleri



sigirlarin daha pek ¢ok 6zelliginden yararlanma arayislarina neden olmustur. (Alpan
ve Aksoy 2015).

Sigirlarin evcillestirilmesi ile ilgili en eski kanitlar, Konya ovasinda bulunan
Catal Hoyiik’te ortaya cikarilan si@ir kalintilaridir. Sigirlarin 5800 yil 6nce
Anadolu’da evcillestirildigi varsayilmaktadir (Perkins 1969, Akcapinar ve Ozbeyaz
1999). Evcillestirme Orta Asya’da baslamis daha sonra ise Asya’nin diger
bolgelerine ve Balkanlar iizerinden Avrupa’ya yayilim gostermistir. Bugiin bilinen
evcil sigirlarin binlerce yil 6nce yasamis yabani sigirlardan koken aldigi ve
giintimiizdeki birgok sigir irkinin elde edilmesinde ise Bos taurus primigenius’un
etkili oldugu disiiniilmektedir. Yabani sigirlarin genel olarak 180-215 cm cidago
yiiksekligine sahip iri ciisseli olduklar: bildirilmektedir (Akgapmar ve Ozbeyaz 1999,
Inal ve ark. 2016).

Sigir tiirii zoolojik siniflandirmada; Hayvanlar alemi igerisinde, Sirt iplikliler
subesi, Memeliler sinifi, Cift tirnaklilar alt takimi, Bos boynuzlular familyasi,
Sigirlar cinsi ve Gergek sigir (Bos taurus) tiirii igerisinde simiflandirilmaktadir
(Anonim 2018b).

Alem : Animalia [Hayvanlar]
Sube : Chordata [Sirt Iplikliler]
Alt sube : Vertebrata [Omurgalilar]
Sinif : Mammalia [Memeliler]
Alt simif : Placentalia [Plasentalilar]
Takim  : Ungulata [Tirnaklilar]
Alt takim : Artiodactyla [Cift tirnaklilar]

Familya : Bovidae cavicornia [Bos boynuzlular]
Alt familya: Bovinae

Cins : Bos

Altcins : Taurus

Tir : B. taurus [Gergek s1g1r]



1.2. Sigir Yetistiriciliginin Onemi

Sigirlardan baslica gida kaynagi olarak faydalanmanin yani sira bir¢ok
Ozelliginden yararlanilmistir. Giliniimiizde Si8irin is giicii veriminden yararlanma
diizeyi eski Onemini kaybetmistir. Modern diinyada hizla artan niifusun etkisiyle
birlikte et ve siit gibi hayvansal gida tiretiminin 6nemi gittikge artmistir. Sigirlar et ve
stit ihtiyacin1 karsilama bakimindan hayvan basma verimde diger tiirlere gore

iistiinliik gdstermektedir (Akman 1998, Ilgii ve Giines 2002).

Diinyada toplam kirmizi et {iretiminin %58’inin domuz eti ve %32,4’{inlin
sigir eti kaynakli oldugu goriilmektedir. Domuz eti dahil edilmediginde Diinya
toplam kirmizi et liretiminin %77,4°1, siit Gretiminin ise %82,8’i sigirlardan elde
edilmektedir (FAO 2016). Tirkiye’deki toplam kirmizi et iiretiminin %88,1°1, siit
{iretiminin ise %90,6’s1 sigirlardan elde edilmektedir (TUIK 2017).

Sigir eti icerdigi amino asitler, B grubu vitaminler ve demir, inek siitii ise
yilin her doneminde iiretilebilir olmasi, biiylime ve gelisme i¢in gerekli protein
(Bender 1998), vitamin ve mineral madde yoniinden zengin olmasindan dolay1 insan
saglig1 agisindan gerekli degerli temel besin maddeleri olma niteligini géstermektedir
(Turan ve ark. 2017).

Glinlimiiz tlkelerin gelismislik diizeyinin saptanmasinda hayvansal iriin
tilketim miktarlar: énemli bir gosterge olarak ele alinmaktadir. Ozellikle et, siit ve
yumurta gibi gidalar insan beslenmesinde kritik Oneme sahiptir. Gelismis ve
gelismekte olan iilkelerde sosyal ve ekonomik gelismelerle birlikte hayvansal kokenli
gida cesitliligi ve tiiketilen gidalarin yapist (fast-food gibi) degisim gostermektedir.
Ayrica bu tip iilkelerde kisi basina hayvansal gidalarin tiiketim miktar1 da artig
gostermektedir (Kan ve Direk 2004, Cankurt ve ark. 2010).



1.3. Tiirkiye SiZir Varhgi

Tiirkiye’de yetistirilen sigir sayis1 (TUIK 2017) 2017 yili itibariyle
15.943.586 bas olarak belirlenmistir. Tirkiye sigir varligmin yaklasik %49’unu
kiiltiir irklar1, %41 ini kiiltiir melezleri ve %10°unu yerli irklar olugturmaktadir. Kars,
Ardahan ve Igdir illerinde yetistirilen toplam sigir sayisinin ise %19,1%ini kdltiir
irklart, %74,5’inin kiltir melezi sigirlar ve %6,4’tiniin ise yerli irklardan olustugu
gozlenmektedir. Tirkiye yerli sigir genotipleri Boz, Yerli Kara (YK), Dogu Anadolu
Kirmizis1 (DAK), Giiney Anadolu Kirmizisi (GAK), Yerli Giiney Saris1 (YGS) ve
Zavot (ZAV) sigir irklari olusturmaktadir. Tirkiye yerli irklarindan ZAV ve DAK
sigirlarin da dogal yetistirme alan1 olan Kars, Ardahan ve Igdir illerinin 2017 yili

sigir sayilar: Tablo 1°de verilmistir.

Tablo 1: Kars, Ardahan ve Igdir illerinde bulunan sigir varligi (TUIK 2017).

Genotip il Say1 (bas) Genel Toplam %
Kars 100.474

Kiiltiir irk1 Ardahan 17.247 172.878 19,1
Igdir 55.157
Kars 334.605

Kiiltir melezi Ardahan 256.317 671.077 74,5
Igdir 80.155
Kars 32.245

Yerli irk Ardahan 16.229 57.378 6,4

Igdir

8.904




1.4. Tez Kapsaminda Cahsilan Sigir Irklar

Tez kapsaminda Kars, Ardahan ve Igdir bolgesinde yetistirilen ve tezde

tizerinde calisilan s1gir irklarinin genel 6zellikleri asagida 6zetlenmistir.

1.4.1. Simental Irka

Isvigre’de gelistirilmis olan Simental (SIM) ki sigirlar, et ve siit verim
Ozellikleri diisiik olan yerel irklar lizerinde (Berner 1rki) yapilan 1slah ve seleksiyon
calismalar1 sonrasinda elde edilmistir. En cok Isvicre’nin Simme ve Saane
vadilerinde yetistiriciligi yapilmaktadir (Batu 1962). Ayrica Almanya’nin daglk
bolgeleri ve Avusturya’da da yaygimn olarak yetistiriciligi yapilmaktadir. Et verim
ozelliginden yararlanmak i¢in diinyanin ¢esitli lilkelerine gotiiriilmiis ve melezleme

calismalarinda 1slah edici hat olarak kullanilmustir (Perisi¢ ve ark. 2009, Inal ve ark.

2016).

SIM 1rki sigirlar ilk kez 1912 yilinda Tiirkiye’ye getirilmistir. Bu yillarda
Karacabey Harasinda oOnceleri sistemli olmayan melezlemeler yapilmistir.
Cumhuriyetin ilanindan sonra 1925 yilinda Macaristan’dan Tiirkiye’ye 10 bag
Simental ki inek ve 5 bas Simental irk boga getirilmis fakat melezlemelerde
istenilen basar1 elde edilememistir (Aral 1976, Deliomeroglu 1993). Son yillarda
Tiirkiye genelinde oldugu gibi kuzeydogu Anadolu bélgesi illerinde de yaygin olarak
yetistiriciligl yapilmaktadir.

SIM 1rkinda genel olarak sar1 alaca ya da kirmizi alaca beden rengi gozlenir.
Bas rengi ve ayaklarin u¢ kisimlar1 ¢ogunlukla beyazdir. Bazen bu bdlgelerde kirmizi
veya sariliklar bulunabilir. Boynuz ve tirnaklar beyaz veya krem rengindedir (Inal ve
ark. 2016). Yetistirmede 6zellikle beden rengi koyu renkliler tercih edilir. Saglam
kondisyonlu ve dag sartlarina uyum giicii yiiksektir. Bu nedenle tirnak yapilarinin da
iyi oldugu varsayilir. Sirt uzun ve kuvvetli, gogiis genis ve derin, sagr1 dengeli ve
kaslar gelismis durumdadir. Fakat bu o6zelliklerine ragmen uyum yetenegi ve
dayanikliliginin Esmer 1k kadar iyi olmadig: bildirilmektedir (Batu 1962, Evrim ve
Giines 1997).



SIM wrkinda ergin canli agirlik disilerde 575-800 kg (Cziszter ve ark. 2016,
Inal ve ark 2016), dogum agirlig1 36-40 kg (Akbulut 1998, inal ve ark 2016), kuruda
kalma siiresi 81 giin (Cilek ve Tekin 2005), ortalama ilk buzagilama yas1 27-30 ay,
buzagilama aralig1 377-379 giin (Cilek ve Tekin 2005, Ozkan ve Giines 2011), servis
sayist 1,76-1,94 adet, servis periyodu 94 giin (Cilek ve Tekin 2005), laktasyon siiresi
291-305 giin (Akbulut 1998, Cilek ve Tekin 2005, Ulutas ve Sezer 2009), bir
laktasyondaki siit verimi 3070-7400 litre (Akbulut 1998, Cilek ve Tekin 2005, Logar
ve ark. 2007, Ulutas ve Sezer 2009, Nistor ve ark. 2014, Cziszter ve ark. 2016,
Bolacali ve Oztiirk 2018) ve siitteki yag oran1 % 3,9-4,1 (Cziszter ve ark. 2016)

diizeyindedir.

1.4.2. Esmer Irk (Isvicre Esmeri)

Anavatani Isvicre olan Esmer 1rk (ESM) uzun yillar yapilan seleksiyon ve
1islah ¢alismalari ile verim ozellikleri diisiik olan yerli irklardan elde edilmis ve o
yillarda siit verim yonli yetistiriciligi 6n plana g¢ikarilmigtir. Esmer sigir 1rki,
Isvigre’de 1000 yildir saf olarak yetistirilmektedir. Ayrica Avusturya’da Isvigre
Esmer sigiriin melezleme calismalarinda kullanilmasiyla Avusturya Esmeri adi
verilen sigirlar elde edilmistir. Amerika Birlesik Devletleri’ndeki ESM 1rk sigirlarin
stit verim yonli yetistiriciligi yapilmakta ve bundan dolay1 da siitgii tipe yaklasan bir

viicut yapisina sahiptir (Batu 1962, Evrim ve Giines 1997, Inal ve ark. 2016).

ESM 1rk1, Cumhuriyetin kurulusundan hemen sonra 1925 yilinda Tiirkiye’ye
getirilerek hem saf olarak yetistirilmeye devam edilmis hem de melezleme
calismalarinda kullanilmistir. Montofon olarak bilinen sigirlar, Avusturya’nin
Montofon bélgesindeki yerli sigirlarin isvigre Esmeri sigirlarla melezlenmesiyle elde
edilmis sigirlardir. Tlk getirilen ESM sigirlarin Avusturya’nin Montofon 1rki sigirlar:
olmasi nedeniyle Montofon ismi kullamlmis ve daha sonraki Isvigre’den ithal edilen
Isvigre Esmeri sigirlara da Montofon denilmeye devam edilmistir. Giiniimiizde ESM
irktan koken almis birgok sigir gruplar vardir (Inal ve ark. 2016). ESM wrkin Ege,
Marmara ve I¢ Bat1 Anadolu’da Boz 1rk ile melezlenmesi sonrasi elde edilen sigirlara

Karacabey Esmeri, Orta Anadolu’da YK ile melezlenmesinden elde edilenlere Orta



Anadolu Esmeri, Dogu Anadolu’da DAK ile melezlenmesi sonrasinda elde edilenlere
Dogu Anadolu Esmeri adi verilmistir. Adi gecen bu sigir tiplerinde hakim olan
genotip ESM 1rk oldugundan Karisikligi engellemek igin tiimiine Tiirk Esmeri
denilmesi daha uygun olmustur (Alpan ve Aksoy 2015).

ESM wrk sigirlarin degisik iklim ve cografi sartlar ile bakim ve besleme
degisikliklerine uyum Kkabiliyeti yiiksektir. Tiirkiye’de de Ege bolgesinden Dogu
Anadolu bolgesinde Kars’a kadar genis bir cografyanin ¢evre sartlarina uyum
saglamis ve yaygin olarak yetistiriciligi yapilmaktadir (Alpan ve Aksoy 2015). Bu
sigirlarda renk degisik tonda esmer olmakla birlikte gliimiisii griden siyaha yakin renk
tonlar1 da gozlenebilmektedir. Genellikle sirtta agik renkte bir ester ¢izgisi bulunur.
Kulak i¢indeki tiiyler genelde uzun ve beyaz olmasia ragmen merme, kuyruk ucu,
dil ve boynuz uglar1 siyahtir. Yiiksek rakimli bolgelere iyi uyum saglamis bir irk
olmasinin verdigi avantajla saglam ayak ve tirnak yapisina sahiptir. Viicut saglam,
kuvvetli, iri ve harmonik bir yapiya sahiptir (Evrim ve Gilines 1997, Alpan ve Aksoy
2015, inal ve ark. 2016). ESM 1rk, kombine verim 6zelligi olan bir irktir (Evrim ve
Giines 1997, Inal ve ark. 2016).

ESM 1rkin canli agirligr ortalama 600 kg (Alpan ve Aksoy 2015), buzagilama
yasi 54,2 ay (Hare ve ark. 2006), buzagilama araligi 394-483 giin (Yanar ve ark.
1997, Hare ve ark. 2006, inci ve ark. 2007, Estrada-Leon ve ark. 2008, Kopuzlu ve
ark. 2008, El-Tarabany ve Nasr 2015), servis sayis1 1,74-3,18 adet (Estrada-Leon ve
ark. 2008, Tiezzi ve ark. 2011, El-Tarabany ve Nasr 2015) servis periyodu 100-144
giin (Yanar ve ark. 1997, Inci ve ark. 2007, Kopuzlu ve ark. 2008, El-Tarabany ve
Nasr 2015), laktasyon siiresi 302-327 giin (inci ve ark. 2007, Tiezzi ve ark. 2011,
Dogru 2015), laktasyon siit verimi 3370-8500 litre (inci ve ark. 2007, Tiezzi ve ark.
2011, Dogru 2015, El-Tarabany ve Nasr 2015), siit yagi oram1 %3,9-4,3 (Yanar ve
Aydin 2000, Tiezzi ve ark. 2011, Dogru 2015) ve gebelik siiresi 283-290 giin (Yanar
ve ark. 1997, Kopuzlu ve ark. 2008, Alagam 2015) oldugu bildirilmektedir.



ESM 1rkta buzagr dogum agirligi ortalamasi ¢ogu irka gore daha yiiksek
diizeyde oldugundan, gii¢ dogum orani daha fazla olabilmektedir. Bu nedenle yerel
irklardan kiiglik yapili inekler ile esmer bogalarin ¢iftlestirilmesi sonrasinda yiiksek

oranda gii¢ dogumlarla karsilagilmaktadir (Alpan ve Aksoy 2015).

1.4.3. Holstayn (Siyah Alaca) Irki

Hollanda’nin Frizya bolgesinde gelistirilen Siyah Alaca Holstayn’lar (HOLS)
diinya iizerinde en fazla yayilim gosteren 1rk olma &zelligine sahiptir. Bu sigirin MO
350 yilindan beri Frizya bolgesinde yetistirildigine dair bilgiler bulunmaktadir. Yore
halki tarafindan bolgeye yabanci sigir irklarinin sokulmamasiyla bu 1k safliginm
yillarca koruyabilmistir. Algak arazi sigirlarindan olup, genellikle kaliteli cayirlar ve
iliman iklimde basaril bir sekilde yetistirilmektedir (Alpan ve Aksoy 2015, Inal ve
ark. 2016). Amerika Birlesik Devletleri’'nde bu irkin beden yapist siit¢li 6zellik
gosterirken, Almanya’daki tipleri etci tip 6zellik gostermektedir (inal ve ark. 2016).
Tiirkiye’ye 1958 yilinda itibaren bu ik ithal edilmeye baslanmustir. ilk olarak
Amerika Birlesik Devletleri’nden Bursa Karacabey Harasina daha sonra diger devlet
hayvancilik kurumlarina ve bazi 6zel isletmelere siyah alaca inek ve bogalar ithal
edilmistir. Tiirkiye’nin kuzeydogu Anadolu bolgesi dahil tamaminda yetistirilirken
yem bitkileri iretiminin ¢ok daha yiiksek oldugu Ege, Marmara ve Akdeniz

bolgelerinde yaygin olarak yetistirilmektedir (Alpan ve Aksoy 2015).

HOLS irkinin en yaygin beden rengi siyah beyaz alacadir ve bu irk tam bir
stit¢ii beden yapisina sahiptir. Viicut onden arkaya dogru genisleme gosterir ve
derinligi artar. Kil ortiisii ise kisa ve parlaktir. Kemik yapisi oldukga iri yapilidir.
Meme dokusu yiiksek siit verimine uygun olarak oldukga biiyiik olmasinin yani sira,
siskin ve uzun-belirgin kan damarlarina sahiptir (Alpan ve Aksoy 2015, Inal ve ark.
2016).



HOLS irkinin kuruda kalma siiresi 41-81 giin (Bakir ve Kaygisiz 2013, Akkas
ve Sahin 2014, Van Eetvelde ve ark. 2017), ilk buzagilama yas1 23-25 ay (Van
Eetvelde ve ark. 2017), buzagilama araligi 395-411 giin (Haile-Mariam ve ark. 2003,
Ozcakir ve Bakir 2003, Sahin ve Ulutas 2010, Giirses ve Bayraktar 2012, Akkas ve
Sahin 2014), servis sayist 1-2 adet (Sahin ve Ulutas 2010, Van Eetvelde ve ark.
2017) servis periyodu 113-151 giin (Ozgakir ve Bakir 2003, Sahin ve Ulutas 2010,
Giirses ve Bayraktar 2012, Zink ve ark. 2012, Akkas ve Sahin 2014, Yamazaki ve
ark. 2016), laktasyon siiresi 295-395 giin (Haile-Mariam ve ark. 2003, Bakir ve
Kaygisiz 2013, Akkas ve Sahin 2014, Van Eetvelde ve ark. 2017), laktasyon siit
verimi 5560-10190 litre (Haile-Mariam ve ark. 2003, Giirses ve Bayraktar 2012,
Zink ve ark. 2012, Bakir ve Kaygisiz 2013, Akkas ve Sahin 2014, Yamazaki ve ark.
2016, Van Eetvelde ve ark. 2017) ve gebelik siiresi 277-279 giin (Ozcakir ve Bakir
2003, Sahin ve Ulutas 2010, Alagam 2015) oldugu bildirilmistir.

1.4.4. Dogu Anadolu Kirmizisi Irka

DAK sigir ik Tiirkiye’nin Dogu Anadolu bdlgesinde sayisal olarak en fazla
yetistirilen yerli bir wktir (Alpan ve Aksoy 2015). DAK sigirlarin en iyi 6rnekleri
yiizyillardir Kars ve Ardahan ilinde yetistirilmis olup, dyle ki buradan komsu
illerdeki sigirlarin gelistirilmesi igin damizlik temini bile saglanmistir (Akinct ve
Batu 1942, Schmid 1956). Giiniimiizde ise DAK ki Kars, Ardahan, Erzurum ve
Agn illerinde halen halk elinde saf olmasa da yetistiriciligi yapilmaktadir. Dogu
Anadolu bolgesindeki ailesel isletmelerdeki yaygin sigir yetistirme sekli geleneksel
diizeyde siirdiiriilmekte ve bu yetistirme tarzinda besleme mera agirlikli olmaktadir.
DAK bélgenin zayif mera kosullarini en iyi degerlendirebilecek bolgeye yiizyillardir
uyum saglamig olan diisik kombine verimli yerli sigir wrklarindandir (Evrim ve
Giines 1997, Alpan ve Aksoy 2015). DAK 1rki, gec gelisen yerli irklar icerisinde
giinliik canli agirlik artig1 en yiiksek olmasina karsin yemden yararlanma kabiliyeti

pekiyi degildir (Arpacik 1995).
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DAK irkinda beden rengi kirmizi olmakla birlikte agik kirmizidan koyu
kestane rengine kadar degisebilmektedir. Bazi hayvanlarda ozellikle arka bacak
arasinda olmak iizere beyaza kadar degisen acgik renklilik bulunabilmektedir (Akman
1998, Inal ve ark. 2016). Meme acik renktedir, burun iizerinde siyah lekeler
bulunabilir ve g6z etrafinda kismen siyah renkli halkalar seklinde kusak

bulunabilmektedir (Batu 1962).

DAK 1rki, yetistirildigi bolgenin karasal iklim kosullarina oldukga iyi uyum
saglamis hayvanlardir. Bununla birlikte bolgenin engebeli arazilerinin ve ilkel
barmaklarin ~ bulundugu  yetistirici  kosullarinda  basarili  bir  sekilde
yetistirilebilmektedir. Kuzeydogu Anadolu bolgesinde Mayis ayindan itibaren zengin
vejetasyona sahip mera-yaylalara cikarilir ve Ekim-Kasim aylarma dek ek bir
yemleme yapilmaksizin burada otlatilir. Mera kosullarinin kotiilestigi vejetasyonun
samana donustigi kalitesiz kaba yemlerle dahi hayatini siirdiirebilmekte, diisiik
diizeyde de olsa verim verebilmekte ve hastaliklara karsi direncini yiiksek diizeyde
stirdiirebilmektedir. Giigli, kiiciik ciisseli ve sert mizagli bir yapist vardir. Kemik
yapist saglam, gogsii dar ve deri yapist kalindir. Buna ek olarak sagri dar, keskin,

sivri ve cidagodan yiiksektir (TAGEM 2009).

Gegmiste DAK 1rki siirlarin verim diizeylerini gelistirmek amaciyla bolgeye
getirilen ESM ve SIM 1rklar ile kontrollii veya kontrolsiiz melezlemeler yapilmis
oldugundan, giinimiizde morfolojik olarak DAK sigir1 fenotipi gosteren sigirlarin
ayni zamanda s6z konusu irklarin fenotipik Ozelliklerini de tasidiklar
gozlenmektedir. Yapilan melezlemeler ile 6nemli yerli gen kaynaklarimizdan olan
DAK 1wrkinin safligi 6nemli diizeyde bozulmaya baslamistir. Melezlemeler ile belki
de elde edilen tek avantaj et ve siit veriminin biraz daha yiiksek diizeylere getirilmis
melezler elde edilmis olmasidir (Resmi Gazete 2004, Evrim ve Giines 1997). Bu
melezlemelerin olumsuzlarinin yaninda giinlimiizde DAK 1rkinin  korunmasi
amaciyla Dogu Anadolu Tarimsal Arastirma Enstitiisi'nde saf yetistiriciligi

yapilmaktadir.
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DAK 1rkinda canli agirlik 165-453 kg (Yildiz ve ark. 2008b), dogum agirlig
12-20 kg (Ozliitiirk ve ark. 2007, Yildiz ve ark. 2008b), ilk buzagilama yas1 640-
1499 giin (Kaya ve Akbulut 2014), buzagilama aralig1 340-437 giin, servis periyodu
110 giin, servis sayis1 1,97 adet ve gebelik stiresi 278-292 giin (Yildiz ve ark. 2008a),
laktasyon siiresi 111-190 giin, laktasyon siit verimi 248-1506 litre, siitteki yag orani
%3,4-6,4 (Y1ldiz ve ark. 2008b), ve giinliik canli agirlik artis1 0,3-0,9 kg (Akbulut ve
Ulutas 1994, Ulutas ve ark. 1994, Ozliitirk ve ark. 2007, Ozliitiirk ve ark. 2008)
oldugu bildirilmistir.

1.4.5. Zavot Irka

Zavot (Zavod) sozciigii, Rusga’da tiretim yapilan yer imalathane ya da fabrika
anlamia gelmektedir. Bolge siit iirlinleri lireten mandira, siit isletmesi veya siit¢iiliik
imalathanelerine de bu nedenle Zavot denilmistir. Zavot terimi iriin
imalathanelerinin yani sira bu isletmelere ham madde/siit saglayan hayvancilik
isletmelerini de kapsayacak sekilde de kullanilabilmektedir (Batu 1962, Mason
1996). ZAV sigir irki, Kars’in Rus isgali doneminde Carlik Rusyasi tarafindan
bolgeye yerlestirilen Ukrayna gdcmenlerinin yanlarinda getirdigi SIM, ESM ve
Podolya sigirlarii ilk yillarda kontrollii, daha sonralari ise kontrolsiiz bir sekilde
Kars yoresindeki yerli irk (DAK) sigirlarla melezlemesiyle elde edilmistir. Baskin
olan wkmn SIM veya ESM 1k olmasmma gore beden renginde farkliliklar
olabilmektedir (Schmid 1956, Batu 1962, Evrim ve Giines 1997, Aksoy ve ark. 2006,
Yilmaz ve ark. 2012).

ZAV ki disiik kombine verim yonlii olarak degerlendirilmektedir. Karasal
iklimin hakim oldugu bolgede, engebeli arazi ve mera kosullarinda rahatlikla
sorunsuz bir sekilde yetistirilebilmektedir (TAGEM 2009). Siitii ortalama %4 yagl
olup, bir laktasyondaki ortalama siit verimi 1500 kg civarinda olup, bununla birlikte
besi kabiliyeti DAK irkindan daha iyidir. Viicut ortiisli rengi agik beyazdan koyu boz
renge kadar degisebilmektedir. Viicut yapisi siitgiilik 6zelligi bakimindan iyidir
(Yilmaz ve ark. 2012, Alpan ve Aksoy 2015, Inal ve ark. 2016). ZAV 1rkinin viicudu
orta irilikte, saglam yapili ve viicudun boliimleri birbiriyle uyumludur. Erkek ve

disisi genellikle boynuzlu olup, sirtlar1 diiz yapidadir. Disilerde deri yumusak ve
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elastik, ayrica meme yapist diger yerli irklara gore geliskindir. Ergin canli agirlik
disilerde 250-500 kg, buzagilama aralig1 ortalama 13 ay, laktasyon siiresi ortalama
275 giin, dogum agirlig1 erkeklerde 19-28 kg, disilerde ise 17-24 kg ve besideki
giinliik canli agirlik artis1 900-1000 kg diizeyinde oldugu bildirilmektedir (Resmi
Gazete 2014).

Zavot wrkinin Tirkiye’nin kuzeydogu Anadolu bolgesinde Kars ve Ardahan
illlerinde oldugu gibi uzun ve sert kis kosullarina rahatlikla uyum sagladigi, kalitesi
diisiik mera alanlarin1 degerlendirebildigi ve gelecekte hayvan sagligi agisindan
olusabilecek var olma tehlikelerine direnebilecek bir yapiya sahip oldugu
degerlendirilmektedir. Bu o&zelliklerine ragmen yiizyillardir saf yetistirilmemesi
nedeniyle giinden giine sayisinda azalmalarin ve genotipinde bozulmalarin olmasi
oldukga kaygi vericidir. Bunu engellemek amaciyla genetik kaynaklarin korunmast
amaciyla sinirh diizeyde de olsa “yerinde korunmasina yonelik projeler” yapilmis ve
yetistiricilere destekler saglanmaya ¢alisiimistir (TAGEM 2009, Yiiksel 2011). Gida,
Tarim ve Hayvancilik Bakanlhiginin 12 Kasim 2014 tarih ve 29173 sayili Resmi
Gazete’de yaymlanan “Yerli Hayvan Irk ve Hatlarimin Tescili Hakkinda Teblig
(Teblig No: 2004/39)’de Degisiklik Yapilmasina Dair Tebligine (Teblig No:
2014/50)” gore Zavot sigirt irk olarak tescil edilmistir (Resmi Gazete 2014). Son
yillarda destekleme programlar: igerisinde yer alan Zavot sigiri, Resmi Gazetenin
26.08.2017 tarih ve 30166 sayili yayimlanan “Hayvancilik Desteklemeleri Hakkinda
Uygulama Esaslar1 Tebliginde (Teblig No: 2017/32)” koruma kapsaminda
oldugundan desteklemelere devam edilecegi belirtilmektedir (Resmi Gazete 2017).

1.5. Gen Kaynaklarinin ve Genetik Cesitliligin Korunmasi

Sigir yetistiriciliginde hayvan basina verimleri arttirmanin en kolay yolu
sahip olunan c¢ok sayidaki yerel genetik kaynaklari seleksiyon programlariyla
gelistirmektense, yiiksek verimli kiiltiir irklari ile melezleme ¢aligmalarinin yapilmasi
olmustur. Bu durum zaman igerisinde yerli irklarin yerini tamamen optimal bakim
besleme kosullar1 gerektiren kiiltiir irklarinin veya melezlerinin almasina neden
olacaktir. Oysa yerli irklar yiizlerce yildan beri yetistirildikleri bolgenin ¢evre, iklim,

bakim-besleme, cografik olumsuz sartlarina dayanikli 6zgiin niteliklere sahip
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kanaatkar hayvanlardir. Olumsuz ¢evre sartlar1 ve yetersiz besleme kosullarina
ragmen yerli irklarin tireme performanslarinin kiiltiir irklarina gore yiiksek olmasi
onlar1 degerli kilmaktadir (Ertugrul ve ark. 2000, Canta ve Oguz 2004, Ertugrul ve
ark. 2005).

Giintimiizde Tiirkiye’de yaygin kontrolsiiz yapilan yetistiricilikle birgok yerel
irkin safliginin kaybolmasi ve dolayisiyla tasidiklar1 genlerinde yok olma anlamina
gelmektedir. Yerli irklarda ¢ok daha diisiik diizeyde gézlenen kontrol edilemeyen
cesitli hastaliklara karsi asir1 hassasiyet, olumsuz kosullara hassasiyet ve infertilite
gibi sorunlar giiniimiiz sigir varliginin gelecegini dolayisiyla da insanligi tehdit
etmektedir (Ertugrul ve ark. 2005, Ertugrul ve ark. 2010).

Tiirkiye’de son yillarda bilingsiz bir sekilde yerli irklarin yerini biiytlik
maliyetlerle getirilen kiilttir irklar1 almaktadir. Kiiltiir irklar1 cografi sartlar, bakim ve
besleme olanaklarmin  koti oldugu ozellikle kirsal bolgelerde  verim
performanslarinin diisiik olmasi ve enfeksiyoz hastaliklara karsi daha hassas olmasi
ciddi ekonomik kayiplara neden olmaktadir. Ozellikle yasanan buzag kayiplari
gecimini hayvanciliktan kazanan ailesel tipteki yetistiricileri olumsuz etkilemektedir
(Ertugrul ve ark. 2005, Ertugrul ve ark. 2015).

Lokal olarak yetistiriciligi yapilan gen kaynaklarimi korumak icin bilgiye,
orgiitlenmeye, is giicline, belli bir cografi bolgeye ve dolayisiyla belli bir ekonomiye
ihtiya¢ duyulur. Cok sayida neden sayabilmekle birlikte genetik kaynaklarin
korunmasinin nedenleri olarak baslica ekonomik, bilimsel, kiiltiirel ve ekolojik
faktorler siralanabilir (Turner 1987, Maijala 1987, Oldenbroek 1999, Ertugrul ve ark.
2000).

1.6. Gen ve Genetik Polimorfizm

DNA iizerindeki bir diziyi iceren bolge lokus ya da gen olarak
isimlendirilebilir. Bunlar, ebeveynden yavruya aktarilan kalitim birimleridir. Bir
lokusa ait DNA dizisi bireyden bireye farklilik gosteriyorsa yani polimorfik ise bu

lokusun birden fazla alleli vardir ve dolayisiyla bu lokusta polimorfizm
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gozlenmektedir. Bir bireyin ebeveynlerinden kalitim yoluyla aldigi ayni lokusa ait iki
DNA dizisi birbirlerinin aynisi ise bu birey bu lokus bakimindan homozigottur. Eger
iki dizi birbirinden bir ya da daha fazla niikleotid yoniinden mutasyon nedeniyle
farkliysa, bu birey bu lokus i¢in heterozigottur (Sekil 1-2). Bu farkliliklar allel
kombinasyonu (farkli lokuslarda yer alan farkli aleller) olusturmaktadir. Genotip ve

cevresel faktorler ise fenotipi belirlemektedir (Koban ve ark. 2013).
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Sekil 1: Homolog kromozomlarda polimorfizmin gosterilmesi (Dagdelen 2014°den

modifiye edilmistir).
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Sekil 2: Allel genlerin homolog kromozomlar iizerinde gésterimleri (Gonzaga 2010).
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Genetik polimorfizm, organizmalarin tarihsel kokenlerine ait bilgiler de
saglamaktadir. Aile baglarinin ge¢misi bilinen bir soyagacinda genetik isaretler
kullanarak genetik agaci ¢ikartilabilir. Ortak ataya sahip olan populasyonlar ortak
allel paylasmaktadirlar. Elde edilen bulgular bize populasyonlarin gegmisleri ile ilgili
bilgi vermektedir. Ayrica bir tiir igindeki alt populasyonlarin birbirleriyle iliskileri
hakkinda aragtirma yapilabilmektedir. Bunun yaninda hastaliga yakalanma riski olan
bireyler erken teshis edilebilmektedir. Bu ¢esitliligin hesaplanmasi igin ilk adim ilgili
lokuslar bakimindan bireylerin genotipini belirlemek ve mevcut allel tiplerini

saptamaktir (Koban ve ark. 2013).

1.7. DNA Markor Sistemlerinin Kullanimi

Hayvan yetistiriciliginde populasyonlardaki genetik varyasyon, bireylerde
DNA diizeyinde molekiiler yontemlerin kullanilmasiyla ortaya konabilmektedir. Son
yillarda hizla gelisen molekiiler yontemler, her birey i¢in parmak izine
benzetilebilecek farkli bir genetik profil ortaya koymaya olanak saglamaktadir.
Bireyler arasindaki genetik varyasyonun niikleotid bazindaki degisimi
belirleyebilecek kapasitedeki hassas yontemlerle kolay bir sekilde olgiilebilmesi,
arastiricilart DNA isaretleyicileri ile ¢alismaya tesvik etmektedir (Ozdemir ve Dogru

2007).

Populasyonlarin genetik yapisinin belirlenmesi, ortaya ¢ikarilan genetik
yapidaki genlerin yerlerinin saptanmasi, fonksiyonlarin anlagilmas: ve diger
genlerle iligkilerinin belirlenmesi amaciyla son zamanlarda molekiiler biyoloji ve
genetik alaninda yapilan c¢alismalarin  sayist  gittikge artmaktadir.  Ciftlik
hayvanlarinda da populasyonlarin genetik yapisinin DNA diizeyinde belirlenmesi ve
1slah ¢aligmalarinda molekiiler isaretleyicilere dayali seleksiyon amaciyla molekiiler
teknikler kullanilmaktadir. Hayvancilikta 6zellikle ekonomik dneme sahip, dl¢iilmesi
pahali ya da gii¢ olan kantitatif karakterler bakimindan seleksiyonda hayvanlarin
fenotipine bakarak en iyi allelleri tagiyan genotiplerin belirlenmesi oldukga giigtiir.
Bu gibi durumlarda ilgili allelleri tasiyan bireyleri DNA isaretleyicileri ile belirlemek

icin son yillarda 6zellikle siit verimi, hastaliklara direng ve dol verimi gibi kantitatif



16

karakterler lizerinde yogunlasan ¢alismalar yapilmaktadir. Dolayisiyla son yillarda
fenotipik verilere dayali seleksiyonun yerini zamanla genotipik seleksiyon almaya
baslamistir (Schnabel ve ark. 2005).

Molekiiler genetik teknolojilerinin kullanimiyla beraber daha erken yasta ve
daha dogru damizlik hayvan segmek miimkiin olmaktadir. Bugiine kadar ¢iftlik
hayvanlarinda yiiriitiilen seleksiyon calismalari, sadece fenotip ya da tahmini
damizlik degere bakilarak yapilmaktaydi. Molekiiler genetik tekniklerle elde edilen
bilgiler, fenotipik olarak elde edilen bilgiden daha ¢ok yarar saglanmaktadir (Naqvi
2007). Bunlar;

1. Genotipik yanligliklar yok denecek kadar az olur, molekiiler genetik bilgi
cevreden etkilenmez bu nedenle genetik olarak esit aktarilabilir.

2. Molekiiler genetik bilgi erken yasta elde edilebilir, esas olarak embriyo
asamasinda, dolayisiyla generasyon araliginin azalmasi ve erken se¢ime izin verir.

3. Molekiiler genetik bilgi ozellikle cinsiyet karakterleri i¢in faydali tiim
bireylerin seleksiyonunda elde edilebilmektedir. Bu karakterler pahali ya da kaydi

zordur ya da karakterler hayvanlarin kesimini gerektirir (karkas 6zelligi gibi).

Irklar igi ve rklar arasindaki genetik gesitlilik, her tiir igindeki farklilik olarak
tanimlanmaktadir.  Irklarin ~ kimliklendirilmesi ve karakterizasyonu, genetik
kaynaklarin tanimlanmasinda ve ayni zamanda koruma altmna alinacak oncelikli
irklarin ~ belirlenmesinde  6nemli  yer  almaktadir.  Genetik  ¢esitliligin
degerlendirilmesinde, populasyon i¢i ve populasyonlar arasi iliski onemli oldugu
kadar, tim populasyon yapisini analiz etmek i¢in ebeveyn tayini, akrabalik

katsayilar1 gibi bilgilerde gereklidir (Fatima 2004, Ozsensoy ve Kurar 2012).

Populasyon yapisi; irklarin gelisimi ve korunmasinda yapilacak uygulamalar
icin bize yardimci olmaktadir. Populasyon yapisini, irklar i¢i ve wrklar arasindaki
genetik cesitliligi incelemek igin ¢esitli isaretleyiciler kullanilmaktadir. Genetik
mesafenin tahmini i¢in bilgi kaynagi olarak enzim, kan gruplari sistemleri, 16kosit
antijenleri gibi gen driinlerindeki cesitlilik yerini Polimeraz Zincir Reaksiyonu

(PZR)’nin geligsmesi ile birlikte DNA diizeyindeki polimorfizm ¢alismalarina
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birakmistir. DNA polimorfizm c¢aligmalarinda, Restriksiyon Parcacik Uzunluk
Polimorfizmi  (RFLP), Rastgele Arttirilmis Polimorfik DNA (RAPD) ve
mikrosatellitler en yaygin kullanilan yéntemlerdir (Fatima 2004, Ozsensoy ve Kurar

2012).

1.8. Mikrosatellitler ve Kullanim Alanlari

Mikrosatellitler ilk olarak 1980°li yillarda kesfedilmistir. Es-baskin
(kodominant) belirteclerden olan mikrosatellit DNA lokuslari; 2-6 niikleotid
uzunlukta kisa, tekrarlanan DNA bodlmelerini ifade etmektedir. Mikrosatellitler; basit
dizi tekrarlar1 (Simple Sequence Repeats, SSR) ya da kisa ard arda tekrarlar (Short
Tandem Repeats, STR) olarak da adlandirilirlar. Polimorfik bir lokusta tekrarlarin
sayist 5’ten 100’e kadar degisebilmektedir. Mikrosatellit PZR {iriinleri her bir lokusa
gore degisen ve genel olarak 75 ile 300 baz ¢ifti uzunlugu arasindadir. Mikrosatellit
markorlerinin  ISAG-FAO tarafindan Onerilmis olmasi, yiiksek polimorfik ve
heterozigotluk gostermeleri, farkli kromozom bdlgeleri iizerinde bulunmalari, dort
ve lizerinde allel sayis1 olmasi istenmektedir (Korkmaz Agaoglu ve Ertugrul 2010,

Ozsensoy ve Kurar 2012).

Mikrosatellit markdrler kodominant kalitim 6zelligi gdstermeleri, lokusa 6zgii
olmalari, genom igerisinde diizgiin ve genis yayilimlari; yliksek mutasyon orani ve
genom hakkinda diger pek cok molekiiler isaretleyicilere gore daha fazla bilgi
vermeleri yaninda PZR’ye dayali bir teknik olmasindan dolay1 ¢ok tercih edilen ve
bircok tiirde kullanilan bir molekiiler isaretleyicidir (Kurar 2001, Ozsensoy 2011,
Ozsensoy ve Kurar 2012).

Mikrosatellit markorler genetik haritalama, populasyon genetigi, ebeveyn
tayinleri, kisisel DNA tanimlanmasi, molekiiler epidemiyoloji ve patoloji, hayvanlar
aras1 kantitatif varyasyonun incelenmesi ve karakterdeki variyasyonun boyutunu
anlama gibi bir¢ok alanda kullanim alan1 bulmustur (Vaiman ve ark. 1996, Canon ve
ark. 2000, Li ve ark. 2002).
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1.9. Sigirlarda Mikrosatellit Markorlerle Yapilan Bazi  Genetik
Karakterizasyon Calismalar:

Sigirlarda mikrosatellit markorler kullanilarak ¢ok sayida genetik calisma
yiriitilmistir (Baumung ve ark. 2004, Metta ve ark. 2004, Zhou ve ark. 2005,
Martin-Burriel ve ark. 2007, Sun ve ark. 2008, Ozsensoy ve ark. 2010, Ozsensoy
2011, Abdullah ve ark. 2012, Azam ve ark. 2012, Ozsensoy ve ark. 2014, Ozsensoy
ve Kurar 2014, Zsolnai ve ark. 2014, Agung ve ark. 2016, Eusebi ve ark. 2017,
Macneil ve ark. 2017, Gororo ve ark. 2018, Pienaar ve ark. 2018). Genetik
karakterizasyon c¢alismalar1 genel olarak irklar i¢i ve irklar arasinda genetik
varyasyonun belirlenmesi, irklarin kdkenlerinin ve evciltme bolgelerinin belirlenmesi

amaciyla yapilmaktadir (Bruford ve ark. 2003, Ozsensoy ve Kurar 2012).

Tiirkiye’de sigirlar iizerine mikrosatellit markorler kullanilarak yapilan
genetik karakterizasyon g¢alismalarinin genellikle yerli sigir wrklarmin birbirleriyle
veya yerli irklarin bazi kiiltiir irklariyla iligkileri konusunda bilgi edinmek amaciyla
yapildign goriilmektedir (Altmalan 2005, Ozkan 2005, Ozsensoy ve ark. 2010,
Ozsensoy 2011, Ozsensoy ve ark. 2014, Ozsensoy ve Kurar 2014).

Tiirkiye yerli sigir irklarindan olan ve genotipi kaybolma tehlikesi altinda
oldugu belirtilen ZAV 1rkinin diger yerli sigir wrklariyla mikrosatellit markorler
kullanilarak genetik karakterizasyonu ile ilgili ilk calismalar Ozsensoy ve ark. (2010)
ve Ozsensoy (2011) tarafindan yapilmistir. ZAV wrkinin da iginde bulundugu DAK,
YK, GAK, Boz ve YGS genotipleri iizerinde mikrosatellit markorler ile genetik
karakterizasyon ¢alismasinda en diisiik allel sayisinin ZAV (6 adet) ve DAK (7 adet)
populasyonlarinda oldugu bildirilmistir. Fis degeri ZAV populasyonunda negatif
bulunurken, ZAV ve DAK populasyonlarinda Fst degerleri istatistiksel olarak
onemsiz oldugu tespit edilmistir. En yiiksek genetik uzakligim ZAV ve YGS
populasyonlar1 arasinda oldugu, ZAV populasyonunun diger populasyonlardan
tamamen ayr 6beklendigi bildirilmistir (Ozsensoy ve ark. 2010). Tiirkiye yerli sigir
wklarindan (Zavot, DAK, YK, GAK, Boz ve YGS) toplamda 245 &6rneklemenin
yapildig1 bir calismada (Ozsensoy 2011) 20 mikrosatellit markor kullanilarak genetik

karakterizasyon yapilmistir. Calismada ZAV populasyonunda en diisiik ortalama
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allel sayis1 ve en yiiksek 6zgiin allel frekansi tespit edilirken, DAK populasyonunda
ise Ozgilin allel sayist en diisiik olarak belirlenmistir. Fis degeri incelenen irklar
arasinda ZAV populasyonunda en diisiik ve istatistiksel olarak 6nemsiz bulunmustur.
En yiiksek genetik uzaklik ZAV ve Boz 1wk arasinda belirlenirken, DAK
populasyonunun diger populasyonlarindan genetik olarak farkli bir yerde oldugu
saptanmistir. Tiim populasyonlarin normal L dagilimi gostermesinden dolay1 yakin

zamanda yok olma teklikesi ge¢irmedikleri ifade edilmistir.

Tirkiye yerli sigir irklarinin kimliklendirme c¢aligmalarinda mikrosatellit
markérlerin kullamilabilirliginin irdelendigi bir ¢alismada (Ozsensoy ve ark. 2014)
ZAV (n=19), DAK (n=45), YK (n=51), Boz (n=54), GAK (n=51) ve YGS (n=51)
k1 sigirlardan alinan kan oOrnekleri ve 20 mikrosatellit markoérii kullanilmistir.
Toplamda 269 allel belirlenmis ve ortalama allel sayisinin 13,45 oldugu ifade
edilmistir. Ortalama Ho degerlerinin 0,619-0,852 ve ortalama He degerinin ise
0,669-0,877 oldugu belirlenmistir. ZAV populasyonunda 17 lokusta ki-kare degerleri
onemsiz bulunmustur. Calisma sonucunda, en bilgilendirici 7 lokus igeren bir test
panelinin, Tirkiye'deki yerel sigir irklarmin ebeveynlik testleri ve populasyon
genetik calismalart igin yararlihi@ini kanitlayan yeterli giicii saglayabilecegi tespit

edilmistir.

Tiirkiye yerli sigir irklarindan DAK, YK, GAK ve Boz irklar ile HOLS, ESM
ve Jersey kiiltiir sigir irklarindan elde edilen toplam 315 adet 6rnekte 7 farkli
mikrosatellit markor kullanilarak genetik karakterizasyon c¢alismasi yapilmis ve
calismada DAK populasyonuna ait 6zgiin allel tespit edilemedigi bildirilmistir. Fis
degerleri Holstayn irkinda negatif, DAK 1rkinda ise pozitif bulunmustur. Faktoriyel
benzerlik analiz grafiginde vyerli wklar birlikte analiz edildiginde, DAK
populasyonuna ait bireylerin diger irk bireylerinden tam olarak ayrilmadig
belirlenmistir. Yerli ve kiiltiir sigir irklarinimn birlikte analiz edildiginde ise irklara ait
farkli bir dbeklenmenin tam anlamiyla olmadig1 gériilmiistiir. Incelenen irklar
icerisinde en yiiksek genetik uzaklik HOLS ve Jersey irklar1 arasinda, en diisiik
genetik uzaklik degeri ise DAK ve GAK arasinda oldugu belirlenmistir (Ozkan
2005). Tiirkiye yerli sigir wklarindan DAK, YK, GAK ve Boz ile kiiltiir sigir
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irklarindan HOLS 1rki {izerinde yapilan bir ¢aligmada, 26 mikrosatellit markor
kullanilarak genetik varyasyonlar ve iliskiler aragtirilmistir. Ortalama allel sayis1 en
az HOLS rwrkinda belirlenmis ve HOLS 1rkinin DAK ve Boz itk disindaki diger
irklardan oldukca farklilik gosterdigi belirtilmistir. En yliksek Fst degeri HOLS ve
DAK populasyonlari arasinda bulunmustur. Da genetik uzakligina gore filogenetik
iliski incelendiginde HOLS ve Boz wkin birlikte ayni1 grupta toplandigi, DAK
populasyonunun ise incelenen diger populasyonlardan ayri konumda bulundugu

bildirilmistir (Altinalan 2005).

Diinya sigir irklariyla ilgili yapilan bir ¢alismada degisik lilkelerden toplam
134 farkli irk olmak ftizere Tiirkiye’den de ZAV, DAK, YK, GAK, YGS ve Boz irk
sigirlarina ait smirl sayida 6rnek tizerinde caligilmistir. Anadolu sigir irklarmin
Taurin populasyonlarini temsil etmedikleri belirlenmis ve ZAV 1rkinin melez irk
oldugu ve HOLS wrkina benzer biiyiikk bir soy yapisiyla farkli bir gegmise sahip
oldugu savunulmustur. Calismada bugiinkii Anadolu sigir wklarinin  karigim
gosterdigi ve DAK irkinin ise incelenen diger irklara gére ayri bir konumda

kiimelendigi bildirilmistir (Decker ve ark. 2014).

Italya’da Podolya irki ile HOLS, SIM, ESM gibi bazi Avrupa irklari
arasindaki iligkiyi belirlemek i¢in 134 kan Ornegi ve 30 mikrosatellit markor
kullanarak genetik cesitlilik ve genetik yapinin karakterizasyonu amaciyla yapilan
calismada Podolya irkinin en yiiksek, Simental irkinin ise en diisiik gozlenen ve
beklenen heterozigotluk gosterdigi belirlenmistir (D’ Andrea ve ark. 2011). Fransa’da
Blonde d'Aquitaine, Limuzin ve Salers gibi et¢i irklarin HOLS ile genetik
cesitliligini degerlendirmek amaciyla 16 mikrosatellit markdr ile yapilan ¢alismada
116 kan 6rnegi kullanilmistir. Blonde d'Aquitaine'in yiliksek diizeyde bir genetik
cesitlilige sahip oldugu, etgi sigir klarinin HOLS populasyonundan ayrildigi
belirlenmistir (Amigues ve ark. 2011). Ispanya’daki Salers k1 sigirlarda yapilan bir
calismada, genetik ¢esitliligin karakterizasyonu i¢in Blonde d’Aquitaine, Limuzin ve
Fransiz Sarole irklari ile ayn1 zamanda HOLS gibi 16 farkli Avrupa irklariyla yapilan
caligmada Salers 1irkinin Blonde d’Aquitaine, Limuzin ve Sarole ile kiyaslandiginda

daha yiiksek heterozigotluk gosterdigi belirlenmistir. HOLS irkinin ortalama allel



21

sayist ¢aligmada kullanilan diger irklardan yiiksek bulunmustur (Gamarra ve ark.
2017). Slovenya’da 14 mikrosatellit markor kullanilarak Cika sigirmin 16 Orta
Avrupa sigir ki ile karsilastirilan ¢alismada Cika sigirlarmin genetik olarak SiM
rkindan daha fazla genetik cesitlilige sahip oldugu belirlenmistir. Ayrica SIM ve
ESM 1rklariin daha yiiksek verim ozelliklerinden dolay1 Cika sigirlarinin yerine
gececek wrklar olarak 6nerilmistir (Simci¢ ve ark. 2013). Iberya’da 51 sigir irkinda 19
mikrosatellit markér kullanarak Ispanya ve Portekiz irklari arasindaki genetik
cesitlilik arastirilmistir. Calisma sonucunda; Afrika sigirlarmin yam sira Ticari
Avrupa wrklarmin da Iberya sigirlarinin  genetik kompozisyonuna katkida

bulundugunu ifade etmislerdir (Martin-Burriel ve ark. 2011).

Endonezya Bati Sumatradaki SIM melezi siirlarm genetik gesitliligini
belirlemek ve sigirlar1 gruplandirmak amaciyla yapilan bir ¢calismada SIM k1, SIM
melezi ve Ongole Grade sigirlarina ait 176 kan 6rnegi ve 12 mikrosatellit markor
kullanilmistir. Ozellikle SIM melezi populasyonda yiiksek polimorfizm bulunmustur
(Agung ve ark. 2016). Benzer bolgede Aceh sigirinin genetik karakterizasyonu igin 4
farkli bolgeden 160 adet kan 6rnegi ve 16 mikrosatellit markor kullanilarak yapilan
calismada Aceh sigirlarinda diger incelenen 1rklara (Bali, Madura, Java Ongole ve

Pesisir) gore yiiksek heterozigotluk gézlenmistir (Abdullah ve ark. 2012).

Hindistan’da Vechur sigir1 ile biiyiik fenotipik varyasyon sergileyen HOLS,
Jersey ve ESM melezi olan Sunandini sigir populasyonu arasindaki genetik cesitliligi
analiz etmek i¢in 14 mikrosatellit markdr ve 94 kan o6rnegi kullamilmistir. Yerli
Vechur sigirlar1 ile melez sigirlarin  birbirlerinden tamamen farkli oldugu

gozlemlenmis ve iki ayr1 kiimede toplandig belirlenmistir (Radhika ve ark. 2018).

Brazilya’da yapilan bir ¢alismada Taurin/Zebu karisimi 9 farkli sigir irkindan
(Brahman, Nelore, Tabapua, Senepol, Girolando, Gyr, Guzerat, HOLS ve Jersey)
toplanan Ornekler 11 mikrosatellit markor kullanilarak analiz edilmistir. Nelore
sigirlariin yiiksek diizeyde karisim gosterdigi ve bazi irklarda dnemli derecede
akrabalik gdzlenmesine ragmen, tiim 1rklar arasinda genetik cesitlilik belirlenmistir.

HOLS 1rkinda ortalama allel sayist 8,36 ve ortalama etkin allel sayis1 3,95 olarak
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belirlenmis ve HOLS 1wrkinin F|s degerine bakildiginda heterozigot fazlalilig1 tespit
edilmistir (Brasil ve ark. 2013). Ekvador'da 28 mikrosatellit markor kullanilarak
Macabea sigirlar1 ile 16 farkli sigir irki (n=685) genetik olarak karsilastirilmustir.
Macabea sigirmin Creole sigir irklarina yakinlik gosterdigi belirlenmistir. HOLS
irkinin SIM ve ESM 1rklarindan ayr1 farkli bir noktadan kok aldig: filogenetik agacta
goriilmektedir. Fs degerleri incelendiginde SIM 1rkinda heterozigot azligi, HOLS ve
ESM 1rklarinda ise heterozigot fazlalig: tespit edilmistir (Vargas ve ark. 2016).

Zimbabve’de Mashona, Tuli ve Nkone gibi yerel sigir irklarinin genetik
cesitliligi 16 mikrosatellit markor ve 50 kan Ornegi arastirtlmistir. Analizler
sonucunda 3 irkin birbirinden tamamen ayrildigi ve genetik varyasyonun ¢ogunun
(%92) 1rk iginde oldugu gozlemlenmistir (Gororo ve ark. 2018). Giiney Afrika’nin
yerli sigir k1 olan Afrikaner sigirlarinin genetik ¢esitliligini belirlemek amaciyla
1257 kan 6rnegi ve 11 mikrosatellit markor kullanilarak yapilan ¢alismada Afrikaner
sigir wkinda diisiik bir akrabalik seviyesi (%2,7) ve orta ile yiiksek dereceli bir

varyasyonun devam ettigi sonucuna varilmistir (Pienaar ve ark. 2018).

Son yillarda diinya iizerinde yasamini siirdiiren bir¢ok hayvan tiirliniin nesli
yok olmus veya yok olmaya devam etmektedir. Ozellikle nesli kaybolacak tiirlerin
muhafaza edilmesi ve dolayisiyla genetik ¢esitlilik i¢in korunmasi gerekliligi FAO
tarafindan ifade edilmistir (Anonim 2018a). Tirkiye Hayvan Genetik Kaynaklari
Ulusal Strateji ve Eylem Plan1 kapsaminda yerli irklarin korunmasi, gelistirilmesi ve
stirekliliginin saglanmasi ilizerinde durulmakta ve bazi Tirkiye yerli sigir irklarinin
yok olma tehlikesiyle karsi karsiya olduklarindan dolayr genetik kaynaklarin
karakterizasyonunun  yapilmasi  kararlagtirilmistir. Giinlimiizde  genetik
karakterizasyon caligmalar1 irklar arasi, irk i¢i genetik varyasyonun belirlenmesi

amaciyla ve yerel irklarin tanimlanabilmesi i¢in yapilmaktadir.
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Bu tez c¢aligmasinda, Tiirkiye’de lokal olarak Kars ili ve g¢evresinde
yetistirilen ve 2014 yilinda 1rk tescili yapilan Tiirkiye yerli genetik kaynaklarindan
olan ZAV wrkinin mikrosatellit markorler kullanilarak bu irkin olusumunda katkisi
olan DAK, SIM ve ESM ki sigirlar ile ayn1 yorede yetistirilen aralarinda iliski
oldugu iddia edilen HOLS 1irki ile genetik karakterizasyonunun yapilmasi, elde
edilecek veriler ile 1tk i¢i ve wrklar arasi genetik varyasyonun ortaya konulmasi
amaglanmistir. Bu ¢alisma Tiirkiye’de ZAV wrkinin SIM, ESM ve HOLS kiiltiir
sigirlarin - mikrosatellit  kullanilarak  birlikte  degerlendirildigi  ilk  genetik

karakterizasyon c¢aligmasidir.
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2. MATERYAL ve METOT

Bu tez calismasi, Kafkas Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurul
(KAU-HADYEK) Baskanligi’'ndan alman onay (KAU-HADYEK/2015-036)

sonrasinda yiiriitilmiistiir.

2.1.Materyal
2.1.1.Hayvan Materyalinin Temini

Bu calismanin hayvan materyalini; halk elinde yetistiriciligi yapilan, klinik
yonden herhangi bir saglik sorunu olmayan, 1-5 yasli, akraba olmayan ve bir
isletmeden en fazla 2-3 bas olacak sekilde 49 bas (15 erkek ve 34 disi) Zavot (ZAV),
40 bas (19 erkek ve 21 disi) Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK), 40 bas (20 erkek ve 20
disi) Simental (SIM), 40 bas (20 erkek ve 20 disi) Esmer (ESM) ve 40 bas (15 erkek
ve 25 disi) Holstayn (HOLS) irki olmak iizere toplam 209 bas hayvan olusturmustur.

ZAV sigir irkinin tescil edildigi Resmi Gazete’de (2014) yetistirilme yeri
olarak Kars ve Ardahan illeri oldugu belirtildigi igin; tezde calisilacak tiim
populasyonlarin bu bolgelerden segilmesine dikkat edilmistir. Bu nedenle tez
kapsaminda, Kars ve Ardahan ili ve ¢evrelerinde ZAV 1rki ile birlikte DAK yerli irk1

ve diger kiiltiir sigir irklarinin yetistirildigi isletmeler belirlenmistir.

Sigir wrklarinin temini; ZAV igin 30 adet isletmeden, DAK i¢in 23 adet
isletmeden, SIM i¢in 39 adet isletmeden, ESM icin 38 adet isletmeden, HOLS icin
ise 26 adet isletmeden olacak sekilde toplam 156 farkli isletmeden Ornekleme

islemleri gerceklestirilmistir (Tablo 2).
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Tablo 2: Orneklemenin yapildig: bolgeler ve isletme sayilari

Irk il Tlce

Koy

Isletme sayisi

Hayvan sayisi

Merkez

Merkez
Olgiilii
Kocabahge
Kiimbetli

ZAV Kars

Selim

Merkez
Kotanl

Biiyiik Oluklu

Laloglu
Damlapinar
Bayburt
Eski Gegit

Digor

Dagpinar

Ardahan Merkez

Alagoz

Kars Merkez

DAK

Merkez
Baskaya
Kocabahge
Kiimbetli

Susuz

Ermisler

Ardahan Hanak

Ortakent
Yamagyolu
Incedere

Merkez

Kars

Merkez
Subatan
Kiimbetli
Cigirgan
Bogazkoy
Yagkesen
Halefoglu
Karakas
Tekneci
Haranlt

Esenyazi
Akbaba

SIM Selim

Merkez
Yaylacik
Eskigecit

Akyar

Olgiilii

Susuz

Yaylacik

Digor

Merkez
Karabag

Akyaka

Merkez

Damal

Merkez

Ardahan Cildir

Giilberen

Tadir Merkez

Merkez
Kazanci
Kasimcan
Bayraktutan

Karakoyunlu

Gokgeli

PR RPN RRPRRPRRPNRRPRRPRRRPRPRPRPEPRPRPRPRPRPORONREESRRFRONRERMRFONMRPERRRERES

|—\|—\Hoo|—\HHHHI\)HHHH|—\|—\HH|—\HHHHHHwHoo.bl—\ﬁHMmhpﬁmmwmbmr—\l—\l—\r—\mb
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Tablo 2 (Devam): Orneklemenin yapildig1 bélgeler ve isletme sayilart

Irk il Tige Koy Isletme sayis1 Hayvan sayisi

Merkez 8
Subatan
Caglayan
Merkez Bogazkdy
Cakmak
Dikme
Maksutcuk

Susuz Merkez

Digor Sirinkdy

Merkez
Gelinalan
Girbtizler
Boliikbasi

Mollamustafa
Selim Akpar
Sarigiin
Baskoy
Yolge¢cmez
Bozkus
Tuygun

Kars
ESM

Merkez

Ardahan Cildr Golebakan

Merkez Merkez

Kars Selim Buyukfiere
Laloglu

R RRNRRPRPRPRPRPNNRPORRRPRPOVIRPRPRRERRE

Merkez
HOLS Merkez Kazanci
Kasimcan
Bayraktutan

N
[

Igdir

Merkez
Gokeeli

PRrwkrNGRPRRORRPRRPRPPEPNRPORRRRPR®IRRPRRRERERE®

NEFRPO FP,O®

Karakoyunlu

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizist, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer
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2.1.2.Kullanilan Ekipmanlar

Tez ¢aligmasinin tiim agamalarinda kullanilan cihaz ve modelleri Tablo 3’de

verilmistir.

Tablo 3: Calismada kullanilan ekipmanlar

Cihaz Adx Model Ad1

Kapillar Elektroforez Cihazi ABI PRISM 310 Genetic Analyzer, USA
PZR Isisal Dongii Cihazi BIO-RAD T100 Thermal Cycler, Singapore
Yatay Jel Elektroforez Sistemi CBS Scientific Company, USA

Niikleik asit dlger mySPEC VWR, Almanya

Sogutmal1 Santrifiij GYROZEN 1730R, Kore

Vorteks ISOLAB, Almanya

Mini Santrifiij ISOLAB, Almanya

Calkalayici Etiiv SI 600, GMI Company, USA

Buz Makinesi BREMA Ice Flaker, Kanada

Otomatik Pipet Seti A.B.T Pipet Serisi, EU

pH metre VWR pH meter, Almanya

Ceker ocak Fume Hood, Niikleon Lab., Ankara
Derin Dondurucu (-20°C) Ugur, Tiirkiye

Buzdolab1 (+4°C) Argelik, Tiirkiye
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2.2. Metot
2.2.1. Orneklerin Toplanmasi

Tablo 3’te belirtilen isletmelerdeki her bir hayvandan 4 mL’lik K3-EDTA’l1
tiipe vena jugularis’ten kan ornekleri alinmistir. Alinan kan 6rnekleri soguk zincir

altinda laboratuvara getirilerek analizler yapilincaya kadar -20°C’de saklanmistir.

2.2.2. Kandan Fenol/Kloroform Yontemi ile DNA izolasyonu

Toplanan kan orneklerinden standart fenol-kloroform yontemini (Sambrook
ve ark. 1989) kullanan Ozsensoy (2011)’un kullandigi miktarmn 1/25 oraninda
azaltilmig haliyle DNA izolasyonlar1 yapilmistir. DNA izolasyon protokolii agagidaki
gibidir;

1. 400 pL kan 2 mL’lik ependorf tiipe konuldu.

2. Uzerine 20 pL 0,5 M EDTA (pH 8,0) konuldu.

3. Bunun iizerine 2 X Lysis Buffer* ile 2 mL’ye tamamlandi.

4. 10 dakika boyunca tiipler alt iist edilerek iyice karistirildi.

5. Daha sonra 30 dakika buzun i¢inde bekletildi.

6. Buzdan alindiktan sonra 3000 rpm de +4°C’de 10 dakika santrifiij edildi.

7. Santrifiij sonrasi tiiplin siipernatant fazi atildu.

8. Tipteki pellet tizerine 120 pL SALT / EDTA (75 mM NaCl, 25 mM
EDTA) eklenerek iyice vortexlendi.

9. Daha sonra tizerine 6 uL %20’lik SDS (Sodium Dodecyl Sulfate)
sollisyonu, 3 pL proteinaz K (20 mg/ mL) eklenerek drnekler 55°C’de 3 saat etlivde
bekletildi.

10. Bekleme siiresi sonunda tiip tizerine 120 uL Fenol (pH 8,0) eklendi.

11. Tipler 20 saniye oldukga sert bir sekilde ¢alkalandi ve sonra 5 dakika da
yumusak sekilde ters yiiz edildi.

12. Daha sonra tiipler 3000 rpm de +4°C’de 10 dakika santrifiij edildi.

13. Santrifiij sonunda tiiplerdeki siipernatant kism1 yeni steril tliplere alindi.

14. Bu tiipiin iizerine 120 pL Fenol:Kloroform:Izoamil Alkol (25:24:1)
eklendi.



29

15. Tiipler 20 saniye oldukga sert bir sekilde ¢alkalandi ve sonra 5 dakika da
yumusak sekilde ters yiiz edildi.

16. Daha sonra tiipler 3000 rpm de +4°C’de 10 dakika santrifiij edildi.

17. Santrifiij sonunda tiiplerdeki slipernatant kismi1 yeni tiiplere alindi.

18. Uzerine, alinan siipernatant kisminin 2 kati kadar (+4°C veya oda 1sisinda
bekletilmis) %96°lik Etanol eklendi.

19. 10 dakika 10000 rpm de +4°C’de santrifiij edildi.

20. Alkol dokildi ve tiipler iizerine %70 lik Etanol eklendi, daha sonra 10
dakika 10000 rpm de +4°C’de santrifiij edildi.

21. Alkol dokiildi. Pellet kurutuldu ve alkol uzaklastirildi.

22. Pellet, 100 pL 10 mM Tris-HCl ile sulandirildi.
*10X LYSIS BUFFER (770 mM NH,4CI, 46 mM KHCO3, 10 mM EDTA)

2.2.3. DNA Miktarlan ve Kalitelerinin Kontrolleri

DNA kalite ve miktarlar1 %0,6 agaroz jel elektroforez sistemine yiiklenerek
(Resim 1) ve 260/280 nm UV spektrofotometre’de (Niikleik asit 6lger, mySPEC,
Resim 2) olgiildi. Miktar ve kalite kontrolleri yapilan DNA 6rnekleri -20°C’de

kullanilacagi zamana kadar saklanmistir.

Resim 1: Calismada kullanilan agaroz jel elektroforez cihazi
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PRSP EN - e RS
Resim 2: Calismada kullanilan niikleik asit 6lger 260/280 nm UV spektrofotometre
cihazi

2.2.4. Sigir Mikrosatellit Markor Listesi ve Polimeraz Zincir Reaksiyonu

Elde edilen DNA orneklerinde, enformatik degeri yiiksek, farkli
kromozomlar1 temsil eden ve multipleks ¢alismalarma uygun olan, ISAG ve FAO
MoDAD tarafindan tavsiye edilen (Hoffmann ve ark. 2004) ve miiltipleks sisteme
uygun olan 19 adet sigir spesifik mikrosatellit markorleri (Tablo 4) kullanilmistir.
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Tablo 4: Calismada kullanilan sigir mikrosatellit markor listesi

No Markor Kromozom Primer Allel Araligi (b¢) Gen Bank Kod

1 BM1824 1 F: GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC 170-218 G18394
R: CATTCTCCAACTGCTTCCTTG

2 BM2113 2 F: GCTGCCTTCTACCAAATACCC 116-146 M97162
R: CTTAGACAACAGGGGTTTGG

3 ETH10 5 F: GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA 198-234 222739
R: CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC

4 1LSTS006 7 F: TGTCTGTATTTCTGCTGTGG 277-309 23482
R: ACACGGAAGCGATCTAAACG

5 HEL9 8 F: CCCATTCAGTCTTCAGAGGT 141-173 X65214
R: CACATCCATGTTCTCACCAC

6 ETH225 9 F: GATCACCTTGCCACTATTTCCT 135-165 714043
R: ACATGACAGCCAGCTGCTACT

7 CSRM60 10 F: AAGATGTGATCCAAGAGAGAGGCA 79-115 -
R: AGGACCAGATCGTGAAAGGCATAG

8 HEL13 11 F: TAAGGACTTGAGATAAGGAG 178-200 X65207
R: CCATCTACCTCCATCTTAAC

9 INRAOO5 12 F: CAATCTGCATGAAGTATAAATAT 135-149 X63793
R: CTTCAGGCATACCCTACACC

10 CSSM66 14 F: ACACAAATCCTTTCTGCCAGCTGA 171-209 -
R: AATTTAATGCACTGAGGAGCTTGG

11 SPS115 15 F: AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG 235-265 FJ828564
R: AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG

12 TGLA53 16 F: GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA 143-191 -
R: ATCTTCACATGATATTACAGCAGA

13 ETH185 17 F: TGCATGGACAGAGCAGCCTGGC 214-246 714042
R: GCACCCCAACGAAAGCTCCCAG

14 TGLA227 18 F: CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT 64-115 -
R: ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA

15 ETHO3 19 F: GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG 90-135 222744
R: ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG

16 TGLA126 20 F: CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTTCT 104-131 -
R: TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTCC

17 TGLA122 21 F: CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC 134-193 -
R: AATCACATGGCAAATAAGTACATAC

18 BM1818 23 F: AGCTGGGAATATAACCAAAGG 248-278 G18391
R: AGTGCTTTCAAGGTCCATGC

19 HAUT27 26 F: TTTTATGTTCATTTTTTGACTGG 120-158 X89252
R: AACTGCTGAAATCTCCATCTTA




32

Daha 6ncesinde de Ozsensoy (2011) tarafindan olusturulan Multipleks PZR
yontemi bu tezde de ayni1 sekilde ¢alisilmistir. Referans calismalar dikkate alinarak 6,
6 ve 7 mikrosatellit markorden olusacak sekilde 3 farkli multipleks PZR
olusturulmustur (Tablo 5).

Tablo 5: Calismada kullanilan markor miktarlart ve PZR multipleks havuz listesi

Havuz Markor Miktar (uL)* Isaretleme**

ILST006 0,20 FAM
HEL9 0,20 HEX
CSRM60 0,20 FAM
! CSSM66 0,20 FAM
SPS115 0,20 FAM

ETHO3 0,20 TAMRA
BM2113 0,22 FAM
ETH10 0,15 FAM

ETH225 0,20 TAMRA
2 TGLA53 0,20 HEX
ETH185 0,20 HEX

BM1818 0,20 TAMRA

BM1824 0,20 TAMRA
HEL13 0,20 FAM
INRAOOS 0,25 FAM
3 TGLA227 0,15 FAM
TGLA126 0,27 HEX
TGLA122 0,20 HEX

HAUT27 0,20 TAMRA

* Her bir Forward ve Reverse markoérlerden 0,1 pL de 5°er pM bulunmaktadir.
** TAMRA: Siyah, HEX: Yesil, FAM: Mavi.

Ozsensoy ve ark. (2010) tarafindan kullanilarak denemesi yapilmis ve
uygunlugu tespit edilmis olan Thouchdown PZR yonteminin (Don ve ark. 1991)
profili ve protokolii bu tezde de uygulanmistir. PZR, her bir reaksiyonda 2 mM
MgCl, iceren 1X PZR buffer (GeneDirex®, USA), 200 uM dNTP mix (GeneDirex",
USA), 0,375 iinite Taq polimeraz (GeneDirex”, USA), 7,5-13,5 pM arasinda degisen
her bir primer ¢ifti ve yaklasik 100 ng DNA template olacak sekilde toplam 15 pL
hacimde hazirlanmistir. BIO-RAD T100 Thermal Cycler® (Resim 3) kullanilarak
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Touchdown PZR profili; 95°C’de 4 dakika ile tam bir denatiirasyondan sonra, ilk
asama toplam 16 dongii olacak sekilde her bir dongiide; 94°C’de 30 saniye
denatiirasyon asamast, daha sonra primerlerin ideal baglanmasinin gergeklesmesi i¢in
her bir dongiide 0,5°C diisecek sekilde 60°C’den baslayarak 16 dongii sonunda
52°C’ye diisen ve 40 saniye siiren baglanma asamasi (annealing) ve 72°C’de 60
saniye siiren uzama asamasi (elongasyon) saglanmistir. Ikinci asamada ise 94°C’de
30 saniye denatiirasyon, 52°C’de 40 saniye annealing ve 72°C’de 60 saniye
elongasyon olacak sekilde toplam 24 dongii uygulanmis ve son olarak 6rnekler tam
bir adenilizasyon i¢in 72°C’de 5 dakika daha tutulmustur.

Resim 3: Calismada kullanilan BIO-RAD T100 thermal cycler cihazi
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2.2.5. Kapillar Elektroforez

Floresans isaretli primerler Kkullanilarak yiikseltgenen PZR {irtinleri
havuzundan, 20 pL HiDi™ formamid® (Applied Biosystems) ve 0,5 uL Size standart
(GeneScan™ 600 LIZ®) ile hazirlanmis mix igerisine 1 pL eklenmistir. Daha sonra
ornekler once 3-5 dakika 95°C’de, sonra da 2 dakika buz igerisinde bekletilmistir.
Sivas Cumhuriyet Universitesi Veteriner Fakiiltesi Veterinerlik Biyometri ve Genetik
Anabilim Dali Laboratuvarinda bulunan ABI 310 Genetik Analiz Sistemine (ABI
PRISM 310 Genetic Analyzer, Resim 4) bu hazirlanan miks yiiklenmistir. Fragman
protokolii (Injection saniyesi 5 saniye, Injection kilovat 15 kW, Run kilovat 15 kW,
Run derece 60°C, Run siiresi 30 dakika) kullanilarak kapiller elektroforez ile PZR
tirtinleri ayristirilmig ve genotipler Genemapper 5.0 (Rinehart 2004) fragman analiz

programi kullanilarak her mikrosatellit markorii igin belirlenmistir.

Resim 4: ABI 310 genetik analiz sistemi
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2.2.6. istatistiksel Analizler

Calismada elde edilen genotiplerle ilgili yapilan istatistiksel analizlerde farkli
genetik parametreler farkli paket programlar1 kullanilarak hesaplanmistir. Bu genetik
parametrelerden toplam allel sayilari, allel frekanslari, 6zgiin alleller ve frekanslari,
beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri, Hardy-Weinberg Dengesine (HWE)
uygunluk degerleri, her bir bireyin populasyonlara atanma degerleri (Assignment
test) ile Nei (1972)’ye gore populasyonlar arasi genetik kimliklendirme ve genetik
uzaklik matriks degerleri GenAlEx6 (Peakall ve Smouse 2006) paket programi
kullanilarak hesaplanirken, F istatistik degerleri olan ortalama Fyr, Fst ve Fis
degerleri, populasyonlar aras1 Fst degerleri, populasyonlar aras1 genetik farkliliklarin
Fis degerleri FSTAT (Goudet 1995) paket programi kullanilarak hesaplanmustir.
Ayrica populasyonlarin yok olma tehlikesi gegirip gegirmediklerinin belirlenmesi
amaciyla Bottleneck 1.2.02 (Piry ve ark. 1999), Faktoriyel Benzerlik Analiz (FCA,
Factorial Correspondence Analysis) grafigi Genetix 4.05 (Belkhir ve ark. 1996-
2004), Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA) ve Mantel test sonuglari Arlequin 3.1
(Excoffier ve Lischer 2010), PIC degerleri Cervus 3.0.7 (Marshall ve ark. 1998,
Kalinovski ve ark. 2007) ve yapi testi sonuglar1 Structure 2.3.4 (Pritchard ve ark.
2010) genetik paket programlar1 kullanilarak hesaplanmistir. Ayrica populasyonlarin
radyal agac¢ ve filogenetik iligki grafikleri ise Population 1.2.32 (Langella 2011)

programi ile gizilirken, TreeView (Page 1996) programi ile goriintiilenmistir.
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3. BULGULAR
3.1. DNA izolasyonu ve DNA Kalitelerinin Ol¢iilmesi

Calismada 49 bas ZAV, 40 bas DAK, 40 bas SIM, 40 bas ESM ve 40 bas
HOLS 1rk1 olmak iizere 5 irktan toplam 209 kan 6rneginden standart fenol/kloroform
yontemi kullanilarak DNA izolasyonu yapilmis ve DNA Kkaliteleri %0,6 agaroz jel
elektroforez sistemi ve 260/280 nm UV spektrofotometre’de (Niikleik asit Olger)
Olctilerek yaklasik 100 ng miktarda DNA o6rnekleri elde edilmistir. DNA ve markdr

agaroz jel elektroforez goriintiisii Resim 5-6’da sunulmustur.

Resim 5: %0,6 agaroz jel elektroforez DNA goriintiisii

Resim 6: %0,6 agaroz jel elektroforez markor goriintiisii
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3.2. Fragment Analiz Bulgulari

Calisma kapsaminda farkli renkte isaretlenmis olan mikrosatellit markdrler
Multipleks PZR igerisinde ¢alisilmis ve ¢alisma sonucunda 6, 6 ve 7 mikrosatellit
markoriinden olusacak sekilde 3 farkli multipleks PZR havuzu olusturulmustur. Bu

olusturulan 3 farkli miksin elektroferogram goriintiileri Sekil 3-5’de verilmistir.
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Sekil 4: Miks 2’yi olusturan markorlerin elektroferogram goriintiisii
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" HAUT27

HEL13

Sekil 5: Miks 3’ii olusturan markorlerin elektroferogram goriintiisii

3.3. Istatistik Analiz Bulgulan

3.3.1. Populasyonlardaki Allel Sayilar:

Populasyonlardaki allel sayilari ve allel araligi degerleri Tablo 6’da
sunulmustur. Calismada 19 mikrosatellit markér kullanilarak 5 populasyonun
tamaminda toplam 274 farkl allel tespit edilmisken, ortalama allel sayis1 ise 10,29
olarak belirlenmistir. Genel olarak allel sayist 3 ile 20 allel arasinda degismektedir.
Populasyonlar incelendiginde en fazla allel sayist DAK populasyonunda TGLA53
markoriinde 20 allel olarak belirlenirken, en az allel sayist HOLS populasyonunda
BM2113 markdriinde ve ZAV populasyonunda ETH10 markdriinde 3 allel olacak
sekilde saptanmistir. Ortalama allel sayis1 en yliksek 11,16 degeriyle DAK
populasyonunda, en disikk 9,37 degeriyle HOLS populasyonunda belirlenmistir.
Markorler genel olarak degerlendirildiginde ise toplam allel sayilart bakimindan
TGLA126 markoriintin en diistik allel sayisina (9 allel), TGLA122 markdoriiniin ise
en yiiksek allel sayisina (24 allel) sahip oldugu saptanmaigtir.

Ortalama etkin allel sayis1 (Ne) en yiiksek DAK populasyonunda 5,95, en
diisiik ise SIM populasyonunda 4,90 olarak belirlenmisken, genel ortalama Ne
degerinin ise 5,38 oldugu belirlenmistir. Etkin allel sayillar1 bakimindan
populasyonlar bazinda degerlendirildiginde ZAV populasyonunda en diisiik etkin
allel sayist ETH10 markoriinde 1,31, en yiiksek etkin allel sayist ise TGLAS3
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markoriinde 9,15, DAK populasyonunda en diisiik etkin allel sayist BM2113
markdériinde 1,30, en yiiksek etkin allel sayis1 ise TGLAS53 markériinde 14,61, SIM
populasyonunda en diisiik etkin allel sayis1 BM2113 markoriinde 1,23, en yiiksek
etkin allel sayis1 ise TGLAS3 markoriinde 11,03, HOLS populasyonunda en diisiik
etkin allel sayist BM2113 markoriinde 1,23, en yiiksek etkin allel sayist ise
TGLA122 markoriinde 8,94, ESM populasyonunda en diisiik etkin allel sayisi
BM2113 markoriinde 1,17, en yiiksek etkin allel sayisi ise TGLAS53 markoriinde
10,09 olarak saptanmustir.

Kullanilan 19 markoriin genel olarak allel araliklari incelendiginde 68-302
allel araliginda oldugu tespit edilmistir. Allel araliklart 2 markorde (INRAOOS,
BM1824) 1 baz, 3 markorde (TGLAS3, ETH225, TGLA122) 2 baz, 1 markorde
(HEL?9) 3 baz, 3 markdrde (CSRM60, SPS115, ETH185) 4 baz, 1 markorde (HEL13)
5 baz asagida oldugu gozlemlenirken, 2 markorde (HEL9, HEL13) 1 baz, 1 markorde
(TGLAS3) 2 baz, 1 markorde 3 baz (BM1818), 1 markorde (INRAQOS) 5 baz ilerde
oldugu saptanmistir. 9 markorde (CSSM66, ILST006, ETHO3, BM2113, ETH10,
BM1818, TGLA227, TGLA126, HAUT27) ise normal aralikta oldugu belirlenmistir.
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Tablo 6: Populasyonlardaki allel ve etkin allel sayilari ile toplam allel sayilar1 ve allel araligi diizeyleri

ZAV DAK SiMm HOLS ESM
Markor Toplam allel  Allel arahg:
Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne
CSRM60 11 3,73 12 4,73 11 4,80 7 4,19 12 5,35 16 75-107
CSSM66 13 6,18 14 6,07 14 5,10 12 5,47 13 7,22 15 174-202
SPS115 10 3,83 10 5,27 9 4,28 8 3,85 9 4,81 13 231-259
ILSTS006 9 6,23 9 5,83 10 6,39 9 5,05 10 5,95 11 280-302
HEL9 12 5,56 14 7,71 13 5,11 11 7,58 12 6,41 17 138-174
ETHO3 8 3,50 10 3,01 7 2,85 5 3,52 7 3,61 12 100-128
BM2113 11 5,25 6 1,30 5 1,23 3 1,23 5 1,17 11 116-138
ETH10 3 1,31 9 3,97 6 2,88 8 3,20 8 3,44 10 203-221
TGLA53 13 9,15 20 14,61 15 11,03 14 8,02 17 10,09 22 141-193
ETH185 11 4,95 14 7,15 13 5,57 12 5,24 12 6,58 18 210-246
ETH225 12 5,63 12 4,57 10 3,57 10 4,93 11 6,54 13 133-157
BM1818 9 4,64 9 5,28 7 3,51 9 4,03 12 6,25 15 255-277
TGLA227 12 8,07 13 9,25 11 6,88 11 7,57 14 8,40 17 68-102
INRAQO5 9 6,13 8 6,43 8 6,87 8 5,49 11 6,49 12 134-154
HEL13 11 5,88 11 5,88 9 5,55 9 3,88 10 5,66 13 173-201
TGLA126 7 2,99 6 2,76 6 3,19 5 2,67 7 3,16 9 111-127
TGLA122 17 8,83 17 9,61 13 6,50 17 8,94 18 8,72 24 132-180
HAUT27 9 3,98 9 4,82 11 3,41 10 5,01 8 5,34 14 127-157
BM1824 9 4,99 9 4,77 8 4,36 10 4,13 9 4,48 12 169-195
Toplam 196 100,82 212 113,02 186 93,10 178 93,98 205 109,69 274 -
Ortalama 10,32 5,31 11,16 5,95 9,79 4,90 9,37 4,95 10,79 5,77 - -

Na degerinin genel ortalamasi: 10,29

Ne degerinin genel ortalamasi: 5,38

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer, Na: Allel sayisi, Ne: Etkin allel sayisi
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3.3.2. Markaorlere Ait Allel Frekans Grafikleri

Populasyonlara ait allel frekans grafikleri hesaplanmis ve kullanilan her bir
markor i¢in allellerin goriilme sikligi ve sayilarina ait grafikler Sekil 6-24’te

sunulmustur.

Calismada kullanilan markorlerden CSRM60 markoriinde 87 ve 97 allelleri,
CSSM66 markoriinde 180 alleli, SPS115 markdriinde 239 ve 241 allelleri, HEL9
markoriinde 150, 158 ve 160 allelleri, ETHO3 markoriinde 116 alleli, TGLA126
markorinde 115 ve 117 alleleri, TGLA122 markorinde 138 alleli, HAUT27
markoriinde 147 alleli ve ETH185 markoriinde 230 alleli diger allellere gore 5
populasyonda da en fazla tekrarlayan alleller olarak go6zlenmistir. BM2113
markoriunde 120 alleli, ETH10 markoriinde 211 alleli ve ETH225 markoriinde 145
alleli 4 populasyonda, TGLA53 markoriinde 155 alleli ve BM1818 markoriinde 257
alleli 3 populasyonda ayni allel en fazla tekrarlanmaktadir. ILSTO06 markoriinde ise
5 farkli allel (284, 288, 290, 292 ve 294) tiim populasyonlarda fazla tekrarlayan allel

olarak gézlenmistir.

mZAV
DAK
SIM
HOLS
= ESM
CSRM60
Markor

Sekil 6: CSRM60 markoriindeki allel frekansi
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[%2)
% uZAV
XX
L m DAK
LL
= SIM
HOLS
1741176|178/180|182 /184|186 /188|190 192|194|196|198 200|202 ESM
|
CSSM66
Markor
Sekil 7: CSSM66 markoriindeki allel frekansi
0,5
0,4
[%2)
$03 mZAV
20,2 mDAK
LL
0,1 uSIM
0,0 HOLS
231|233 | 237|239 | 241 | 243 | 245 | 247 | 249 | 251 | 253 | 257 | 259 ESM
|
SPS115
Markor
Sekil 8: SPS115 markoriindeki allel frekansi
0,4
0,3
@ 0,3
g 0,2 mZAV
202 = DAK
L 0,1
0,1 = SIM
0,0 HOLS
288 | 290 | 292
mESM
ILSTS006
Markor

Sekil 9: ILST006 markoriindeki allel frekansi
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§ uZAV
XX
[ mDAK
LL
= SIM
HOLS
mESM
Markor
Sekil 10: HEL9 markoriindeki allel frekansi
0,6
0,5
§ 0,4 uZAV
go3
L 0,2 u DAK
0,1 = SIM
0,0 HOLS
100 | 102 | 108 | 112 | 114 | 116 | 118 | 120 | 122 | 124 | 126 | 128
mESM
ETHO3
Markor
Sekil 11: ETHO3 markoriindeki allel frekansi
1,0
0,8
S06 mZAV
XX
L04 m DAK
LL
0,2 uSIM
0,0 HOLS
mESM

BM2113
Markor

Sekil 12

: BM2113 markoriindeki allel frekansi
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mZAV
m DAK
uSIM
HOLS
®ESM
ETH10
Markor
Sekil 13: ETH10 markoriindeki allel frekansi
0,25 ~
WOQOA
§ 0,15 - uZAV
EOJO* m DAK
0,05 - uSIM
0.00 1 HOLS
mESM
TGLA53
Markor
Sekil 14: TGLA53 markoriindeki allel frekansi
0,5 +
0,4
503 uZAV
XX
L 0,2 m DAK
L
0,1 uSIM
0,0 HOLS
mESM
ETH185
Markor

Sekil 15: ETH185 markoriindeki allel frekansi
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mZAV
mDAK
= SIM
HOLS
133|135 | 137 | 139 | 141 | 143 | 145 | 147 | 149 | 151 | 153 | 155 | 157 ESM
|
ETH225
Markor
Sekil 16: ETH225 markoriindeki allel frekansi
0,5 -
0,4
(%)
$03 mZAV
XX
L0,.2 m DAK
LL
0,1 uSIM
0,0 HOLS
235|251 |253 /255|257 259|261 | 263|265 (267|269 |271|273|275|277 ESM
|
BM1818
Markor
Sekil 17: BM1818 markoriindeki allel frekansi
0,30 -
0,25
€ 020 " ZAV
Lo
i 0,10 m DAK
0,05 = SIM
0,00 HOLS
mESM
TGLA227
Markor

Sekil 18: TGLA227 markoriindeki allel frekansi
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uZAV
mDAK
= SIM
HOLS
134 | 136 | 138 | 140 | 142 | 144 | 146 | 148 | 150 | 152 | 154 | 156 ESM
|
INRAOQOS
Markor
Sekil 19: INRAOO5 markoriindeki allel frekansi
0,50 +
0,40
S 0,30 uZAV
XX
L 0,20 m DAK
LL
0,10 uSIM
0,00 - HOLS
173 |175| 177|179 181 | 183 | 185|187 | 189 | 191 | 193 | 195 | 201 ESM
|
HEL13
Markor
Sekil 20: HEL13 markoriindeki allel frekansi
0,6
0,5
% 04 uZAV
Lo3
LLL 0,2 mDAK
0,1 = SIM
0,0 = HOLS
111 \ 113 \ 115
mESM

TGLA126
Markor

Sekil 21: TGLA126 markoriindeki allel frekansi
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0,30
0,25
20,20
) mZAV
o5
L 0,10 m DAK
0,05 = SIM
0.00 HOLS
mESM
TGLA122
Markor
Sekil 22: TGLA122 markoriindeki allel frekansi
0,50
0,40
[72)
& 0,30 mZAV
X
20,20 = DAK
LL
0,10 uSIM
0,00 HOLS
127 1131|133 |135| 139|141 143 |145|147| 149|151 153|155 | 157 ESM
u
HAUT27
Markor
Sekil 23: HAUT27 markoriindeki allel frekans:
0,50
0,40
g 0,30 mZAV
X
20,20 = DAK
LL
0,10 = SIM
0,00 HOLS
169 | 175 | 177 | 179 | 181 | 183 | 185 | 187 | 189 | 191 | 193 | 195
=ESM
BM1824
Markor

Sekil 24:

BM1824 markorundeki allel frekansi
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3.3.3. Populasyonlarda Goézlenen Ozgiin Allel Sayilari ve Frekanslar

Populasyonlarda 6zgiin alleller ve frekanslar1 Tablo 7’de sunulmustur.
Calismada toplam 51 adet 6zgiin allel tespit edilmistir. Populasyonlardaki en fazla
Ozgiin allel sayisinin DAK 1irkinda (15 allel) oldugu ve en az 6zgiin allel sayisinin ise

HOLS 1rkinda (6 allel) oldugu belirlenmistir.

Markorler incelendiginde en fazla 6zgiin allel TGLAS3 markoriinde ZAV
populasyonunda 1 adet, DAK populasyonunda 4 adet ve ESM populasyonunda 1
adet olmak iizere toplam 6 adet bulunurken, en az 6zgiin allel ILST006 (DAK
populasyonunda), CSSM66  (SIM  populasyonunda), ~ETH10  (HOLS
populasyonunda) ve INRAQO5 (ESM populasyonunda) markorlerinde 1’er adet tespit
edilmistir. ETH225 markoériinde ise hicbir irkta 6zgiin allel belirlenememistir. En
yiiksek frekansa (0,075) sahip allel 133 alleli ile HAUT27 markori olarak
gozlemlenirken, en diisiik frekanslara (0,010) sahip alleller ise 233 alleli ile SPS115
markori, 179 alleli ile TGLA53 markorii ve 111 alleli ile TGLA126 markorleri

olarak saptanmustir.
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Tablo 7: Populasyonlarda gozlenen 6zgiin alleler ve frekanslari

Populasyon Markor Allel Frekans
SPS115 233 0,010
ETHO3 108 0,020
BM2113 134 0,031
BM2113 138 0,051
ZAV TGLAS3 179 0,010
BM1818 277 0,041
TGLA126 111 0,010
TGLA122 176 0,020
CSRM60 75 0,013
SPS115 259 0,013
ILSTS006 302 0,013
HEL9 172 0,013
ETHO3 112 0,025
TGLA53 173 0,050
TGLA53 183 0,025
DAK TGLA53 185 0,025
TGLA53 193 0,013
ETH185 244 0,026
ETH185 246 0,013
BM1818 235 0,050
TGLA227 84 0,013
HEL13 201 0,013
HAUT27 133 0,075
CSSM66 200 0,038
SPS115 237 0,025
HEL9 174 0,013
ETH185 210 0,026
Sim BM1818 273 0,025
TGLA126 113 0,038
TGLA122 174 0,013
HAUT27 131 0,013
HAUT27 135 0,025
HEL9 138 0,013
ETH10 221 0,013
TGLA227 102 0,050
HOLS TGLAL22 180 0,038
HAUT27 127 0,013
BM1824 169 0,038
CSRM60 81 0,013
CSRM60 107 0,013
SPS115 257 0,013
HEL9 144 0,013
TGLA53 175 0,013
BM1818 251 0,013
ESM TGLA227 68 0,013
TGLA227 72 0,013
TGLA227 100 0,013
INRAOO5 156 0,013
HEL13 173 0,025
TGLA122 178 0,013
BM1824 175 0,013

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer
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3.3.4. Populasyonlardaki Beklenen ve Gozlenen Heterozigotluk

Populasyonlarda beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri Tablo 8’de
sunulmustur. Calismada kullanilan markorler incelendiginde ortalama toplam
heterozigotluk (Hy) degerinin 0,417-0,925, ortalama beklenen heterozigotluk (He)
degerinin 0,311-0,902 ve ortalama gozlenen heterozigotluk (Ho) degerinin ise 0,149-
0,876 araliginda oldugu saptanmistir. En yiiksek Ht degerinin (0,925) ve en yiiksek
He degerinin (0,902) TGLA53 markoériinde, en yiiksek Ho degerinin (0,876) ise
TGLA227 markoriinde oldugu belirlenmistir. En diisik Hr, He ve Ho degerleri
BM2113 markoériinde saptanmustir.

Populasyonlar degerlendirildiginde ise He degerinin ortalamasinin 0,748-
0,782, Ho degerinin ise ortalamasinin 0,556-0,638 arasinda degistigi goriilmektedir.
En yiiksek ortalama He degerinin (0,782) ESM populasyonunda, en diisiik ortalama
He degerinin (0,748) ise SIM populasyonunda oldugu, en yiiksek ortalama Ho
degerinin (0,638) ESM populasyonunda, en diisiik ortalama Ho degerinin (0,556) ise
ZAV populasyonunda oldugu saptanmistir. Populasyonlar markér bazinda
degerlendirildiginde He degeri ZAV populasyonunda 0,239-0,891, DAK
populasyonunda  0,231-0,932, SIM populasyonunda 0,188-0,909, HOLS
populasyonunda 0,184-0,888, ESM populasyonunda 0,143-0,901 arasinda, Ho
degerinin ise ZAV populasyonunda 0,143-0,878, DAK populasyonunda 0,100-0,925,
SIM populasyonunda 0,050-0,875, ESM populasyonunda 0,025-0,925 ve HOLS
populasyonunda  0,000-0,925  arasinda  degistigi  belirlenmistir. ~ HOLS
populasyonunda BM2113 markdriinde goézlenen heterozigotluk degerinin 0,000

olarak belirlenmesi, BM2113 markériinde belirlenen allellerin hepsinin bireylerde

homozigot olarak gézlenmesinden kaynaklanmaktadir.
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Tablo 8: Populasyonlarda beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri
Markir ZAV DAK SiMm HOLS Ortalama
He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho H+

CSRM60 0,732 0,653 0,789 0,775 0,792 0,875 0,761 0,600 0,813 0,825 0,777 0,746 0,797
CSSM66 0,838 0,673 0,835 0,700 0,804 0,650 0,817 0,625 0,862 0,700 0,831 0,670 0,849
SPS115 0,739 0,449 0,810 0,475 0,767 0,500 0,740 0,475 0,792 0,550 0,770 0,490 0,791
ILSTS006 0,839 0,531 0,828 0,500 0,843 0,625 0,802 0,650 0,832 0,725 0,829 0,606 0,852
HEL9 0,820 0,735 0,870 0,775 0,804 0,775 0,868 0,925 0,844 0,775 0,841 0,797 0,864
ETHO3 0,714 0,755 0,668 0,800 0,649 0,725 0,716 0,800 0,723 0,625 0,694 0,741 0,713
BM2113 0,809 0,571 0,231 0,100 0,188 0,050 0,184 0,000 0,143 0,025 0,311 0,149 0,417
ETH10 0,239 0,143 0,748 0,350 0,653 0,475 0,687 0,325 0,710 0,350 0,607 0,329 0,678
TGLA5S3 0,891 0,592 0,932 0,625 0,909 0,800 0,875 0,600 0,901 0,750 0,902 0,673 0,925
ETH185 0,798 0,255 0,860 0,184 0,821 0,436 0,809 0,450 0,848 0,500 0,827 0,365 0,843
ETH225 0,822 0,653 0,781 0,650 0,720 0,750 0,797 0,625 0,847 0,875 0,794 0,711 0,820
BM1818 0,785 0,531 0,811 0,625 0,715 0,625 0,752 0,600 0,840 0,700 0,780 0,616 0,799
TGLA227 0,876 0,878 0,892 0,925 0,855 0,875 0,868 0,775 0,881 0,925 0,874 0,876 0,896
INRAQO5 0,837 0,229 0,844 0,225 0,854 0,350 0,818 0,400 0,846 0,425 0,840 0,326 0,874
HEL13 0,830 0,592 0,830 0,564 0,820 0,550 0,743 0,600 0,823 0,675 0,809 0,596 0,827
TGLA126 0,665 0,449 0,638 0,425 0,687 0,600 0,626 0,500 0,683 0,525 0,660 0,500 0,678
TGLA122 0,887 0,673 0,896 0,800 0,846 0,625 0,888 0,625 0,885 0,750 0,880 0,695 0,900
HAUT27 0,749 0,510 0,793 0,525 0,707 0,675 0,800 0,850 0,813 0,675 0,772 0,647 0,808
BM1824 0,800 0,694 0,790 0,625 0,771 0,650 0,758 0,675 0,777 0,750 0,779 0,679 0,808
Ortalama 0,772 0,556 0,781 0,560 0,748 0,611 0,753 0,584 0,782 0,638 - - -

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer, He: Beklenen heterozigotluk, Ho: Gozlenen heterozigotluk, Hy: Toplam heterozigotluk
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3.3.5. Filogenetik Sema Agaclari

Populasyonlar aras1 genetik kimliklendirme ve genetik uzaklik matriksleri
hesaplanarak Tablo 9-10’da sunulmustur. Filogenetik agaglar, Nei’nin genetik
uzaklik parametresi kullanilarak komsu birlestirme metodu (NJT) ile ¢izilmistir. En
yakin genetik yapt DAK ve SIM arasinda 0,922 olarak belirlenirken, en uzak genetik
yap1 ise ZAV ve HOLS arasinda 0,699 olarak belirlenmistir. En yiiksek genetik
uzaklik ZAV ve HOLS arasinda 0,358 olarak, en diisiik genetik uzaklik ise DAK ve

SIM populasyonlari arasinda 0,081 olarak saptanmustir.

Tablo 9: Populasyonlar arasi genetik kimliklendirme matriksi

Irklar ZAV DAK SiMm HOLS ESM
ZAV 1,000

DAK 0,833 1,000

Sim 0,831 0,922 1,000
HOLS 0,699 0,849 0,829 1,000

ESM 0,806 0,907 0,907 0,846 1,000

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizis1, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer

Tablo 10: Populasyonlar arasi1 genetik uzaklik matriksi

Irklar ZAV DAK Sim HOLS ESM
ZAV 0,000

DAK 0,183 0,000

SiMm 0,185 0,081 0,000
HOLS 0,358 0,164 0,188 0,000

ESM 0,216 0,097 0,098 0,167 0,000

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizist, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer

Populasyonlara ait radyal agag¢ ve filogenetik iliski grafikleri Sekil 25-26’da
sunulmustur. Populasyonlarin radyal agaci degerlendirildiginde, HOLS ve ESM
populasyonlarmin digerlerinden tamamen ayrilarak ayni noktadan kok almakla
birlikte birbirlerinden genetik olarak uzak oldugu gozlenirken, SIM populasyonun
diger populasyonlardan tamamen farkli bir yerden kok aldigi, ZAV ve DAK
populasyonlarinin ise ayni noktadan kok aldiklar1 fakat zamanla ayrildiklari

goriilmektedir. Populasyonlarin kiimelenmeleri incelendiginde; %94 siklikla ESM ve
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HOLS populasyonlarinda ayn1 dallanmanin oldugu yani beraber kiimelendikleri,
ZAV ve DAK populasyonlarinda da %51 siklikla ayn1 dallanmanin oldugu yani
beraber kiimelendikleri gériilmektedir. SIM populasyonlarinin  ise  diger

populasyonlardan tamamen ayr1 bir konumda bulunmaktadir.

HOLS

SIM

DAK

ZAV

0.01

Sekil 25: Populasyonlar i¢in genetik uzaklik kullanilarak ¢izilen radyal agag, ZAV:
Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SiM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM:

Esmer
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SIM

ZAV

51

51

DAK

HOLS

ESM

Sekil 26: Populasyonlar i¢in genetik uzaklik kullanilarak c¢izilen filogenetik iliski,
ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn,
ESM: Esmer

3.3.6. Bireylerin Populasyonlara Atanma Testi

Caligmada toplam 209 bireyin genotipik olarak hangi populasyona ait
olabilecegi belirlenmis ve Tablo 11°de sunulmustur. Incelenen 209 bireyden 65
bireyin farkli populasyonlara atandigi tespit edilmistir. Populasyonlardan ZAV
toplam 49 bireyden 8 bireyi, DAK toplam 40 bireyden 22 bireyi, SIM toplam 40
bireyden 16 bireyi, HOLS toplam 40 bireyden 6 bireyi ve ESM toplam 40 bireyden
13 bireyi farkli populasyona atandig tespit edilmistir.
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Tablo 11: Bireylerin populasyonlara atanmasi testi sonuglari

Populasyon Birey ZAV DAK SiMm HOLS ESM Irk
8 26,155 28,690 24,815 29,244 25,486 SiMm
16 34,323 31,629 30,910 34,220 32,738 SiMm
21 32,397 31,966 30,315 35,440 34,721 SiM
ZAV 22 30,045 34,578 32,670 28,888 34,550 HOLS
31 32,160 33,608 33,024 31,883 30,747 ESM
34 30,424 31,643 29,340 33,292 28,001 ESM
45 33,778 30,205 32,597 34,561 33,528 DAK
47 34,594 34,477 34,283 37,036 34,029 ESM
51 28,416 27,406 31,159 33,670 26,948 ESM
52 38,303 42,297 39,590 49,701 44,621 ZAV
53 32,046 28,549 27,904 26,476 26,688 HOLS
57 37,779 35,030 34,415 33,876 34,692 HOLS
59 36,855 35,910 33,679 36,758 35,193 SiM
60 28,775 30,965 25,335 31,770 28,058 SiM
61 36,201 34,610 36,277 33,136 32,259 ESM
64 29,615 31,196 28,689 33,237 33,219 SiM
65 32,316 33,909 33,669 32,757 32,182 ESM
66 31,539 31,343 33,992 29,716 29,343 ESM
DAK 71 35,774 35,581 31,366 39,431 34,602 SiM
73 28,493 29,653 28,909 32,513 26,320 ESM
74 27,539 29,087 28,504 30,324 27,801 ZAV
76 30,837 30,706 28,253 38,127 30,761 SiM
78 31,830 30,755 32,014 26,814 32,661 HOLS
79 32,540 32,941 33,299 35,723 34,902 ZAV
80 38,704 37,673 36,654 38,019 35,675 ESM
82 27,992 25,721 24,219 26,930 27,096 SiM
83 26,553 28,030 29,373 31,558 28,097 ZAV
84 32,171 30,059 29,942 37,288 30,209 SiM
85 31,949 30,758 29,748 35,729 32,199 SiM
88 40,343 39,721 39,634 41,956 39,424 ESM
91 26,523 27,839 27,036 34,262 28,142 ZAV
96 29,800 26,048 26,508 29,018 30,789 DAK
97 28,104 24,167 25,539 27,177 28,793 DAK
100 27,221 28,848 28,715 33,579 28,785 ZAV
101 36,881 32,393 27,899 25,143 30,339 HOLS
103 31,172 33,169 32,532 32,705 30,988 ESM
108 31,757 27,661 27,696 35,074 28,686 DAK
SiM 109 27,424 27,873 28,051 30,168 26,131 ESM
110 35,964 37,706 37,677 41,856 37,861 ZAV
115 25,246 27,283 26,469 28,564 27,763 ZAV
119 26,008 25,340 25,967 29,193 26,703 DAK
120 29,313 29,746 32,136 35,398 34,146 ZAV
122 28,589 29,879 24,555 30,126 24,318 ESM
124 30,945 27,247 27,034 30,414 26,697 ESM
128 31,146 25,813 24,941 22,432 26,001 HOLS
129 34,399 35,709 34,852 41,780 38,475 ZAV
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Tablo 11 (Devam): Bireylerin populasyonlara atanmasi testi sonuglari

Populasyon Birey ZAV DAK SiMm HOLS ESM Irk
141 39,934 34,330 36,151 32,162 31,369 ESM

142 27,678 26,751 25,885 23,922 23,020 ESM

151 37,873 35,393 38,707 35,541 33,846 ESM

HOLS 153 34,670 30,259 27,712 28,350 30,128 SiMm
154 35,768 34,988 30,734 32,943 35,233 SiM

155 40,354 38,821 37,838 37,551 35,477 ESM

170 30,306 29,372 28,478 31,251 34,576 SiM

172 32,265 30,800 30,388 38,111 32,863 SiMm

177 38,199 40,310 38,145 44,066 41,027 SiM

180 39,055 41,952 42,508 47,465 43,196 ZAV

181 28,932 26,407 26,549 30,167 27,607 DAK

189 31,259 27,743 31,152 34,170 28,258 DAK
ESM 190 28,020 28,346 27,331 24,297 26,611 HOLS
193 29,498 29,965 25,486 24,246 26,353 HOLS

197 30,514 34,686 31,278 36,780 30,709 ZAV
198 32,229 31,014 28,829 26,518 27,159 HOLS

200 30,501 27,607 28,879 30,025 27,864 DAK

204 34,301 31,891 29,921 35,762 31,643 SiM

206 28,375 26,609 25,258 29,803 27,352 SiM

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer
3.3.7. F istatistikleri
Hardy-Weinberg  dengesinin ~ (HWE)  belirlenmesi ~ amaciyla

istatistiklerinden faydalanilmistir.

F

Calismada tiim markorlere ait hesaplanan Fir, Fst ve Fis degerleri Tablo

12’de verilmistir. Tiim markorlerin ortalama Fr, Fst ve Fis degerleri sirasiyla 0,275,

0,048 ve 0,248 olarak bulunmustur.
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Tablo 12: Tim markérlere ait ortalama Fyr, Fst ve Fis degerleri

Markér Fir Fst Fis
CSRM60 0,073 0,018 0,056
CSSM66 0,216 0,013 0,206

SPS115 0,386 0,017 0,376
ILSTS006 0,297 0,017 0,286

HEL9 0,087 0,021 0,068
ETHO3 -0,032 0,021 -0,054
BM2113 0,592 0,468 0,395
ETH10 0,535 0,124 0,469
TGLA53 0,281 0,017 0,269
ETH185 0,572 0,005 0,570
ETH225 0,146 0,027 0,123
BM1818 0,238 0,013 0,229
TGLA227 0,029 0,019 0,011
INRAO0O5 0,636 0,030 0,625

HEL13 0,283 0,011 0,276
TGLA126 0,270 0,017 0,258
TGLA122 0,235 0,014 0,224

HAUT27 0,213 0,040 0,182
BM1824 0,166 0,029 0,141
Ortalama 0,275 0,048 0,248

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizis1, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer

Populasyonlarin ikili olarak karsilastirmasinda hesaplanan Fst degerleri
(Tablo 13) incelendiginde tiim populasyonlarin birbirlerinden farkli oldugu tespit
edilmigtir (P<0,05; P<0,01). En vyiksek Fsr degeri (0,072) ZAV-HOLS
populasyonlar: arasinda, en diisiik Fst degeri (0,009) ise DAK-SIM populasyonlar

arasinda goriilmiistiir.
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Tablo 13: Populasyonlarin arasinda hesaplanan Fst degerleri

Populasyon ZAV DAK SiMm HOLS ESM
ZAV 0,000 0,032** 0,037** 0,072** 0,039**
DAK 0,000 0,009* 0,029** 0,010**
Sim 0,000 0,039** 0,014**

HOLS 0,000 0,030**
ESM 0,000

* P<0,05; ** P<0,01, ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn,

ESM: Esmer

Calismada populasyonlara ait F;s degerleri hesaplanmis ve Tablo 14°te
sunulmustur. ZAV populasyonunda 1 adet (ETHO03), DAK populasyonunda 2 adet
(ETHO3, TGLA227), SIM populasyonunda 4 adet (CSRM60, ETHO03, ETH225,
TGLA227), HOLS populasyonunda 3 adet (HEL9, ETHO03, HAUT27) ve ESM
populasyonda 3 adet (CSRM60, ETH225, TGLA227) markorde negatif Fis degeri
belirlenmistir. Populasyonlarin ortalama Fis degerlerinin 0,210 (SIM) ile 0,301

00

(DAK) arasinda degistigi gozlemlenmistir. Jackknife teknigi ile analiz edildiginde
ortalama Fs degerlerinin 0,244 + 0,042 oldugu, %95 giiven araliginda 0,167 ve %99

giiven araliginda ise 0,145 oldugu tespit edilmistir.
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Tablo 14: Markor bazinda populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin Fys

degerleri
Markor ZAV DAK SIM HOLS ESM Toplam Tg‘;'tirg ;aac'f;”:e
CSRM60 0,118 0030 -0,092 0224 -0,002 0,056 0,056 + 0,052
CSSM66 0,206 0,174 0204 0,247 0,200 0,206 0,206 + 0,011
SPS115 0401 0424 0359 0369 0317 0,375 0,376 + 0,019
ILSTS006 0,377 0407 0271 0202 0141 0,284 0,286 + 0,051
HEL9 0114 0122 0049 -0,053 0094 0,067 0,068 + 0,032
ETHO3 0,047 -0,186 -0,104 -0,105 0,148  -0,055 20,054 + 0,054
BM2113 0303 0575 0,739 1,000 0,829 0,505 0,395 + 0,240
ETH10 0411 0541 0284 0536 0516 0,467 0,469 + 0,054
TGLA53 0345 0340 0133 0326 0,180 0,268 0,269 + 0,045
ETH185 0686 0791 0479 0454 0421 0,569 0,570 + 0,073
ETH225 0216 0,180 -0,029 0228 -0020 0,121 0,123 + 0,057
BM1818 0333 0241 0139 0214 0179 0227 0,229 + 0,036
TGLA227 0,009 -0,024 -0011 0,119 -0,037 0,011 0,011 + 0,027
INRAOO5 0731 0739 0599 0520 0507 0,624 0,625 + 0,050
HEL13 0296 0332 0340 0204 0192 0,275 0,276 + 0,030
TGLA126 0334 0345 0139 0213 0244 0,257 0,258 + 0,039
TGLA122 0250 0,120 0273 0308 0165 0,224 0,224 + 0,034
HAUT27 0328 0349 0057 -0,049 0182 0,18 0,182+ 0,077
BM1824 0142 0221 0169 0122 0047 0,141 0,141 + 0,027
Ortalama 0292 0301 0210 0267 0226 0,253 0,244 + 0,042
b ok wwx wwx awk ek
%95 0,167 + 0,329
%99 0,145 + 0,358

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmzis1, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer,
SH: Standart hata

Populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin ortalama Fs degerleri 0,210 ile
0,301 arasinda degistigi gozlenmektedir. Genel Fs degerinin ise 0,253 oldugu
saptanmustir. Tiim populasyonlardaki Fs degerlerinin istatiksel olarak énemli oldugu

tespit edilmistir (P<0,001, Tablo 14).
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Hardy-Weinberg dengesinin  belirlenmesi amaciyla yapilan analizler
sonucunda elde edilen Ki-Kare (y°) degerleri hesaplanmis ve Tablo 15°da
sunulmustur. Toplam 6 markérde (SPS115, ILST006, BM2113, ETH10, ETH185,
INRAOO5) populasyonlarin hepsinde onemlilik belirlenirken, 2 markorde ise
(ETHO3, TGLA227) tiim populasyonlar 6nemsiz bulunmugtur. CSRM60 markoriinde
SIM populasyonu énemsiz bulunurken, diger tiim populasyonlarda énemlilik tespit
edilmistir. CSSM66 markoriinde ZAV ve HOLS populasyonlart énemsiz, DAK,
ESM ve SIM populasyonlar1 énemli bulunmustur. HEL9 markériinde ZAV, HOLS
ve ESM populasyonunda onemsiz, diger populasyonlarda ise 6nemli bulunmustur.
TGLA53 markériinde SIM ve ESM populasyonlar: dnemsiz bulunurken, diger
populasyonlarda 6nemlilik tespit edilmistir. ETH225 markoriinde ZAV ve SIM
populasyonlart 6nemsiz, diger populasyonlar Onemli bulunmustur. BM1818
markdrinde ESM  populasyonunda  oOnemlilik  tespit edilmezken, diger
populasyonlarda onemlilik tespit edilmisti. HEL13 markorinde HOLS
populasyonunda onemlilik tespit edilmezken, diger tiim populasyonlarda 6nemlilik
tespit edilmistir. TGLA126 markériinde SIM ve HOLS populasyonlar1 énemsiz,
diger populasyonlar onemli bulunmustur. TGLA122 markériinde SIM
populasyonunda 6nemlilik tespit edilmezken, diger populasyonlarda 6nemlilik tespit
edilmistir. HAUT27 markériinde SIM, HOLS ve ESM populasyonlar1 énemsiz, diger
populasyonlar 6nemli bulunmustur. BM1824 markoriinde ESM populasyonunda

onemlilik tespit edilirken, diger populasyonlarda onemlilik tespit edilmemistir.
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ZAV DAK Sim HOLS ESM
Markor
SD r P SD ¥ P SD r P SD r P SD r P

CSRM60 55 79,556 0,017 66 87,619 0,039 55 34,143 0,988 21 34831 0029 66 91,212 0,022
CSSM66 78 81,052 0384 91 130,516 0,004 91 130,422 0,004 66 76,104 0,185 78 104,376 0,025
SPS115 45 104,984 0000 45 115178 0,000 36 73,155 0,000 28 47,028 0014 36 94,855 0,000
ILSTS006 36 75,193 0,000 36 140,768 0,000 45 106,710 0,000 36 62,728 0,004 45 68,769 0,013
HEL9 66 62,012 0,616 91 119,846 0023 78 193721 0,000 55 39,049 0949 66 54,699 0,838
ETHO3 28 30,764 0,328 45 56,915 0,110 21 11,939 0,941 10 6,843 0,740 21 25458 0,228
BM2113 55 128,539 0,000 15 114,064 0,000 10 120,031 0,000 3 80,000 0,000 10 160,000 0,000
ETH10 3 35,344 0,000 36 132,741 0,000 15 26,876 0,030 28 54315 0,002 28 77,989 0,000
TGLA53 78 195767 0,000 190 368,274 0,000 105 111,203 0,321 91 155,769 0,000 136 139,479 0,401
ETH185 55 243,660 0,000 91 377,818 0,000 78 285695 0,000 66 123,255 0,000 66 134,814 0,000
ETH225 66 77,509 0,157 66 105,306 0,002 45 29,333 0,966 45 149,000 0,000 55 68,838 0,099
BM1818 36 62,869 0,004 36 86,509 0,000 21 87,374 0,000 36 142,710 0,000 66 63,886 0,551
TGLA227 66 60,338 0,673 78 76,869 0515 55 63,553 0,201 55 56,599 0,415 91 100,959 0,223
INRAOO5 36 194,487 0,000 28 155038 0,000 28 165554 0,000 28 138,812 0,000 55 157,892 0,000
HEL13 55 161,313 0,000 55 140,749 0,000 36 87,942 0,000 36 42649 0,207 45 160,439 0,000
TGLA126 21 72,057 0,000 15 33,360 0,004 15 22,348 0,099 10 9,907 0449 21 93,721 0,000
TGLA122 136 229,528 0,000 136 202,955 0,000 78 88,600 0,193 136 238110 0,000 153 222,333 0,000
HAUT27 36 90,723 0,000 36 96,857 0,000 55 58406 0,351 45 30,338 0954 28 34,043 0,199
BM1824 36 42,383 0,215 36 46,055 0,122 28 35052 0,168 45 44861 0478 36 94,988 0,000

P: Olasilik, xz: Ki-kare, SD: Serbestlik Derecesi, ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizis1,SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer
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3.3.8. Darbogaz (Bottleneck) Testi

Calismadaki populasyonlarin yok olma tehlikesi gecirip gegirmedikleri
Darbogaz testi yapilarak belirlenmistir. Heterozigot fazlaligini belirlemek i¢in iki
sathali model (TMP) kullanilmis ve Wilcoxon testi ile 6nemlilikleri tespit edilmistir
(Tablo 16-17). Ayrica allel frekans dagilimi grafiginin normal L dagilimi gosterip
gostermedigi incelenmistir. Elde edilen Wilcoxon sonuglarina gore populasyonlarin
degerleri (ZAV 0,445, DAK 0,414, SiM 0,767, HOLS 0,325, ESM 0,067) P>0,05
oldugundan ve normal L dagilimi gosterdiginden dolayr populasyonlarin yok olma
tehlikesi gegirmedikleri belirlenmistir (Sekil 27).

Populasyonlarin dar bogaz testinde iki sathali model sonuglarina gére Heq
degerleri ZAV populasyonunda 0,390-0,938, DAK populasyonunda 0,662-0,920,
SIM populasyonunda 0,604-0,880, HOLS populasyonunda 0,404-0,900, ESM
populasyonunda ise 0,609-0,908 arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir.
Onemlilik durumlar incelendiginde ZAV ve HOLS populasyonlari tiim markdorler
acisindan Onemsiz bulunurken, DAK populasyonunda 4 markorde (ETHO3,
BM2113, TGLA53, INRA005), SIM populasyonunda da 4 markorde (BM2113,
TGLA53, INRA005, HAUT27) ve ESM populasyonunda 1 markoérde (BM2113)

onemlilik bulunmustur.
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Sekil 27: Tiim populasyonlara ait allel frekans dagilim grafigi

Tablo 16: TPM modeline gére populasyonlara ait darbogaz analiz sonuglari

Wilcoxon Test

PopuEPyon P (one tail for H excess)
ZAV 0,445
DAK 0,414
Sim 0,767
HOLS 0,325
ESM 0,067

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer



Tablo 17: Populasyonlarin dar bogaz testinde iki safhali model sonuglar1
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) ZAV DAK SiMm HOLS ESM

Markor Heq SH DH/sd P Heq SH DH/sd Prob Heq SH DH/sd P Heq SH DH/sd P Heq SH DH/sd P
CSRM60 0,818 0,007 -1,571 0,077 0,842 0,007 -1,018 0,133 0,829 0,007 -0,573 0,232 0,717 0,013 0,664 0,281 0,843 0,006 -0,493 0,237
CSSM66 0,849 0,006 -0,049 0,364 0,871 0,005 -0,815 0,177 0,870 0,005 -1,646 0,060 0,845 0,006 -0417 0,265 0,861 0,006 0,325 0,462
SPS115 0,798 0,008 -0,908 0,151 0,807 0,008 0,252 0,501 0,781 0,010 -0,077 0,382 0,750 0,012 -0,007 0,412 0,784 0,010 0,302 0,462
ILSTS006 0,775 0,009 1,119 0,064 0,779 0,010 0,978 0,160 0,806 0,009 0,88 0,159 0,783 0,010 0,449 0,381 0,808 0,009 0,642 0,291
HEL9 0,836 0,007 -0,168 0,340 0,872 0,005 -0,286 0,478 0,859 0,006 -1,267 0,109 0,830 0,007 1,107 0,085 0,844 0,006 0,255 0,482
ETHO3 0,743 0,011 -0,274 0,300 0,810 0,008 -2,624 0,021 0,715 0,014 -0,653 0,216 0,603 0,019 1,024 0,127 0,710 0,014 0,255 0,483
BM2113 0,818 0,007 -0,005 0,404 0,668 0,015 -4,593 0,001 0,604 0,019 -3431 0,009 0,404 0,025 -1,347 0,151 0,609 0,018 -3,984 0,001
ETH10 0,390 0,024 -0,897 0,220 0,783 0,010 -0,410 0,273 0,671 0,016 -0,107 0,366 0,750 0,012 -0,745 0,180 0,750 0,012 -0,404 0,232
TGLA53 0,851 0,005 1,277 0,039 0,920 0,003 1,265 0,042 0,880 0,005 1,389 0,025 0,873 0,005 0,423 0,420 0,900 0,004 0,518 0,369
ETH185 0,822 0,007 -0,310 0,286 0,873 0,005 -0,038 0,394 0,859 0,006 -0,740 0,189 0,845 0,006 -0,622 0,206 0,843 0,007 0,368 0,444
ETH225 0,837 0,006 -0,142 0,370 0,846 0,006 -1,398 0,079 0,808 0,008 -1,520 0,080 0,804 0,009 0,059 0,429 0,827 0,007 0,656 0,282
BM1818 0,774 0,009 0,301 0,469 0,785 0,009 0,617 0,304 0,710 0,014 0,169 0,493 0,782 0,010 -0,340 0,290 0,841 0,007 0,217 0,525
TGLA22 0,938 0,006 1,155 0,071 0,860 0,006 1,252 0,056 0,826 0,008 0,837 0,181 0,826 0,007 1,162 0,069 0,873 0,005 0,627 0,291
INRAQO5 0,772 0,009 1,143 0,073 0,753 0,011 1491 0,012 0,756 0,011 1,510 0,002 0,747 0,012 1,076 0,097 0,827 0,008 0,629 0,303
HEL13 0,819 0,007 0,384 0,407 0,825 0,008 0,330 0,462 0,781 0,010 0,770 0,228 0,783 0,010 -0,496 0,233 0,805 0,009 0,523 0,350
TGLA126 0,703 0,013 -0,338 0,281 0,662 0,016 -0,159 0,351 0,668 0,015 0,283 0,471 0,605 0,019 0,249 0,494 0,718 0,013 -0,314 0,303
TGLA122 0,895 0,003 0,037 0431 0901 0,004 0,278 0,495 0,862 0,006 -0,138 0,355 0,900 0,004 -0,012 0,415 0,908 0,003 -0,565 0,234
HAUT27 0,772 0,010 -0,224 0,323 0,784 0,009 0,312 0,446 0,826 0,008 -2,285 0,034 0,809 0,008 0,031 0419 0,752 0,012 0,984 0,119
BM1824 0,774 0,009 0514 0,362 0,781 0,010 0,297 0,469 0,748 0,012 0,422 0420 0,805 0,009 -0,678 0,211 0,781 0,010 0,092 0,447

P: Olasilik, Heq: Siiriiklenmedeki beklenen heterozigotluk, SH:
SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer

Standart hata, DH/sd: Heterozigotlugun negatif eksikligi, ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi,
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3.3.9. Faktoriyel Benzerlik Analizi

Calismadaki wklar ¢ boyutlu diizlemde yerlestirilmistir. Burada

populasyonlar arasindaki ve populasyonlara ait bireyler arasindaki genetik iligki
gosterilmistir (Sekil 28-29).
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Sekil 28: Populasyonlara ait bireyler arasindaki faktoriyel benzerlik analiz grafigi,

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn,
ESM: Esmer
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Sekil 29: Populasyonlar arasindaki faktoriyel benzerlik analiz grafigi, ZAV: Zavot,
DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer

Calisilan populasyonlardaki bireylere ait faktoriyel benzerlik analiz (FCA)
grafigi incelendiginde ZAV, DAK ve SIM populasyonlarmin kendi kiimelerine
ayrildiklari, DAK populasyonun bazi bireylerinin ZAV ve ESM populasyonuna
yakin oldugu ve DAK populasyonunun birkag bireyinin de diger tiim bireylerden
uzak olup kendi populasyonunu temsil ettigi, HOLS ve ESM populasyonlarinin ise
yakin konumda kiimelendikleri ve bazi bireylerinin karisim gosterdigi saptanmistir
(Sekil 28). Populasyon diizeyinde FCA grafigi incelendiginde ise DAK, SIM ve
ESM populasyonlarmin birlikte bir diizlemde DAK ve SIM daha yakin bir konumda,
HOLS ve ZAV populasyonlarinin ise diger populasyonlara goére farkli birer
diizlemde bulunduklar tespit edilmistir (Sekil 29).
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3.3.10. Molekiiler Varyans Analizi

Calismada genetik varyasyonun 1rklar i¢i ve irklar arasinda dagilimi AMOVA
analizi ile belirlenmistir. Bu amagla ilk olarak tiim populasyonlar tek bir grup olarak
degerlendirilip AMOVA analizi gergeklestirilmis ve Tablo 18’de sunulmustur. Bu
analize gore toplam genetik varyasyonun %96,45’inin populasyonlar iginde,
%3,55’inin ise populasyonlar arasinda oldugu tespit edilmistir. Caligmada tek grup
olarak degerlendirilerck yapilan AMOVA analizi sonucu populasyonlar igi

istatistiksel farklilik P<0,001 diizeyinde 6nemli bulunmustur.

Tablo 18: Populasyonlarin tek grup olarak degerlendirildigi AMOVA

Varyasyon Kaynapn DU e Bienleri viaded P
Populasyonlar arasi 4 119,640 0,27034 Va 3,55
Populasyonlar ici 413 3036,281 7,35177 Vb 96,45 0,000
Genel 417 3155,921 7,62211

Ikinci asamada ise; populasyonlar calismanin FCA ve NJT parametreleri goz
oniinde bulundurularak ZAV ve DAK bir grup, SIM bir grup, HOLS ve ESM bir
grup olacak sekilde 3 grup olusturularak AMOVA analizi ile degerlendirilmis ve
Tablo 19°da sunulmustur. Bu analiz sonuglarina gore ise; toplam genetik
variyasyonun %96,42 populasyonlar iginde, %3.,42 gruplardaki populasyonlar
arasinda ve %0,16 gruplar arasinda oldugu tespit edilmistir. Calismada ¢ grup
olarak degerlendirilerek yapilan AMOVA analizi sonucu populasyonlar igi ve
gruplar igindeki populasyonlar arasindaki istatistiksel farklilik 6nemli (P<0,001)

bulunmustur.
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Tablo 19: Populasyonlarin ti¢ grup olarak degerlendirildigi AMOVA

Varyasyon Kaymagt DO foplam  Bileenleri  asdes
Gruplar arasi 2 61,090 0,01192 Va 0,16 0,447
Gruplardaki populasyonlar arasi 2 58,550 0,26085 Vb 3,42 0,000
Populasyonlar ici 413 3036,281  7,35177 V¢ 96,42 0,000
Genel 417 3155,921 7,62454 -

3.3.11. Mantel Testi Analizi

Mantel testi iki farkli uzaklik matriksi arasindaki iliskiyi test etmek amaciyla

yapilmistir. Calismada populasyonlara ait Fst degerleri ile cografi uzaklik arasindaki

iliski Mantel testi ile belirlenmistir. Bu test populasyonlar tek grup olacak sekilde

yapilmis ve Tablo 20’de sunulmustur. Elde edilen sonuglara gore korelasyonun

pozitif kuvvetli ve istatistiksel olarak énemli (P<0,01) oldugu tespit edilmistir.

Tablo 20: Mantel testi analiz sonuglari

Korelasyon Katsayisi (r)

Fst degerleri ile cografi uzakhk
0,999909

0,004
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3.3.12. Polimorfizm Bilgi Icerigi

Calismada kullanilan mikrosatellit markorlerin Polimorfizm Bilgi Igerigi
(Polymorphic Information Content, PIC) degerleri hesaplanarak Tablo 21’de
belirtilmistir.

Tablo 21: Populasyonlarin PIC degerleri

Markor ZAV DAK SiMm HOLS ESM Ortalama
CSRM60 0,70 0,76 0,77 0,73 0,79 0,77
CSSM66 0,82 0,82 0,79 0,80 0,85 0,84
SPS115 0,71 0,79 0,73 0,70 0,77 0,76
ILSTS006 0,82 0,81 0,83 0,78 0,81 0,83
HEL9 0,80 0,86 0,78 0,85 0,83 0,85
ETHO03 0,69 0,63 0,62 0,67 0,68 0,68
BM2113 0,79 0,23 0,18 0,17 0,14 0,44
ETH10 0,23 0,71 0,61 0,64 0,67 0,63
TGLAS3 0,88 0,93 0,90 0,86 0,89 0,92
ETH185 0,78 0,85 0,80 0,78 0,83 0,83
ETH225 0,80 0,76 0,69 0,77 0,83 0,80
BM1818 0,75 0,79 0,68 0,71 0,82 0,77
TGLA227 0,86 0,88 0,84 0,85 0,87 0,89
INRAQO5 0,82 0,83 0,84 0,79 0,83 0,86
HEL13 0,81 0,81 0,80 0,71 0,80 0,81
TGLA126 0,61 0,57 0,63 0,57 0,63 0,62
TGLA122 0,88 0,89 0,83 0,88 0,88 0,89
HAUT27 0,72 0,77 0,66 0,77 0,79 0,78
BM1824 0,77 0,76 0,74 0,72 0,74 0,78
Ortalama 0,75 0,76 0,72 0,73 0,76 0,78

Genel ortalama 0,74

ZAV: Zavot, DAK: Dogu Anadolu Kirmizis1, SIM: Simental, HOLS: Holstayn, ESM: Esmer

Populasyonlara ait genel ortalama PIC degeri 0,74 olarak belirlenmistir.
Ayrica populasyonlar incelendiginde ortalama PIC degerleri 0,72 (SIM) ile 0,76
(DAK ve ESM) arasinda oldugu, markorler incelendiginde ise ortalama PIC degerleri
en diisiik (0,44) BM2113 markériinde, en yiiksek (0,92) ise TGLAS53 markdriinde
oldugu belirlenmistir. BM2113 markorii hari¢ diger markorlerde ortalama PIC
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degerleri 0,50’den biiyliik oldugu igin yiiksek oranda bilgi verici olduklar

gorilmiistiir.

3.3.13. Genetik Yapi Testi

Calismada populasyonlarin genetik yapilarmin belirlenmesinde periyot
uzunluklar1 ve Markov Chain Monte Carlo (MCMC) degerleri 100000 olarak alinmis
ve K degeri 20 kez tekrar edilmistir. Calismada 1 ile 7 arasinda farkli K degerlerinde
yapilan denemeler sonucunda populasyonlart en iyi ayiran K degerinin 3 oldugu

tespit edilmistir (Sekil 30).



K=1

K=2

K=3

K=4

K=5

K=6

K=7

Sekil 30: Yapu testi sonug grafigi. 1: Zavot, 2: Dogu Anadolu Kirmizisi, 3: Simental,
4: Holstayn, 5: Esmer
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4. TARTISMA

Bu c¢alismada, Kars ili ve g¢evresine adapte olmus, zor iklim sartlarina ve
hastaliklarina karsi dayanikli ZAV ve DAK yerli sigir irklari ile ayn1 bolgede yaygin
olarak yetistiriciligi yapilan kiiltiir irklarindan ESM, SIM ve HOLS 1rklar1 ile genetik
cesitliligi ortaya konulmaya calisilmistir.

4.1. Genel Populasyon Parametreleri

Ozgiin aleller, bir populasyonun veya irkin genetik farkliliginin belirlenmesi
ve Olgiilmesi i¢in faydalidir. Bu yiizden 1rk tanimlanmasinda kullanilan 6zgiin alleller
biiyiik oneme sahiptirler (Ngono-Ema ve ark. 2014, Sanarana ve ark. 2016). Bu
calismada toplam 51 (%18,61) 6zgiin allel belirlenmistir. Kullanilan markérler i¢inde
TGLAS3 markoriinde en fazla 6zgiin allel (6 adet) sayisi tespit edilmistir. Bunun
yaninda ILST006, CSSM66, ETH10 ve INRAOOS markorlerinde ise en az 6zgiin
allel (1’er adet) oldugu saptanmistir. ETH225 markoriinde ise Ozgiin allel

belirlenememistir.

Tiirkiye yerli sigir wrklarinda yapilan c¢alismada 39 (%14,66) o6zgiin allel
belirlenmis ve TGLAS3 ve TGLA122 markérlerinde en fazla 6zgilin allel (4 adet)
tespit edildigi bildirilmistir (Ozsensoy 2011). Bildirilen literatiirdeki en fazla dzgiin
allel tespit edilen markér (TGLAS3) bu calismayla benzerlik gostermektedir.
Amigues ve ark. (2011) yaptiklar1 c¢aligmada 34 (%23,9) oOzgiin allel tespit
etmislerdir. Kullandiklart markorler icinde TGLA122 markoriinde en fazla 6zgiin
allel (3 adet) belirlemislerdir. Gororo ve ark. (2018) g¢alismalarinda 34 (%28,57)
Ozgilin allel belirlemislerdir ve en yiiksek sayida 6zgiin allel TGLA122 (7 adet)
markdriinde saptamiglardir. Ngono-Ema ve ark. (2014) ise yaptiklar1 ¢alismada 31
(%22,3) ozgiin allel saptadiklarini bildirmislerdir. Sunulan calismada 3. en fazla
Ozglin allel iceren markor olan TGLA122 markdrii 4 6zgiin allel ile bu ¢alismalarla

uygun bulunmustur.
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Bu caligmada populasyonlardaki en fazla 6zgiin allel sayisinin (15 allel) DAK
irkinda oldugu gozlenirken, en az 6zgiin allel sayisinin (6 allel) ise HOLS irkinda
oldugu gozlemlenmistir. DAK 1rkinin 6zgiin allel frekanslarimin 0,013 - 0,075
arasinda degistigi saptanmistir. HOLS 1rkinda ise 6zgiin allel frekanslarinin 0,013 -
0,050 araliginda degisim gosterdigi belirlenmistir. Calismadaki bu degerlerin

ozellikle 1rk tanimlama agisindan yetersiz biiyiikliikte oldugu diisiiniilmektedir.

Bu calismada markorlerdeki allel sayilar1 karsilastirildiginda en diisiik sayida
allelin TGLA126 markoriinde (9 adet) ve en yiiksek sayida allelin ise TGLA122
markoriinde (24 adet) gozlendigi belirlenmistir. Yapilan bazi ¢alismalarda da en
diisiik sayida allel TGLA 126 markoriinde (Amigues ve ark. 2011, Silva ve ark. 2014,
Gamarra ve ark. 2017, Radhika ve ark. 2018) belirlenirken en yiiksek sayida allel
TGLA122 markoriinde (Moioli ve ark. 2004, Egito ve ark. 2007, Dalvit ve ark. 2008,
Amigues ve ark. 2011, Ozsensoy 2011, Brasil ve ark. 2013, Keros ve ark. 2013,
Cosenza ve ark. 2015, llie ve ark. 2015, Keros ve ark. 2015, Vargas ve ark. 2016,
Radhika ve ark. 2018, Swathi ve ark. 2018) belirlenmistir. Sunulan bu ¢alismada elde

edilen bulgularin yukarida bahsedilen ¢aligsmalarla benzer oldugu saptanmastir.

Ozsensoy (2011) Tiirkiye yerli sigir irklar1 (ZAV, DAK, YGS, YK, Boz ve
GAK) ile yaptig1 ¢alismada 20 mikrosatellit markér Kullanarak toplam 266 farkli
allel tespit etmistir. Kullanilan markorler bazinda bakildigi zaman; ZAV sigir irkinin
ilk kez kullanildig1 ¢alismada ZAV populasyonunda en diisiik 4 adet allel ve en
yiiksek 13 adet allel (ortalama 6,90 adet allel), DAK 1rkinda ise en diisiik 5 adet allel
ve en yiiksek 13 adet allel (ortalama 8,45 adet allel) belirlemistir. Altinalan (2005)
yaptig1 calisgmada DAK wrkinda en diisik 5 adet allel ve en yiiksek 18 adet allel
(ortalama 12,8 adet allel) ve HOLS 1rkinda en diisiik 5 adet allel ve en yiiksek 17
adet allel (ortalama 11 adet allel) belirlemistir. Ozkan (2005) Tiirkiye’de yetistirilen
yerli ve kiiltiir irklar1 ile yaptig1 calismada DAK 1rkinda en diisiik 4 adet allel ve en
yiiksek 16 adet allel (ortalama 10,14 adet allel), ESM 1rkinda en diisiik 6 adet allel ve
en yiiksek 14 adet allel (ortalama 8,14 adet allel), HOLS 1irkinda en diisiik 2 adet allel
ve en yiiksek 11 adet allel (ortalama 7,86 adet allel) tespit etmistir. Bu ¢alismada

kullanilan 19 mikrosatellit markor igin ZAV irkinda en diisiik 3 adet allel ve en



74

yiiksek 17 adet allel (ortalama 10,32 adet allel), DAK 1irkinda en diisiik 6 adet allel ve
en yliksek 20 adet allel (ortalama 11,16 adet allel), ESM 1rkinda en diisiik 5 adet allel
ve en yiiksek 18 adet allel (ortalama 10,79 adet allel), HOLS 1rkinda en diisiik 3 adet
allel ve en yiiksek 17 adet allel (ortalama 9,37 adet allel) belirlenmistir. Elde edilen

sonuclar yukarida belirtilen ¢alismalara gore yiliksek bulunmustur.

Ukrayna Kirmizi step sigir irkinda 11 mikrosatellit markor ile 71 allel
(Kramarenko ve ark. 2018), Brezilya Curraleiro Pé-Duro sigir irkinda 11
mikrosatellit markor ile 71 allel (Silva ve ark. 2014), Dogu Avrupa sigir
populasyonlarinda 11 mikrosatellit markor ile 124 allel (Ilie ve ark. 2015), Amerikan
ticari sigirlarinda 11 mikrosatellit markdr ile 144 allel (Brasil ve ark. 2013), Fransa
Salers sigir irklarinda 12 mikrosatellit markor ile 81 allel (Gamarra ve ark. 2017),
Tayvan’daki Sar1 sigirlarda 12 mikrosatellit markor ile 122 allel (Tu ve ark. 2014),
Senegal yerli sigir irklarinda 12 mikrosatellit markor ile 115 allel (Ndiaye ve ark.
2015), Hindistan’daki cesitli sigirlarda 13 mikrosatellit markor ile 154 allel (Radhika
ve ark. 2018), Hindistan Deoni sigirlarinda 15 mikrosatellit markor ile 109 allel
(Swathi ve ark 2018), Zimbabe Sanga sigirlarinda 16 mikrosatellit markor ile 119
allel (Gororo ve ark. 2018), Fransiz sigir irklarinda 16 mikrosatellit markor ile 142
allel (Amigues ve ark 2011), Hindistan’da Belahi sigirlarinda 16 mikrosatellit markor
ile 149 allel (Vohra ve ark. 2017), Latin Amerika Creole sigirlarinda 19 mikrosatellit
markdr ile 259 allel (Delgado ve ark. 2012), Giiney Afrika Nguni sigirlar1 22
mikrosatellit markor ile 199 allel (Sanarana ve ark. 2016) belirlenmistir. Yukaridaki
caligmalarda 11-22 mikrosatellit markor kullanilarak 71 ile 259 arasinda degisen allel
tespit edilmistir. Bu calismada ise 19 mikrosatellit markor kullanilarak toplam 274
farkli allel tespit edilmistir. Elde edilen allel sayisinin yukaridaki literatiirlerde
bahsedilen allel sayilarindan yliksek oldugu goriilmiistiir. Bu farkliligin kullanilan
hayvan sayisi, melezleme ve mikrosatellit markor sayisindan kaynaklamis

olabilecegi diisliniilmektedir.
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Bat1 Sumatra’daki Simental melezi sigirlarda 12 mikrosatellit markor ile 317
allel (Agung ve ark 2016), Hindistan sigirlarinda 21 mikrosatellit markdr ile 359 allel
(Sharma ve ark. 2015), Hint sigir irkinda 22 mikrosatelit ile 326 allel (Shah ve ark.
2013), Hint s1g1r irkinda 25 mikrosatellit markor ile 321 allel (Mukesh ve ark. 2004),
Amazon Macabea sigirinda 28 mikrosatellit markor ile 316 allel (Vargas ve ark.
2016) ve Etiyopya sigirinda 30 mikrosatellit markor ile 292 allel (Dadi ve ark. 2008)
belirlendigi bildirilmistir. Yapilan bu ¢alismada, yukaridaki literatiirlerde bahsedilen
allel sayisindan daha diisiik sayida allel (274) tespit edilmistir. Calismalarda daha
yiiksek sayida allel elde edilmesinde kullanilan hayvan sayisi, kullanilan 1k sayist,

melezleme bolgelerindeki cesitlilik gibi etmenlerin etkili oldugu diisiiniilebilir.

Heterozigotluk, populasyon i¢i genetik cesitliliginin belirlenmesinde yardimci
bir ol¢iittiir. Bu ¢alismada kullanilan markorler incelendiginde ortalama He degeri
0,311 (BM2113) - 0,902 (TGLAS53) arasinda ve ortalama Ho degerinin ise 0,149
(BM2113) - 0,876 (TGLA227) arasinda degistigi goriilmiistiir. Radhika ve ark.
(2018) yaptiklar1 ¢alismada He degerini 0,69 (BM1824) - 0,921 (TGLA227)
arasinda, Ho degerini 0,649 (ILST006) - 0,957 (TGLAS3) arasinda belirlemislerdir.
Yine Vohra ve ark. (2017) He degerinin 0,323 (TGLA227) - 0,875 (TGLA122)
arasinda, Ho degerinin 0,313 (TGLA227) - 0,875 (TGLA122) arasinda
saptamiglardir. Amigues ve ark. (2011) ise He degerinin 0,14 (ETH10) - 0,86
(BM2113) arasinda belirlerken Ho degerinin 0,40 (INRA177) - 1,00 (TGLA227)
arasinda kaydetmislerdir. Elde edilen farkliliklara neden olan temel etmenlerin 1rklar

veya markorlerin farkliligindan kaynaklandig diistintilmektedir.

Tiirkiye yerli sigir irklarinda yapilan bir ¢alismada He degeri 0,740 — 0,804
arasinda, Ho degeri ise 0,691 — 0,763 arasinda belirlenmistir. En diisiik He degeri
ZAV 1rkinda ve en yiiksek He degeri YGS 1rkinda belirlenirken, en diisiik Ho degeri
Boz irkta ve en yiiksek Ho degeri YGS 1rkinda belirlenmistir (Ozsensoy 2011). Yine
Tiirkiye yerli sigir irklarinda yapilan bir ¢calismada ortalama He degeri 0,669 — 0,877
arasinda, ortalama Ho degerinin ise 0,619 — 0,852 arasinda oldugu bildirilmistir
(Ozsensoy ve ark. 2014). Bu calismada ise He degeri 0,748 — 0,782 arasinda, Ho
degeri ise 0,556 — 0,638 arasinda belirlenmistir. Ayrica ortalama He degeri 0,311 -
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0,902 arasinda ve ortalama Ho degeri 0,149-0,876 olarak saptanmistir. En diisiik He
degeri SIM 1rkinda ve en yiiksek He degeri ESM 1rkinda belirlenirken, en diisiik Ho
degeri ZAV ve en yiiksek Ho degeri ESM 1irkinda belirlenmistir. Elde edilen
bulgularm Ozsensoy (2011), Ozsensoy ve ark. (2014) ile farkl1 olmasina neden olan
temel etmenlerin 1k g¢esitliliginden kaynaklanabilecegini disiindiirmektedir.
Ozellikle bu ¢alismada ZAV 1rkindan elde edilen Ho degerinin diisiik olmasi, bu
iwkin Kars ve cevre illerinde saf bir sekilde yetistiriciliginin yapildigimin bir

gostergesi olabilecegi kanisina varilmistir.

4.2. F istatistikleri

F istatistikleri, fikzasyon indeksler veya homozigotlasma indeksleri olarak
bilinen bu parametreler genotipler arasi genetik ¢esitliligi belirlemek amaciyla
kullanilan yontemlerdendir (Wright 1965, Nei 1977, Li ve ark. 2002). Fr degeri
akrabali yetisme katsayisi ve Hardy-Weinberg dengesinden sapmayi belirlemede
kullanilir. Fis degeri pozitif ise heterozigot azhigi, negatif ise heterozigot fazlaligini
ifade eder. Fis degerinin 1 olmasi saf yetistirmeyi ifade ederken, 1’den 0’a
yaklagmasi ise saf yetistirmeden uzaklasildigi hakkinda bilgi verir. Fst degerinin 1’
ne kadar yakinsa alt populasyonlar ortak atadan olduk¢a uzaktir. Bu deger kiiciik
oldugunda ise karsilastirilan iki populasyon genetik anlamda benzedigi soylenir
(Wright 1978, Weir ve Cockerham 1984, Heinrichs ve ark. 1985).

Bu ¢alismada populasyonlar arasi genel ortalama Fs degerinin 0,210-0,301
degistigi belirlenmistir. Ozellikle Fis degerlerinin ZAV (0,292) ve DAK (0,301)
populasyonlarinda en yiiksek diizeyde oldugu tespit edilmistir. Bu degerler ZAV ve
DAK populasyonlarinin diger irklara gére homozigot fazlaligin1 ve saf yetistirmeye

yakin oldugunu gostermektedir.

Ozsensoy (2011) yaptig1 calismada Fs degerinin ZAV populasyonunda 0,018
ve DAK populasyonunda ise 0,053 olarak belirlemistir. Ozkan (2005) DAK
populasyonunda Fis degerini 0,149 belirlerken, Altinalan (2005) DAK
populasyonundan Fis degerini 0,494 olarak belirlemistir. Tiirkiye kiltiir irklarinda

yapilan c¢alismalarda HOLS populasyonunda Fs degeri 0,482 (Altinalan 2005) ve
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-0,014 (Ozkan 2005) olarak belirlenmistir. ESM populasyonunda ise Fs degeri 0,010
olarak belirlenmistir (Ozkan 2005). Bu calismada Fis degerlerinin ZAV
populasyonunda 0,292, DAK populasyonundan 0,301, SIM populasyonunda 0,210,
HOLS populasyonunda 0,267 ve ESM populasyonunda 0,226 olarak belirlenmistir.
ZAV populasyonunda elde edilen degerin Ozsensoy (2011) tarafindan bildirilen
degerden yiiksek oldugu belirlenmistir. DAK populasyonunda yapilan ¢aligmalarda
ise Fis degerinin 0,053-0,494 arasinda degisim gdsterdigi (Altinalan 2005, Ozkan
2005, Ozsensoy 2011) ve yapilan bu calismadaki DAK populasyonunda elde edilen
Fis degerinin bildirilen aralikta oldugu goriilmektedir. HOLS populasyonundan elde
edilen Fis degerinin negatif bir deger bulan Ozkan (2005)’in aksine Altinalan (2005)
ile benzer sekilde pozitif bir deger bulunmustur. ESM populasyonundan elde edilen
Fis degerinin Ozkan (2005) tarafindan bildirilen degerden biiyiik olmasindan dolay:
daha yiiksek saf yetistirmeden soz edilebilir.

Cesitli irklarda yapilan bazi ¢alismalarda -0,028 (Gororo ve ark. 2018), 0,005
(Gamarra ve ark. 2017), 0,010 (Silva ve ark. 2014), 0,015 (Vargas ve ark. 2016),
0,034 (Vohra ve ark. 2017), 0,049 (Sharma ve ark. 2015), 0,073 (Ndiaye ve ark.
2015), 0,123 (Azam ve ark. 2012), 0,179 (Kramarenko ve ark. 2018) ve 0,186 (Tu ve
ark. 2014) gibi Fis degerleri bulunmustur. Bu ¢alismada ise ortalama Fs degerinin
0,248 oldugu bulunmustur. Elde edilen F;s degerinin yukarida agiklanan
literatiirlerdeki degerlerden yiiksek oldugu belirlenmistir. Bu yiiksek deger ¢alismada
kullanilan populasyonlarin saf yetistiricilie yakin olarak yetistirildigini

gostermektedir.

Bu calismada Fst degerinin 0,011 (HEL13) ile 0,468 (BM2113) arasinda
degisim gosterdigi belirlenmigtir. Ortalama Fst degerinin ise 0,048 oldugu
hesaplanmistir. Yine en yiliksek Fst degeri (0,072) ZAV-HOLS (P<0,01) ve en diisiik
Fst degeri (0,009) ise DAK-SIM populasyonlar1 arasinda goriilmiistiir (P<0,05).
Incelenen populasyonlarda Fst degeri bakimindan ZAV ve HOLS genetik olarak
benzerliginin az oldugu fakat DAK ve SIM populasyonun ise genetik olarak
benzerliginin yiiksek oldugu belirlenmistir. Populasyonlar arasi ikili karsilastirmada

Fst degerlerinin farklilasma gosterdigi tespit edilmistir (P<0,05). Kii¢iik farklilasma
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derecesinin tespitinden dolay1 ozellikle yerel gen kaynaklarimizin koruma altina

alinmasinin gerekliligi varsayimi ortaya ¢ikmaktadir.

Yapilan bazi caligmalarda Fsr degerlerinin 0,0008 (INRAO023) ile 0,058
(TGLA227) arasinda (Azam ve ark. 2012), 0,007 (RMO067) ile 0,250 (CSSM66)
arasinda (Gororo ve ark. 2018), 0,014 (BM1824) ile 0,132 (INRA0064) arasinda (Tu
ve ark. 2014), 0,020 (SPS115) ile 0,163 (ETH125) arasinda (Keros ve ark. 2013),
0,032 (TGLA122) ile 0,299 (TGLA227) arasinda (Sharma ve ark. 2015), 0,049
(MMS) ile 0,506 (HEL1) arasinda (Vohra ve ark. 2017), 0,08 (BM1824) ile 0,27
(ETHI10) arasinda (Brasil ve ark. 2013) degisiklik gosterebilecegi belirlenmistir.
Ayrica ortalama Fst degerinin ise sigirlarda yapilan bircok calismada 0,0230 - 0,156
arasinda olabilecegi bildirilmistir (Azam ve ark. 2012, Keros ve ark. 2013, Tu ve ark.
2014, Sharma ve ark. 2015, Vargas ve ark. 2016, Vohra ve ark. 2017, Gororo ve ark.
2018). Bu calismada elde edilen ortalama Fst degerinin literatiirlerde bildirilen

ortalama Fst degerleri arasinda oldugu goriilmiistir.

Sigirlarda yapilan bazi calismalarda ortalama Fr degerinin 0,059 - 0,319
(Ozsensoy 2011, Azam ve ark. 2012, Keros ve ark. 2013, Tu ve ark. 2014, Sharma
ve ark. 2015, Vargas ve ark. 2016, Vohra ve ark. 2017, Gororo ve ark. 2018)
arasinda belirlendigi bildirilmistir. Bu ¢alisma ise ortalama Fit degeri 0,275 olarak
bulunmustur. Elde edilen Fir degerinin yukaridaki literatiir veri araliginda oldugu

tespit edilmistir.

4.3. Filogenetik Analizler

Mikrosatellit markorler kullanilarak populasyonlar arasi genetik uzakliklari
tespitinde en uygun yontemin Dp genetik uzaklik metodu oldugu bilinmektedir (Nei
1972, Tateno ve ark. 1982, Nei ve ark. 1983, Takezaki ve Nei 1996). Cizilen
agaclarda iwrklar aras1 yaklasik olarak %40’lik bir varyasyonun elde edilmesi,
populasyonlarin tam olarak ayrilabilmesi i¢in yeterli kuvvete sahip olduklarini ifade

etmektedir (Liron ve ark. 2006).
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Ozkan (2005) yaptigi calismada, Da genetik uzaklik metoduna gore
inceledikleri populasyonlar icinde en yiiksek genetik uzaklik degerinin Jersey ve
HOLS arasinda oldugunu (0,272) belirtmislerdir. Populasyonlar arasinda en diisiik
genetik uzakligin cografi konum veya yetistirildikleri bolge itibariyle DAK ve GAK
(0,077) arasinda oldugu bildirilmistir. Ayrica DAK ve GAK degerinden sonra en
kiiglik genetik uzaklik degerinin DAK ve YK irklart (0,092) arasinda oldugunu tespit
etmistir. Ayn1 ¢alismada tekrar oraninin %50’nin altinda bulunmustur. Da genetik
uzakligina gore, ESM ve HOLS populasyonlarinda %99 siklikta ayni grup
dallanmanin meydana geldigi goriilmiistiir. Diger dallanmalarda ise en yiiksek
dallanma siklig1 %61 ile Jersey ve ESM-HOLS populasyonlari arasinda sekillendigi
belirlenmistir. Boz ve YK populasyonlart arasindaki dallanma sikliginin %44 olarak
kaydedilmistir. Kiiltiir irklar1 incelendiginde ise Jersey populasyonunun diger kiiltiir
irklarindan ayrildigi, HOLS ile ESM rkinin birlikte gruplandigi belirlenmistir. Yine,
yerli sigir irklart incelendiginde Boz, DAK ve YK sigir populasyonlarinin GAK,
Jersey, ESM, HOLS irklarindan ayri bir 6bek olusturdugu ve bu olusan Obekte
birbirleri ile en yakin yerli irklar Boz ve YK iken birbirine en uzak olan irklarin Boz

ve DAK olarak belirlenmistir.

Altialan (2005) yaptig1 ¢alismada, Boz ile HOLS populasyonlarinin birlikte
gruplandigini ve Da genetik uzakligi bakimindan diger yerli sigir populasyonlarina
gore birbirlerine daha yakin olduklarini ifade etmistir. Komsu birlestirme agacinin
sonuclarina gore, DAK, YK ve GAK populasyonlarinin Boz ve HOLS irkindan ayr1
gruplandigr saptamistir. Bununla birlikte YK ve GAK populasyonlarinin birbirlerine
yakin oldugu, DAK populasyonununda ise YK ve GAK irklarindan hafif bir

farklilagsmanin s6z konusu oldugunu bildirmistir.

Tiirkiye yerli wrklarinda yapilan bir ¢aligmada genetik uzaklik degerlerine
gore en yiiksek genetik uzaklik (0,203) Boz ile ZAV, en diisiik genetik uzaklik
(0,074) ise GAK ve YGS irklar1 arasinda bulunmustur. Genetik kimliklendirme
matriksine gore, en yakin genetik yapir (%92,8) GAK ile YGS populasyonlari
arasinda belirlenmistir. Boz ile ZAV 1rklart arasinda ise en uzak (%81,6) genetik

yap1 belirlenmistir. Populasyonlarin kiimelenmelerine gére DAK 1rkinin diger tiim
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irklardan tamamen ayr1 bir konumda oldugu, ZAV ile Boz irkinin, YGS ile GAK
irklarmin birlikte 6beklendigi, YK wrkinin ise YGS ve GAK 1rklart 6begine yakin
konumda oldugu belirlenmistir. Komsu birlestirme metodu Radyal aga¢ bulgularina
gore, ZAV ve Boz wrklarinin diger irklardan tamamen ayrilma gosterdigi ve genetik
anlamda da uzak oldugu belirlenmistir. DAK ve YK diger irklardan ayri bir noktadan
koken aldigr, YGS ve GAK irklarmin ise ayni noktadan koken almis olmasina
ragmen Yine de birbirlerinden genetik anlamda uzaklastiklar1 da kaydedilmistir.
DAK rkinin ise diger irklardan genetik olarak tamamen farkli bir noktada oldugu

bulunmustur (Ozsensoy 2011).

Bu ¢alismada populasyonlar arasi genetik kimliklendirme ve genetik uzaklik
matriksleri hesaplanmistir. En yakin genetik yapi1 (0,922) ve en diisiik genetik uzaklik
(0,081) DAK ile SIM populasyonlar1 arasinda belirlenirken, en uzak genetik yap1
(0,699) ve en yiiksek genetik uzaklik (0,358) ZAV ile HOLS populasyonlar1 arasinda
gozlenmistir. Populasyonlarin radyal agaci degerlendirildiginde, HOLS ve ESM
populasyonlarmin digerlerinden tamamen ayrildig1 ve genetik olarak uzak oldugu ve
birbirlerinden uzaklastiklar1 gdzlenirken, SIM populasyonun tamamen farkli bir
yerden kok aldigi, ZAV ve DAK populasyonlarinin ise ayni noktadan kok aldiklari
fakat birbirlerinden genetik olarak uzaklastiklari belirlenmistir. Populasyonlarin
kiimelenmeleri incelendiginde; %94 siklikla ESM ve HOLS populasyonlarinda ayni
dallanmanin oldugu yani beraber kiimelendikleri, ZAV ve DAK populasyonlarinda
da %51 siklikla ayn1 dallanmanin yani beraber kiimelendikleri goriilmektedir. SIM
populasyonlarinin ise diger populasyonlardan tamamen ayri bir konumda oldugu

gorusmustur.

Bu caligmada genetik uzaklik kullanilarak ¢izilen radyal aga¢ bulgularina
gore DAK populasyonun HOLS ve ESM populasyonundan genetik olarak uzak
bulunmasi Ozkan (2005) yaptigi c¢alismada elde etti§i bulguyla uyumluluk
gostermektedir. Altinalan (2005) yaptigi calismasinda da bu galismayla benzer
sekilde DAK populasyonunun HOLS populasyonundan genetik olarak uzak
bulmustur. Ozsensoy (2011) yaptign c¢alismada populasyonlarin kiimelenmelerine

gore DAK 1rkinin ZAV ve diger populasyonlara gore ayr1 konumda oldugunu ifade
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etmistir. Bu ¢alismada ise Ozsensoy (2011)’den farkli bir sekilde ZAV ve DAK
populasyonlarinin diger populasyonlara goére ayni konumdan koken aldigi fakat
genetik olarak uzaklastigt bulunmustur. Elde edilen bu sonucun, O6zellikle son
yillarda DAK ve ZAV r1rklarinin benzer bdlgelerde sinirli sayida yetistiriciliginin

yapiliyor olmasindan kaynaklanmis olabilecegi diistiniildii.

Decker ve ark. (2014) toplam 134 diinya sigir wrklariyla ilgili yaptiklar
calismada ZAV rkinin HOLS 1rkina benzer biiyiik bir ata yapisiyla farkli bir tarihe
sahip oldugunu savunmugtur. DAK 1rkinin ise inceledigi diger irklara gore ayri bir
konumda kiimelendigini bildirmislerdir. Tirkiye yerli irklarinin birbirine yakin
olarak bulundugu fakat ZAV ikmnin kéken aldignt DAK, SIM ve ESM gibi diger
wrklara ¢ok uzak genetik yapida olmasi ilgi ¢ekicidir. Yapilan bu calismada ise ZAV
ile HOLS 1rklarinin en uzak genetik yap1 ve en yiiksek genetik uzaklik bulunmustur.
Elde edilen bulgunun Decker ve ark. (2014) tarafindan yapilan ¢alisma ile oldukg¢a
uyumsuz oldugu goriilmektedir. Ilgili literatiirde ZAV ve DAK 1rklarinda érnekleme
sayisinin oldukga az (sirasiyla n=5 ve n=8) ve sinirli sayida yapildig1 goriillmektedir.
Bu sebepler boyle bir sonucun ¢ikmasma sebebiyet vermis olabilir. Ozellikle bu
calismada ZAV ve HOLS populasyonlarmin ayni bolgede yetistiriciligi yapilan
yerlerden Ornekleme yapilmasina ragmen Decker ve ark. (2014)’in c¢alismasindan
tamamen farkli olarak ZAV ile HOLS populasyonlarimin farkli koklere ayrildig
tespit edilmistir.

4.4. Populasyonlara Atanma Testi

Farkli irklardaki bireylerin mikrosatellit bolgelerine gore hangi populasyona
dahil veya benzer oldugunu belirlemek i¢in bireylerin populasyonlara atanma testi
yapilmistir. Yapilan bu calismada 209 bireyden 65 bireyin farkli populasyonlara
atandig1 tespit edilmistir. Populasyonlardan ZAV 1rkinda toplam 49 birey olup 8
bireyi farkli populasyona, DAK 1wrkinda toplam 40 birey olup 22 bireyi farklh
populasyona, SIM 1rkinda toplam 40 birey olup 16 bireyi farkli populasyona, HOLS
irkinda toplam 40 birey olup 6 bireyi farkli populasyona ve ESM irkinda toplam 40
birey olup 13 bireyi farkli populasyona atandigi gézlenmistir. Elde edilen verilerin

FCA verileri ile uyumlu oldugu goriildii.
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Ozkan (2005) yaptig1 calismada DAK irkindan 35 bireyi incelendiginde, 6
bireyin hicbir populasyona tayin edilemedigi, 17 bireyin birden fazla populasyona
tayin edildigi, 5 bireyin DAK populasyonuna tayin edildigi, 2 tane bireyin yanlizca
GAK populasyonuna tayin edildigi, 4 tanesinin ise yanlizca YK populasyonuna ve 1
tanesinin ise yanlizca Boz irk populasyonuna tayin edildigi belirlenmistir. Ayrica
kiltiir wrklart igerisinde HOLS 1wrkinin diger populasyonlara gore daha 6zgiin
genotiplere sahip oldugu da bildirilmistir. Bu ¢alismada da en fazla bagka
populasyona tayin edilen bireylerin, DAK populasyonunda oldugu ve kiiltiir irklar
icerisinde HOLS 1rkinin SIM ve ESM 1rklarina gore daha &zgiin genotiplere sahip
oldugu belirlenmistir.

Ozsensoy (2011) Tiirkiye yerli sigir irklarinda yaptigi calismada 245 bireyden
213 bireyin (%87) kendi populasyonuna atandigini belirlerken 32 bireyin (%13) ise
farkli populasyonlara atandigini saptamistir. Ozellikle ZAV 1wkinda farkli bir
populasyona tayin edilme belirleyemezken DAK 1rkinda ise diger irklardan daha az
oranda farkli bir populasyona tayin edilme belirlemistir. En fazla farkli populasyona
atanmanin YGS wrkinda belirledigini ifade etmistir. Sunulan bu ¢alismada ise ZAV
irkinin farkli populasyona atanma oranin diisiik oldugu belirlenirken DAK 1rkinin en
fazla farkli populasyona atanan irk oldugu goriilmiistiir. Elde edilen veriler 1s18inda
yerli wrklardan olan ZAV’in diger irklara gore daha 6zgiin genotipe sahip oldugu
sdylenebilir. DAK 1rkindan elde edilen sonuglarin Ozsensoy (2011) yaptig
calismadan uyumsuz olmasinin temel nedeninin son yillarda 6zellikle Dogu
Anadolu’da yapilan kontrolsiiz melezlemelerden ve 6rneklemelerin yapildig: yerlerin

farkliligindan kaynaklanmis olabilecegi diisiiniilmektedir.

4.5. Darbogaz (Bottleneck) Testi

Bu c¢alismada kullanilan populasyonlarin yok olma tehlikesi gegirip
gecirmedigini belirlemek amaciyla Darbogaz testi yapilarak Wilcoxon testi TPM
modeli ile dnemlilik diizeyleri belirlenmistir. Bu testin sonuglar1 incelendiginde
ZAV, DAK, SiM, HOLS ve ESM (P<0,05) populasyonlarmin normal L dagilimi

gosterdiginden yok olma tehlikesi gegirmedikleri sonucuna varilmastir.
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Yerli sigir irklarinda Ozsensoy (2011) tarafindan yapilan bir calismada YK,
Boz, GAK, YGS populasyonlarinda P>0,05 ve normal L dagilimi gosterdiginden,
ZAV ve DAK populasyonlarinin ise P<0,05 olmasma ragmen normal L dagilimi
gosterdiginden dolayr yok olma tehlikesi geg¢irmedikleri gozlenmistir. P<0,05
bulunmasina c¢alismada kullanilan hayvan sayisinin  azligim1 sebep olarak
gostermistir. Bu ¢alismada ise kullanilan ZAV ve DAK populasyonlarinin 6rnek
sayis1 yukarida belirtilen literatiirdeki 6rnek sayisindan fazla oldugu i¢in P>0,05

bulunmustur.

Ozkan (2005) yerli sigir wklar1 (Boz, DAK, YK, GAK) ve Kkiiltiir sigir
irklarinda (Jersey, ESM, HOLS) yaptig1 ¢alismada tiim irklarin darbogazdan gegme
ihtimalini hesaplamis ve tiim olasiliklar1 0,41°den biiylik olarak saptamustir.
Dolayisiyla inceledigi 1rklarin yok olma tehlikesi gec¢irmis olma ihtimalinin
olmadigini ifade etmistir. Bu ¢alismada da Ozkan (2005) ile benzer wrklar (DAK,
ESM, HOLS) kullanilmis ve sonuglarin uyumlu oldugu goriilmiistiir.

Radhika ve ark. (2017) yaptiklar1 bir ¢alismada Hindistan sigirlarinin yok
olma tehlikesi gecirip gecirmedigi Wilcoxon testi ve TPM modeli ile incelenmistir.
Elde edilen sonuglarda P>0,05 diizeyinde tespit edilmis, ayrica allel dagilim frekans
grafiginin normal L dagilimi1 gosterdigi belirlenmis ve populasyonlarin darbogaz
etkisinde kalmadiklar1 saptanmistir. Fransiz yerli sigirlarinda yapilan bir ¢alismada
darbogaz testi sonucglar1 degerlendirildiginde Wilcoxon P degeri 0,517 olarak
belirlenerek, bu degerin P>0,05 oldugundan populasyonlarin yok olmasi riski
olmadigini bildirilmistir (Gamarra ve ark. 2017). Yine Krameranko ve ark. (2017)
tarafindan yapilan bir ¢alismada darbogaz testi sonuglarina bakildiginda P degeri
0,551 olarak tespit edilmis ve populasyonlarin yok olma tehlikesi gegirmedikleri
gozlemlenmistir. Yukaridaki literatiirde elde edilen sonucglarin bu c¢alismayla

benzerlik gosterdigi goriilmiistiir.
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4.6. Faktoriyel Benzerlik Analizi

Ug boyutlu diizlemde populasyonlara ait bireyler arasindaki genetik iliskiyi
belirlemek veya populasyon diizeyindeki akrabaliklar1 incelemek amaciyla yapilan
bir analizdir (Lebart ve ark. 1984, Lebart ve Mirkin 1993).

Bu calismada filogenetik iliski grafigi ve ¢izilen radyal aga¢ bulgularina
benzer sekilde FCA bulgularinda da benzer sonuglara rastlanmistir. ZAV, DAK ve
SIM populasyonlarin kendi kiimelerine ayrildiklari, DAK populasyonun bazi
bireylerinin ZAV ve ESM populasyonuna yakin oldugu ve DAK populasyonunun
birka¢ bireyinin de diger tiim bireylerden uzak olup kendi populasyonunu temsil
ettigi, HOLS ve ESM populasyonlarinin ise yakin konumda kiimelendikleri ve bazi

bireylerinin karisim gosterdigi saptanmistir.

Tiirkiye yerli sigir irklarinin incelendigi bir ¢alismada FCA grafiginde Boz
wkinin diger tim irklardan (DAK, YGS, YK, ZAV, GAK) tamamen ayrildig: iki
farkli grubun sekillendigi belirlenmistir. GAK ve YGS irklarinin birbirlerine
karigtiklari, YK 1rkinin GAK ve YGS rrklarina ¢ok yakin konumda olduklar
bildirilmistir. ZAV ile DAK irklarinin ise diger irklardan ve birbirlerinden
ayrildiklari, ayr1 bir konumda kiimelendikleri goriilmiistiir (Ozsensoy 2011). Yapilan
bu calismada ZAV ve DAK wrklarmin genel olarak ayri1 obeklendigi fakat bazi
bireylerin 1tk bazinda tam olarak ayrilmadign Ozsensoy (2011)’in bildirdiginden
farkli olarak bulunmustur. Elde edilen bu sonuca son yillarda ZAV ve DAK irkinin
yakin cografi konumda bulunmalar1 nedeniyle melezlemelerin olmasindan ve ayni

bolgeden ornekleme yapilmasindan kaynaklanmig olabilecegi diistiniilmektedir.

Ozkan (2005) yaptign calismada inceledigi yerli irklari birlikte analiz
sonucunda YK, Boz ve GAK irklarinin birbirlerinden ayr1 ayr1 olarak 6beklendigini,
DAK irkinin ise diger yerli irklardan tam anlamiyla ayrilmadigini ifade etmistir. Bu
calismada da yerli irklardan olan ZAV ve DAK 1irklarinin farkli 6beklenmis olsa bile
bir karisimi oldugu goriilmektedir. Bu sonuglarda DAK 1rkinin yerli irklarla karigim
halinde oldugunun bir gostergesidir. Aym ¢alismada (Ozkan 2005) kiiltiir irklar1 ayr1
degerlendirildiginde incelenen irklarin ayr1 obeklendigi fakat HOLS ve ESM
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populasyonlarinda az da olsa karigimm oldugu goriilmektedir. Bu ¢alismada da
kiiltiir 1rklar1 incelendiginde SIM 1rkinin HOLS ve ESM 1irklarindan ayrildigit HOLS

ile ESM 1rklariin karisim halinde oldugu goriilmiistiir.

Altinalan (2005) tarafindan yapilan bir c¢alismada YK ile GAK
populasyonlarinin birlikte kiimelendigi, DAK ile Boz populasyonlarinin da birlikte
bir kiime olusturdugunu bildirilmistir. Inceledigi yerli irklarin HOLS populasyonuyla
uzak konumda kiimelendigini belirtmistir. Bu ¢alismada da benzer sekilde HOLS
populasyonunun yerli irklardan (ZAV-DAK) ayr1 kiimelendigi belirlenmistir.

4.7. Molekiiler Varyans Analizi

Bu calismada genetik cesitliligin irklar arasi ve irklar icindeki dagilimini
hesaplamak icin iki farkli sekilde grup olusturuldu ve AMOVA analizi yapild:. ilk
olarak tiim irklar bir grup olarak diisliniilerek analize tabii tutulmustur. Analiz
sonucunda populasyonlar arast %3,55 ve populasyonlar i¢i %96,45 genetik
varyasyon belirlenmistir. Ayrica elde edilen bu degerlerin istatistiksel olarak énemli
oldugu saptanmustir (P<0,001). Ikinci kez yapilan AMOVA testinde ise ZAV-DAK
bir grup, ESM-HOLS bir grup, SIM bir grup olacak sekilde gruplama yapilmis ve
analize tabii tutulmustur. Analiz sonucunda gruplar arast %0,16; gruplardaki
populasyonlar aras1 %3,42 ve populasyonlar i¢i %96,42 oraninda genetik varyasyon
belirlenmistir. Elde edilen bulgularin populasyonlar igi ve gruplardaki populasyonlar
arasi farkliliklarin istatistiksel olarak 6nemli (P<0,001), gruplar aras1 farkliliklarin ise

O6nemsiz oldugu bulunmustur.

Ozkan (2005) yaptigi galismada molekiiler varyans analizinde; yerli sigir
irklart (Boz, DAK, YK, GAK) ve kiiltiir sigir irklarindan (Jersey, ESM, HOLYS) iki
grup olusturmus ve toplam genetik varyasyonun %93,74’ii populasyonlar iginde,
%4,43’s1n1n grup ici populasyonlar arasinda, %1,79 unun ise gruplar arast oldugunu
ifade etmistir. Yine populasyonlar ve gruplar arasi istatistiksel farkliliklarin 6nemli
oldugunu saptamistir (P<0,001). Elde ettigi bulgular 1s1ginda en az bir populasyonun
digerlerinden farkli oldugunu belirtmistir. Tim populasyonlart tek grup olarak

incelediginde ise populasyonlar iginde %97,75 ve populasyonlar arasinda %2,25
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genetik varyasyon oranlarini bildirmistir. Ayrica populasyonlar arasi istatistiksel
farkliligt P<0,001 diizeyinde bulmustur. Bu c¢alismada elde edilen oranlarin

yukaridaki literatiir bilgisiyle uyumlu oldugu gorilmiistiir.

Tirkiye yerli sigir wrklarinda (ZAV, DAK, Boz, YK, GAK, YGS) 20
mikrosatellit markor kullanilarak yapilan bir ¢alismada AMOVA analiz sonuglarina
gore, populasyonda toplamda %98,04'liik bir genetik varyasyon bulunurken,
populasyonlar arasinda %1,96 varyasyon kaydedilmistir. Bununla birlikte
populasyonlardaki toplam genetik varyasyon istatistiksel olarak anlamli (P<0,001)

bulunmustur (Ozsensoy ve Kurar 2014).

Sanarana ve ark. (2016) Giiney Afrika Nguni sigir ekotiplerinin genetik
gesitliligini ve populasyon yapisimi belirlemek amaciyla 22 mikrosatellit markor
kullanarak yaptiklar1 ¢alismada AMOVA analizine gore, genetik varyasyonun
%4,8'inin populasyonlar arasindaki farkliliklardan kaynaklandigini ve %95,2'sinin

populasyonlar i¢indeki bireyler arasindaki farktan kaynaklandigini gostermislerdir.

Brasil ve ark. (2013) tarafindan yapilan bir c¢alismada Brazilya’da
yetistiriciligi yapilan 9 farkli sigir irkinda (Brahman, Gyr, Girolando, Guzerad,
Holstayn, Jersey, Nelore, Senapol, Tabapua) 11 mikrosatellit markor kullanilarak
genetik varyasyonlar belirlenmeye ¢alisilmistir. AMOVA testi sonuglarma gore
populasyonlar i¢i %85,28 ve populasyonlar arast %14,72 oraninda genetik varyasyon

oldugu belirlenmistir.

Bu ¢aligmada elde edilen AMOVA testi sonuglarina gore populasyonlar i¢i ve
populasyonlar arast farkliliklarin istatistiksel olarak onemli oldugu ve bildirilen
literatiirlerle (Ozkan 2005, Brasil ve ark. 2013, Ozsensoy ve Kurar 2014, Sanarana
ve ark. 2016) benzerlik gosterdigi belirlenmistir.
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4.8. Mantel Testi

Bu test, Fst degeri ile cografi uzaklik arasinda 6nemli bir iligki olup
olmadigin1 (Smouse ve ark. 1986) belirlemek amaciyla yapilmistir. Bu ¢alismada
populasyonlarin Fsr degerleri kullanilarak yapilan Mantel analizi sonucunda Fgsr
degeri ile cografi uzaklik arasinda korelasyonun pozitif, kuvvetli (0,999909) ve bu

iligkinin istatistiksel olarak 6nemli (P<0,01) oldugu belirlenmistir.

Maudet ve ark. (2002) tarafindan yapilan bir ¢alismada alt1 yerli Fransiz sigir
irk1 (Abondance, Tarentaise, Villard de Lans, Montbe'liarde, Limuzin ve Charolais)
ve HOLS arasindaki genetik degiskenlik ve iligskiler 23 mikrosatellit markor
kullanilarak aragtirilmigtir. Calismada kullanilan her bir irkin cografi merkezini
cografi lokalizasyon olarak kullanildiginda Fransiz irklarinda genetik ve cografi
uzaklik arasinda anlamli bir iligki bulmuslardir (r=0,70, P=0,012). Bununla birlikte,
HOLS 1wrkinin genetik ve cografi olarak en uzak irk oldugunu ve korelasyonun ana
kaynagini olusturdugu ifade edilmistir. Bu bulguyu destekler nitelikte HOLS 1rki
cikarildiginda Kkorelasyonun anlamli olmadigi bulunmustur (r=0,47, P=0,067).
Bununla birlikte, Isvicre sigirlar1 dahil olmak iizere, genetik ve cografi uzaklik
arasinda pozitif bir korelasyon bulunurken (r=0,62, P=0,04), HOLS 1rki
cikarildiginda hicbir korelasyon bulunmadigr belirtilmistir.

Chikhi ve ark. (2004) Jersey adasi wrkinin genetik cesitliligini ve yapisini
inceledikleri ¢alismada akrabalik iligkilerini ve cografi farklilasma ile bolgeler
arasindaki cografi ayrilik arasindaki iligkiyi degerlendirmislerdir. Caligmada 12
mikrosatellit markor kullanmiglardir. Mantel testinin sonucuna goére cografi ve
genetik mesafeler arasinda anlamli bir korelasyonun olmadigimni belirlenmistir

(r=0,036, P>0,05).

Ozsensoy ve Kurar (2014) tarafindan yapilan bir ¢alismada yerli sigir
populasyonlar: degerlendirildiginde genetik mesafe ve cografi uzaklik arasindaki
korelasyonu pozitif, zayif (0,715911) ve istatistiksel olarak anlamli (P<0,01), Fsr ile
cografi mesafe arasindaki korelasyon degerini (0,990176), pozitif ve istatistiksel

olarak anlamli (P<0,01) belirlemislerdir. Bildirilen calismadaki Fst ile cografi
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uzaklik arasinda belirlenen korelasyon degeri ile yapilan bu ¢alismada elde edilen

korelasyon degerinin uyumlu oldugu goriilmiistiir.

4.9. Polimorfizm Bilgi icerigi

Polimorfizm bilgi igerigi populasyonlarda polimorfizm hakkinda bilgi veren
bir Olglittiir. Yapilan ¢alismalarda PIC degerinin 0,5’ten biiyiik oldugunda yiiksek
diizeyde bilgi verici oldugu, 0,25-0,5 arasinda olmasi ise iyi diizeyde bilgi verici
oldugu ifade edilmistir (Botstein ve ark. 1980, Ozsensoy 2011). ZAV, DAK, GAK,
YK, Boz ve YGS irklarinin kullanildig1 bir ¢alismada ortalama PIC degerlerinin 0,60
(INRA023) ve 0,87 (TGLAS53) arasinda degisim gosterdigi saptanmistir. ZAV
irkinda PIC degerlerinin 0,19 (ETH10) ve 0,88 (TGLAS53), DAK irkinda ise PIC
degerleri 0,62 (INRAO005) ve 0,86 (TGLA227) arasinda oldugu belirlenmistir
(Ozsensoy 2011). Bu ¢alismada ise PIC degerleri ZAV 1rkinda 0,23 (ETH10) ve 0,88
(TGLAS53, TGLA122), DAK rrkinda ise 0,23 (BM2113) ve 0,93 (TGLAS53) arasinda
oldugu saptanmustir. Calismadaki ZAV 1rki ile ilgili elde edilen verilerin Ozsensoy
(2011) ile uyumlu oldugu fakat DAK 1irki en diisiik PIC degeri bakimindan farkli
oldugu goriilse de DAK 1rkinin PIC degeri genel ortalamasi ilgili ¢alismada 0,75
bulunmustur. Bu deger sunulan bu ¢alismada DAK ig¢in belirlenen 0,76 PIC degeri

ile uyumluluk gostermektedir.

Italya’nin degisik bolgelerinde belirlenen 13 farkli ik ile 30 mikrosatallit
kullanilarak yapilan bir ¢alismada populasyonlardaki polimorfizmin 6Slgiilmesi i¢in
kullanilan PIC degeri en yiiksek Podolya populasyonunda belirlenmistir. Podolya
irkinda elde edilen PIC degerini ise sirasiyla ESM, HOLS ve SIM populasyonlari
takip etmistir (D’Andrea ve ark. 2011). Bu ¢alismada ise Dogu Anadolu Bolgesinde
yetistiriciligl yapilan DAK ve ESM si8ir irklarinda PIC degerleri (0,76) en yliksek
bulunmustur. Bu rrklarin PIC degerlerini sirasiyla ZAV (0,75), HOLS (0,73) ve SIM
(0,72) populasyonlari izlemistir. Literatiire benzer sekilde (D’Andrea ve ark. 2011)
kullanilan mikrosatellit markorler ile yapilan bu ¢aligmada da en diisiik PIC degeri

SIM populasyonunda belirlenmistir.
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Bu calismadaki PIC degerleri ortalama 0,44 (BM2113) ve 0,92 (TGLAS3)
arasinda degistigi goriilmektedir. Yapilan bazi g¢aligmalarda ise PIC degerleri
ortalama 0,642 (BM1824) ve 0,911 (TGLA227) (Radhika ve ark. 2018), 0,654
(TGLA126) ve 0,877 (TGLA53) (Cosenza ve ark. 2015), 0,523 (SPS115) ve 0,863
(TGLA122) (llie ve ark. 2015), 0,410 (ETH185) ve 0,866 (CSSM66) (Vargas ve ark.
2016) arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir. Literatiirde ifade edilen verilerin bu

calismada elde edilen PIC degerleri arasinda oldugu ve benzerlik gosterdigi

gorilmiistiir.

4.10. Genetik Yapi Testi

Bayes’in kiimeleme yontemleri, bireylerin genetik benzerliklerine dayanarak
gruplara atanmasini saglar ve gézlemlenen genetik cesitliligin altinda yatan atalara
ait niifuslarin sayisi hakkinda bilgi saglar (Delgado ve ark. 2012). Genetik yapr testi,
MCMC yontemini kullanir ve veri kiimesinde dnceden tanimlanmig sayida kiime (K
degeri) goz Oniine alindiginda gozlemlenen genotipik dizinin olasihigmnin dogal
logaritmasini tahmin eder (Pritchard ve ark. 2000). Evanno ve ark. (2005)’nin
yontemine gore yapilan bu g¢alismada, MCMC sayis1 ve periyot uzunluk degeri
100000 olarak alinmis, 1 ile 7 arasinda farkli K degerlerinde (20 tekrarli) yapilan
denemeler sonucunda populasyonlari en iyi aywran K degerinin 3 oldugu tespit

edilmistir.

Ozkan (2005) calismasinda Tiirkiye’deki bazi yerli sigir irklari (Boz, DAK,
YK, GAK) ve kiiltiir sigir irklarinin (Jersey, ESM, HOLS) en iyi sekilde ayiran K
degerinin 7 oldugu saptamistir. Yine Tirkiye’deki kiiltiir sigir irklarina ait bireyler
genellikle ayri populasyonlar olarak daha net bir sekilde ayrildigini, yerli sigir
irklarinin ise kiiltiir irklara gore daha az bir netlikte ayirim yapildigini bildirmistir.
Yerli sigir wklarinda (YK, Boz, GAK, YGS, ZAV ve DAK) yapilan baska bir
calismada ise (Ozsensoy 2011) populasyonlardaki bireyleri ve populasyonlari en iyi

ayiran K degeri 7 olarak tespit edilmistir.
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Afrikaner sigirlarinin genetik ¢esitliligini, Giliney Afrika ve Namibya'nin
farkli cografi bolgelerindeki 27 siiriden 11 mikrosatellit markor kullanarak 1257
hayvani genotipleyerek incelendigi bir ¢alismada, Bayes’in kiimeleme algoritmasi
kullanilarak gergeklestirilen g¢oklu lokus atamayla, ii¢ temel genotipik gruplari
belirlemiglerdir ve bu gruplar temsil etme olasiliginin en yiiksek oldugu K degeri 3

olarak gosterilmistir (Pienaar ve ark. 2018).

Iyi bilinen bir Fransiz et¢i sigir1 olan Blonde d’Aquitaine'in genetik
cesitliligini degerlendirmek ve Blonde d'Aquitaine, Limousin ve Salers arasindaki
iligkileri anlamak i¢in yapilan bir ¢alismada STRUCTURE programini kullanarak
bireyler, irklara bakilmaksizin genetik kiimelere ayrilmis ve populasyonlardaki
bireyleri ve populasyonlari en iyi ayiran K degeri 4 olarak bulunmustur (Amigues ve
ark. 2011). Wiener ve ark. (2004) yaptiklari ¢alismada 30 mikrosatellit markor
kullanarak 8 farkli sigir irkinda genetik yapinin ve irklara ait bireylerin tayin edilme
diizeylerini incelenmistir. Calisma sonucunda en iyi gruplamay1 veren K degerinin 8

oldugu ve %90°dan fazla bireyin bir irka tayin edildigi de bildirilmistir.

Simcic¢ ve ark. (2013) yaptiklari ¢aligmada 16 Orta Avrupa sigir irkindan elde
edilen verilerle, 150 Cika sigirin 14 mikrosatellit markoér igin  genotipleri
karsilastirmiglardir. Calismada populasyonlardaki bireyleri ve populasyonlari en iyi
ayiran K degerinin 7 oldugu belirlenmistir. Podolya sigirmin da iginde bulundugu 13
farkli italyan ve Avrupa sigirindan yapilan bir ¢alismada populasyonlardaki bireyleri
ve populasyonlari en iyi ayiran K degerinin 9 oldugu bildirilmistir (D’ Andrea ve ark.
2011). Latin Amerika’da bulunan 26 wrk kullanilarak yapilan bir ¢alismada
populasyonlardaki bireyleri ve populasyonlari en iyi ayiran K degeri 21 oldugu ifade
edilmistir (Delgado ve ark. 2012).

Yukarida belirtilen literatiirlerde (Wiener ve ark. 2004, Ozkan 2005, Amigues
ve ark. 2011, Ozsensoy 2011, Delgado ve ark. 2012, Sim¢i¢ ve ark. 2013, Pienaar ve
ark. 2018) populasyonlar1 ayiran en 1yi K degerlerinin 3-21 arasinda degistigi ifade
edilmistir. Bu ¢alismada ise populasyonlar1 ayiran en iyi K degeri 3 olarak

bulunmustur.
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5. SONUC

Bu ¢alismada Tiirkiye’de lokal olarak Kars ve Ardahan illerinde yetistiriciligi
yapilan ve bolgeye adapte olmus fakat saf olarak yetistiriciliginin yapilmamasindan
dolay1 giinden giine sayisinin ciddi bir sekilde azalma gosterdigi ZAV ve DAK sigir
irklarmin halen bolgede yetistirilen ve gegmiste de ZAV irkinin olusumuna DAK ile
birlikte katki sagladigi bildirilen kiiltiir irklarindan olan SIM ve ESM sigirlan ile
mikrosatellit markorler kullanilarak genetik karakterizasyon c¢alismasi ilk kez
yapilmistir. Ayrica ZAV wrkinin HOLS ki ile genetik olarak iligkili oldugu
yoniindeki bilgilerde Tiirkiye’de ilk kez arastirilmistir.

Calismada populasyonlar arasi genetik c¢esitliligin belirlenmesi icin 19
mikrosatellit markor kullanilmistir. Genel olarak toplam 274 farkli allel belirlenirken,
ortalama allel sayis1 10,29 olarak tespit edilmistir. incelenen populasyonlar iginde en
fazla allel ve 6zgiin allel sayisinin DAK, en diisiik allel ve 6zgiin allel sayisinin ise
HOLS populasyonunda oldugu belirlenmistir.

Incelenen populasyonlar icerisinde Ho degeri en diisik ZAV
populasyonunda, en yiiksek ise ESM populasyonunda belirlenmistir. He degeri en

diisiik SIM populasyonunda en yiiksek ise ESM populasyonunda saptanmuistir,

Incelenen populasyonlar arasinda en uzak genetik yap1 (0,699) ve en yiiksek
genetik uzaklik (0,358) ZAV ile HOLS arasinda gozlenmistir. ZAV 1rki ile HOLS
k1 arasinda belirlenen genetik yakinlik diizeyinin, ZAV wrkinin olusumunda genetik
kaynaklik teskil eden DAK, ESM ve SIM 1rklar1 arasinda belirlenenden ¢ok daha az
bir genetik yakinlik oldugu tespit edilmistir. Ayrica en yakin genetik yap1 ve en
diisiik genetik uzaklik DAK ve SIM populasyonlar1 arasinda saptanmustir.

Populasyonlarn FCA grafikleri incelendiginde ZAV, DAK ve SIM
populasyonlarinin HOLS populasyonundan ayri1 kiimelendigi goriilmiistiir. HOLS ve
ESM populasyonlarinin ise yakin konumda kiimelendikleri ve bazi bireylerinin

karisim gosterdigi saptanmustir. Populasyon i¢in ¢izilen radyal agaglar incelendiginde



92

ise ZAV ve DAK populasyonlarinin ayni noktadan koken aldiklart fakat zamanla
ayrildiklar1 belirlenmigstir. Kars ve yoresinde yetistiriciligi yapilan ZAV sigir irkinin
olusumunda katki saglayan ESM ve SIM wklarindan tamamen ayrildig

belirlenmistir.

Incelenen yerli irklardan ZAV ile kiiltiir irklarindan HOLS populasyonlarinda
en diisiik oranda farkli populasyonlara atanma gozlenirken, DAK populasyonunda
ise en yilksek oranda diger populasyonlara atanma gozlenmistir. Elde edilen bu
sonuglara gore ZAV populasyonunun DAK populasyonuna gore daha ozgiin
genotipe sahip oldugu diistiniilmektedir. DAK populasyonlarinin en yiiksek oranda
diger populasyonlara atanmasinin, diisiik verim 6zelliklerine sahip olmasindan dolay1
yetistiriciler tarafindan verim arttirmak amaciyla kiiltiir irklariyla kontrolsiiz bir

sekilde melezlenmelerinden kaynaklanabilecegi diistiniilmektedir.

Bu calismada Fs degeri ZAV ve DAK populasyonlarinda en yiiksek diizeyde
tespit edilirken, populasyonlara gore Fs degerleri ortalamalarmin 0,210-0,301
arasinda degistigi belirlenmistir. Ayrica Fsr degeri bakimindan ZAV ve HOLS
populasyonlarinda  genetik olarak benzerligin daha az, DAK ve SIiM
populasyonlarinda ise genetik benzerligin daha yiikksek diizeyde oldugu

belirlenmistir.

Populasyonlarin yok olma tehlikesi bakimindan yapilan darbogaz testi
sonucuna gore incelenen tim populasyonlar i¢in P>0,05 oldugundan ve
populasyonlarin normal L dagilimi gostermesinden dolayr yakin gegmiste yok olma
tehlikesi gegirmedikleri sonucuna varilmistir. Oysaki Tiirkiye yerli sigir irklarindan
olan ZAV ve DAK populasyonlarinin sayisi giin gegtikge onemli diizeyde azalmistir.
Bolgeye 6zgii olan bu yerli irklarin yerini kiiltiir irklar1 veya kontrolsiiz bir sekilde
yapilan melezlemelerle olusturulmus melezleri almaktadir. Bu nedenle ZAV ve DAK
wrklarinin - bolgedeki varliklarinin - koruma altina alinmasi ve saf siiriilerin

olusturulmasina ihtiyac¢ oldugu diisiiniilmektedir.
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Sonu¢ olarak; Tiirkiye’de kuzeydogu Anadolu boélgesinde lokal olarak
yetistiriciligi yapilan yerli wrklardan ZAV ve DAK irklarinin, 6zellikle de bolge
yetistiricileri i¢in siit Uriinleri liretiminde ayr1 bir 6neme sahip olan ZAV 1rkinin
gerek bu c¢alismada bir arada ele alinan kiiltiir irklarina ve gerekse de diger kiiltiir
irklarina olan olas1 kimi genetik tistiinliiklerinin korunmasi amaciyla bolgede kayith
saf yetistiriciliginin desteklenmesi yoniinde 6nlemler alinmalidir. Aksi halde bu
caligmayla kiiltiir irklarina gore yerli irklarda daha yiiksek diizeyde belirlenen

genetik ¢esitliligin zamanla kaybolmasi kaginilmaz olacaktir.
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