
T.C. 

KAFKAS ÜNĠVERSĠTESĠ 

SAĞLIK BĠLĠMLERĠ ENSTĠTÜSÜ 

ZAVOT SIĞIR IRKININ MĠKROSATELLĠTLER ĠLE 

GENETĠK KARAKTERĠZASYONU 

 

 

(DOKTORA TEZĠ) 

 

AraĢtırma Görevlisi Buket BOĞA KURU 

 

 

DANIġMAN 

Prof. Dr. Turgut KIRMIZIBAYRAK 

2. DANIġMAN  

Dr. Öğr. Üyesi Yusuf ÖZġENSOY 

 

 

ZOOTEKNĠ ANABĠLĠM DALI 

 

2018-KARS 



T.C. 

KAFKAS ÜNĠVERSĠTESĠ 

SAĞLIK BĠLĠMLERĠ ENSTĠTÜSÜ 

ZAVOT SIĞIR IRKININ MĠKROSATELLĠTLER ĠLE 

GENETĠK KARAKTERĠZASYONU 

 

 

 

AraĢtırma Görevlisi Buket BOĞA KURU 

Zootekni Anabilim Dalı 

DOKTORA TEZĠ 

DANIġMAN 

Prof. Dr. Turgut KIRMIZIBAYRAK 

2. DANIġMAN  

Dr. Öğr. Üyesi Yusuf ÖZġENSOY 

 

2018-KARS 



T.C. 

KAFKAS ÜNĠVERSĠTESĠ 

SAĞLIK BĠLĠMLERĠ ENSTĠTÜSÜ 

ZAVOT SIĞIR IRKININ MĠKROSATELLĠTLER ĠLE 

GENETĠK KARAKTERĠZASYONU 

 

 

 

AraĢtırma Görevlisi Buket BOĞA KURU 

Zootekni Anabilim Dalı 

DOKTORA TEZĠ 

DANIġMAN 

Prof. Dr. Turgut KIRMIZIBAYRAK 

2. DANIġMAN  

Dr. Öğr. Üyesi Yusuf ÖZġENSOY 

 

2018-KARS 

Bu çalıĢma KAÜ AraĢtırma Fonu (Proje No: 2016-TS-20) tarafından kısmen desteklenmiĢtir. 



T.C.

KAFKAs üNivnnsirnsi
sı,Ğr,rr nir,ivır,n ni nNsrirüsü

Zootekni Anabilim Dalı Doktora Programı çerçevesinde Araş. Gör. Buket

BOĞA KURU tarafından hazırlanmış olan "Zavot Sığır Irkının Mikrosatellitler İle

Genetik Karakterizasyonıı'o adlı bu çalışma, yapılan tez savunması sonucunda jtıri

üyeleri tarafindan Lisansüstii' Eğitim ve Öğretim Yönetmeliği uyannca

değerlendirilerek oy ...ticlİaj.... ileJ
Tez Savunma Tarihi: 20l07l20l8

Adı-Soyadı

Başkan: Prof. Dr. Turgut KIRMIZIBAYRAK

..laqt"l.... edilmiştir.

Üye: Prof. Dr. Ekrem LAÇİN

Üye: Doç. Dr. Akın YAKAN

Üye: Doç. Dr. Erol AYDIN

Üye: Dr. Ögr. Üyesi Serpil ADIGÜZEI IŞIK

Bu tezin kabulü, Sağlık Bilimleri Enstitüsü Yönetim Kurulu'nun .. ...l . .... l . . .. . ... gun

ve .... ...... sayılı karanyla onaylanmıştır.

Doç. Dr. Duygu KAYA
Enstitü Müdür V.



I 

 

ÖNSÖZ 

 

Moleküler genetik çalıĢmaları günümüzde önemli bir yere sahiptir. Özellikle 

polimeraz zincir reaksiyonu temelli DNA markörlerinin kulllanılması ile genetik 

çeĢitlilik ve genetik karakterizasyon amacıyla birçok çalıĢmalar yapılmaktadır. 

Kullanılan markörlerden en çok tercih edilen ve yaygın olarak kullanılanı 

mikrosatellitlerdir. Mikrosatellit markörler kullanılarak populasyonlar içi ya da 

populasyonlar arasındaki genetik iliĢki belirlenebilmektedir. Ayrıca ırklar hakkında 

tanımlayıcı bilgiler elde edilmesinde kullanılmaktadır.  

 

Türkiye yerli gen kaynaklarından olan Kars ili ve çevresine adapte olmuĢ, zor 

iklim Ģartlarına ve hastalıklara karĢı dayanıklı Zavot sığır ırkının mikrosatellitler ile 

genetik karakterizasyonu amacıyla Doğu Anadolu Kırmızısı, Simental, Esmer ve 

HolĢtayn sığır ırklarıyla yapılan bu çalıĢma ile 2014 yılında ırk tescili almıĢ olan 

Zavot ırkının kendi içindeki ve diğer populasyonlar arasındaki genetik iliĢkisi 

hakkında bilgi edinilmiĢtir. Bu çalıĢma bulgularının gelecekte yapılacak çalıĢmalara 

ıĢık tutacağı kanaatindeyiz.  
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ÖZET 

 

Zavot Sığır Irkının Mikrosatellitler İle Genetik Karakterizasyonu 

 

Bu tez çalıĢması kapsamında, Kars ili ve çevresinde lokal olarak yetiĢtiriciliği 

yapılan ve 29173 sayılı 12 Kasım 2014 tarihli Resmi gazetede yerli bir sığır ırkı 

olarak tescillenen Zavot sığır ırkının ırk içi ve ırklar arası genetik çeĢitliliğin ve 

filogenetik iliĢkinin ortaya konulması amaçlanmıĢtır. 

  

ÇalıĢmada, halk elinde yetiĢtiriciliği yapılan, klinik yönden herhangi bir 

sağlık sorunu olmayan, akraba olmayan, 49 baĢ Zavot (ZAV), 40 baĢ Doğu Anadolu 

Kırmızısı (DAK), 40 baĢ Simental (SĠM), 40 baĢ Ġsviçre Esmeri (ESM) ve 40 baĢ 

HolĢtayn (HOLS) olmak üzere toplam 209 baĢ sığır kullanılmıĢtır. Bu sığırlardan 

toplanan kan örneklerinden, standart fenol-kloroform yöntemi kullanılarak DNA 

izolasyonları yapılmıĢ ve elde edilen DNA örnekleri, sığır spesifik 19 mikrosatellit 

markör kullanılarak multipleks PZR ile yükseltgenmiĢtir. Yükseltgenen PZR 

ürünlerine kapiller elektroforez iĢlemi uygulanmıĢtır. PZR ürünleri ayrıĢtırılarak ve 

her mikrosatellit markörü için genotipler belirlenmiĢtir.  

 

Bu çalıĢmada elde edilen genotipler farklı paket programları (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) kullanılarak analiz edilmiĢ ve genetik parametreler 

(toplam allel sayıları, özgün alleller, allel frekansları, beklenen ve gözlenen 

heterozigotluk değerleri, Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluk değerleri, 

populasyonlara atanma değerleri, populasyonlar arası genetik kimliklendirme ve 

genetik uzaklık matriksi, ortalama FIT, FST ve FIS değerleri, populasyonlar arası FST 

değerleri, populasyonlar arası genetik farklılıkların FIS değerleri, populasyonların yok 

olma tehlikesi geçirip geçirmedikleri, Faktoriyel Benzerlik Analizleri (FCA), 

AMOVA ve Mantel testi, PIC değerleri, genetik yapı testi,  filogenetik ağaçlar 

hesaplanmıĢtır.  
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ÇalıĢmada toplam 274 farklı allel tespit edilmiĢ olup, ortalama allel sayısı 

10,29, ortalama etkin allel sayısı ise 5,38 olarak belirlenmiĢtir. En fazla allel sayısı 

DAK populasyonunda (20 allel), en az allel sayısı ise ZAV ve HOLS 

populasyonlarında (3‟er allel) tespit edilmiĢtir. Ayrıca toplam 51 özgün allel tespit 

edilmiĢtir. Populasyon bazında ortalama beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,748-

0,782 ve ortalama gözlenen heterozigotluk (Ho) değeri 0,556-0,638 olarak 

belirlenmiĢtir. Popusyonlar arası genetik uzaklık matriksine göre en yüksek genetik 

uzaklık ZAV-HOL (0,358) ve en düĢük genetik uzaklık ise DAK-SĠM (0,081) 

populasyonları arasında saptanmıĢtır.  

 

Filogenetik ağaç sonucuna göre HOLS ve ESM ile ZAV ve DAK 

populasyonlarının aynı kökte yer almasına rağmen zamanla birbirlerinden 

ayrıldıkları ve SĠM populasyonunun ise diğer populasyonlardan tamamen ayrı bir 

kökte yer aldığı belirlenmiĢtir. Assignment test sonucuna göre çalıĢmadaki toplam 

209 bireyden 65 birey farklı populasyonlara atanmıĢtır. Tüm markörlere ait ortalama 

FIT, FST, FIS değerleri sırasıyla 0,275, 0,048 ve 0,248 olarak bulunmuĢtur. 

Populasyonların ikili karĢılaĢtırılmasında en yüksek FST değeri (0,072) ZAV-HOLS 

populasyonları arasında, en düĢük FST değeri (0,009) ise DAK-SĠM populasyonları 

arasında görülmüĢtür. Yapılan bottleneck analizi sonucunda çalıĢılan 

populasyonların değerleri arasında önemli farklılık olmadığından (ZAV 0,445, DAK 

0,414, SĠM 0,767, HOLS 0,325, ESM 0,067) ve normal L dağılımı gösterdiğinden 

dolayı incelenen yerli ırkların yok olma tehlikesi geçirmedikleri belirlenmiĢtir.  

 

ÇalıĢılan populasyonlardaki bireylere ait FCA grafiği incelendiğinde her 

populasyonun ayrı bir yerde yerleĢim gösterdiği fakat özellikle ZAV, DAK ve ESM 

populasyonlarında bir karıĢım olduğu gözlenmiĢtir. ÇalıĢmada ortalama PIC 

değerleri en düĢük (0,44) BM2113 marköründe, en yüksek (0,92) ise TGLA53 

marköründe olduğu belirlenmiĢtir. BM2113 markörü hariç diğer markörlerde 

ortalama PIC değerleri 0,50‟den büyük olduğu için yüksek oranda bilgi verici 

oldukları görülmüĢtür. Structure analizi sonucunda populasyonları en iyi ayıran K 

değerinin 3 olduğu tespit edilmiĢtir.  
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Sonuç olarak; Kars ve yöresinde lokal olarak yetiĢtiriciliği yapılan ZAV sığır 

ırkının köken aldığı iddia edilen ESM ve SĠM ırklarından tamamen ayrıldığı 

belirlenmiĢtir. Bölgeye özgü olan yerli ırkların kültür ırklarıyla kontrolsüz 

melezlenerek genetik yapılarının bozulmasından dolayı bu ırkların korunması ve saf 

sürülerinin oluĢturulması yönündeki çalıĢmaların arttırılması Türkiye sığırcılığının 

geleceği için yararlı olacaktır. 

Anahtar Kelimeler: Genetik Karakterizasyon, Mikrosatellit, Sığır, 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 

(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) 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 FIT, 

FST and FIS 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 FIT, 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 
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1. GİRİŞ 

 

Hayvan yetiĢtiriciliği tarih boyunca insan hayatında önemli yer tutmuĢ olup, 

insanın sosyal ve ekonomik geliĢmesinde ve medeniyetler kurmasında büyük etkisi 

olmuĢtur. Tarihin en eski dönemlerinde bile göçebe yaĢayan insanların en önemli 

varlığı ve belki de en kıymetli serveti sahip oldukları hayvanları olmuĢtur (Akçapınar 

ve Özbeyaz 1999).  

 

Dünya nüfusunun her geçen gün artması yoğun kentleĢme ve toplumsal refah 

seviyesindeki artıĢla birlikte hayvansal ürünlere olan talebi ciddi bir Ģekilde 

arttırmaktadır. Hayvancılık ve hayvansal üretim tüm ülkeler için önemli bir alan 

olmakta ve ülke ekonomileri için de önemli bir sektör haline gelmektedir (Knips 

2005). 

 

Hayvancılık faaliyetleri içinde sığırcılığın oldukça önemli bir yeri vardır. 

Ülkelerin hayvansal üretim düzeyi, geliĢmiĢlik durumlarının önemli göstergelerinden 

biridir. Hayvancılık sektörünün baĢta ulusal beslenmeye katkısının yanı sıra istihdam 

yaratması; sanayiye hammadde sağlanması ve ihracat yoluyla gelir elde edilmesi gibi 

önemli iĢlevleri vardır. Bununla birlikte, ailesel iĢletme tipinin yoğunlaĢtığı kırsal 

alanlarda gizli iĢsizliğin önlenmesinde de önemli iktisadi fonksiyonları vardır 

(Sakarya ve Aydın 2011).  

 

1.1. Sığırın Evciltilmesi ve Kökeni 

 

Evciltme temel olarak, çeĢitli verimlerinden ve hizmetlerinden yararlanmak 

üzere yabani hayvanların insanlara yakınlaĢtırılması, alıĢtırılması ve insan kontrolü 

altında üretilmesi anlamına gelmektedir (Evrim ve GüneĢ 1997).  

 

Ġnsan ile hayvan iliĢkisi yönünden sığırın diğer hayvanlar arasında önemli bir 

yeri vardır. Ġlk çağlarda insanlar; yabani sığırları avlayarak eti ile beslenmiĢ, deri, 

kemik ve boynuzlarını ise çeĢitli amaçlarla kullanmıĢlardır. Uygarlığın ilerlemesi ve 

avcılığın yeterli olmadığının anlaĢılmasıyla birlikte yabani hayvanların evciltilmesi 

yoluna gidilmiĢtir. Ġnsanların göçebe hayatı bırakıp yerleĢik hayata geçmeleri 
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sığırların daha pek çok özelliğinden yararlanma arayıĢlarına neden olmuĢtur. (Alpan 

ve Aksoy 2015).  

 

Sığırların evcilleĢtirilmesi ile ilgili en eski kanıtlar, Konya ovasında bulunan 

Çatal Höyük‟te ortaya çıkarılan sığır kalıntılarıdır. Sığırların 5800 yıl önce 

Anadolu‟da evcilleĢtirildiği varsayılmaktadır (Perkins 1969, Akçapınar ve Özbeyaz 

1999). EvcilleĢtirme Orta Asya‟da baĢlamıĢ daha sonra ise Asya‟nın diğer 

bölgelerine ve Balkanlar üzerinden Avrupa‟ya yayılım göstermiĢtir. Bugün bilinen 

evcil sığırların binlerce yıl önce yaĢamıĢ yabani sığırlardan köken aldığı ve 

günümüzdeki birçok sığır ırkının elde edilmesinde ise Bos taurus primigenius‟un 

etkili olduğu düĢünülmektedir. Yabani sığırların genel olarak 180-215 cm cidago 

yüksekliğine sahip iri cüsseli oldukları bildirilmektedir (Akçapınar ve Özbeyaz 1999, 

Ġnal ve ark. 2016).  

 

Sığır türü zoolojik sınıflandırmada; Hayvanlar alemi içerisinde, Sırt iplikliler 

Ģubesi, Memeliler sınıfı, Çift tırnaklılar alt takımı, BoĢ boynuzlular familyası, 

Sığırlar cinsi ve Gerçek sığır (Bos taurus) türü içerisinde sınıflandırılmaktadır 

(Anonim 2018b). 

 

Alem     : Animalia     [Hayvanlar] 

ġube     : Chordata     [Sırt Ġplikliler] 

Alt Ģube : Vertebrata      [Omurgalılar] 

Sınıf : Mammalia     [Memeliler] 

Alt sınıf : Placentalia     [Plasentalılar] 

Takım : Ungulata     [Tırnaklılar] 

Alt takım : Artiodactyla     [Çift tırnaklılar] 

Familya : Bovidae cavicornia    [BoĢ boynuzlular] 

Alt familya: Bovinae 

Cins : Bos 

Alt cins : Taurus 

Tür : B. taurus      [Gerçek sığır] 
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1.2. Sığır Yetiştiriciliğinin Önemi 

 

Sığırlardan baĢlıca gıda kaynağı olarak faydalanmanın yanı sıra birçok 

özelliğinden yararlanılmıĢtır. Günümüzde sığırın iĢ gücü veriminden yararlanma 

düzeyi eski önemini kaybetmiĢtir. Modern dünyada hızla artan nüfusun etkisiyle 

birlikte et ve süt gibi hayvansal gıda üretiminin önemi gittikçe artmıĢtır. Sığırlar et ve 

süt ihtiyacını karĢılama bakımından hayvan baĢına verimde diğer türlere göre 

üstünlük göstermektedir (Akman 1998, Ġlgü ve GüneĢ 2002).  

 

Dünyada toplam kırmızı et üretiminin %58‟inin domuz eti ve %32,4‟ünün 

sığır eti kaynaklı olduğu görülmektedir. Domuz eti dahil edilmediğinde Dünya 

toplam kırmızı et üretiminin %77,4‟ü, süt üretiminin ise %82,8‟i sığırlardan elde 

edilmektedir (FAO 2016). Türkiye‟deki toplam kırmızı et üretiminin %88,1‟i, süt 

üretiminin ise %90,6‟sı sığırlardan elde edilmektedir (TÜĠK 2017). 

  

Sığır eti içerdiği amino asitler, B grubu vitaminler ve demir, inek sütü ise 

yılın her döneminde üretilebilir olması, büyüme ve geliĢme için gerekli protein 

(Bender 1998), vitamin ve mineral madde yönünden zengin olmasından dolayı insan 

sağlığı açısından gerekli değerli temel besin maddeleri olma niteliğini göstermektedir 

(Turan ve ark. 2017). 

 

Günümüz ülkelerin geliĢmiĢlik düzeyinin saptanmasında hayvansal ürün 

tüketim miktarları önemli bir gösterge olarak ele alınmaktadır. Özellikle et, süt ve 

yumurta gibi gıdalar insan beslenmesinde kritik öneme sahiptir. GeliĢmiĢ ve 

geliĢmekte olan ülkelerde sosyal ve ekonomik geliĢmelerle birlikte hayvansal kökenli 

gıda çeĢitliliği ve tüketilen gıdaların yapısı (fast-food gibi) değiĢim göstermektedir. 

Ayrıca bu tip ülkelerde kiĢi baĢına hayvansal gıdaların tüketim miktarı da artıĢ 

göstermektedir (Kan ve Direk 2004, Cankurt ve ark. 2010). 
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1.3. Türkiye Sığır Varlığı 

 

Türkiye‟de yetiĢtirilen sığır sayısı (TÜĠK 2017) 2017 yılı itibariyle 

15.943.586 baĢ olarak belirlenmiĢtir. Türkiye sığır varlığının yaklaĢık %49‟unu 

kültür ırkları, %41‟ini kültür melezleri ve %10‟unu yerli ırklar oluĢturmaktadır. Kars, 

Ardahan ve Iğdır illerinde yetiĢtirilen toplam sığır sayısının ise %19,1‟ini kültür 

ırkları, %74,5‟inin kültür melezi sığırlar ve %6,4‟ünün ise yerli ırklardan oluĢtuğu 

gözlenmektedir. Türkiye yerli sığır genotipleri Boz, Yerli Kara (YK), Doğu Anadolu 

Kırmızısı (DAK), Güney Anadolu Kırmızısı (GAK), Yerli Güney Sarısı (YGS) ve 

Zavot (ZAV) sığır ırkları oluĢturmaktadır. Türkiye yerli ırklarından ZAV ve DAK 

sığırların da doğal yetiĢtirme alanı olan Kars, Ardahan ve Iğdır illerinin 2017 yılı 

sığır sayıları Tablo 1‟de verilmiĢtir.  

 

Tablo 1: Kars, Ardahan ve Iğdır illerinde bulunan sığır varlığı (TÜĠK 2017). 

Genotip İl Sayı (baş) Genel Toplam % 

Kültür ırkı  

Kars 100.474 

172.878 19,1 Ardahan 17.247 

Iğdır 55.157 

Kültür melezi 

Kars 334.605 

671.077 74,5 Ardahan  256.317 

Iğdır 80.155 

Yerli ırk  

Kars 32.245 

57.378 6,4 Ardahan  16.229 

Iğdır 8.904 
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1.4. Tez Kapsamında Çalışılan Sığır Irkları 

 

Tez kapsamında Kars, Ardahan ve Iğdır bölgesinde yetiĢtirilen ve tezde 

üzerinde çalıĢılan sığır ırklarının genel özellikleri aĢağıda özetlenmiĢtir. 

 

1.4.1. Simental Irkı 

 

Ġsviçre‟de geliĢtirilmiĢ olan Simental (SĠM) ırkı sığırlar, et ve süt verim 

özellikleri düĢük olan yerel ırklar üzerinde (Berner ırkı) yapılan ıslah ve seleksiyon 

çalıĢmaları sonrasında elde edilmiĢtir. En çok Ġsviçre‟nin Simme ve Saane 

vadilerinde yetiĢtiriciliği yapılmaktadır (Batu 1962). Ayrıca Almanya‟nın dağlık 

bölgeleri ve Avusturya‟da da yaygın olarak yetiĢtiriciliği yapılmaktadır. Et verim 

özelliğinden yararlanmak için dünyanın çeĢitli ülkelerine götürülmüĢ ve melezleme 

çalıĢmalarında ıslah edici hat olarak kullanılmıĢtır  (Perišić ve ark. 2009, Ġnal ve ark. 

2016).  

 

SĠM ırkı sığırlar ilk kez 1912 yılında Türkiye‟ye getirilmiĢtir. Bu yıllarda 

Karacabey Harasında önceleri sistemli olmayan melezlemeler yapılmıĢtır. 

Cumhuriyetin ilanından sonra 1925 yılında Macaristan‟dan Türkiye‟ye 10 baĢ 

Simental ırkı inek ve 5 baĢ Simental ırk boğa getirilmiĢ fakat melezlemelerde 

istenilen baĢarı elde edilememiĢtir (Aral 1976, Deliömeroğlu 1993). Son yıllarda 

Türkiye genelinde olduğu gibi kuzeydoğu Anadolu bölgesi illerinde de yaygın olarak 

yetiĢtiriciliği yapılmaktadır. 

 

SĠM ırkında genel olarak sarı alaca ya da kırmızı alaca beden rengi gözlenir. 

BaĢ rengi ve ayakların uç kısımları çoğunlukla beyazdır. Bazen bu bölgelerde kırmızı 

veya sarılıklar bulunabilir. Boynuz ve tırnaklar beyaz veya krem rengindedir (Ġnal ve 

ark. 2016). YetiĢtirmede özellikle beden rengi koyu renkliler tercih edilir. Sağlam 

kondisyonlu ve dağ Ģartlarına uyum gücü yüksektir. Bu nedenle tırnak yapılarının da 

iyi olduğu varsayılır. Sırt uzun ve kuvvetli, göğüs geniĢ ve derin, sağrı dengeli ve 

kaslar geliĢmiĢ durumdadır. Fakat bu özelliklerine rağmen uyum yeteneği ve 

dayanıklılığının Esmer ırk kadar iyi olmadığı bildirilmektedir (Batu 1962, Evrim ve 

GüneĢ 1997).  
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SĠM ırkında ergin canlı ağırlık diĢilerde 575-800 kg (Cziszter ve ark. 2016, 

Ġnal ve ark 2016), doğum ağırlığı 36-40 kg (Akbulut 1998, Ġnal ve ark 2016), kuruda 

kalma süresi 81 gün (Çilek ve Tekin 2005), ortalama ilk buzağılama yaĢı 27-30 ay, 

buzağılama aralığı 377-379 gün (Çilek ve Tekin 2005, Özkan ve GüneĢ 2011), servis 

sayısı 1,76-1,94 adet, servis periyodu 94 gün (Çilek ve Tekin 2005), laktasyon süresi 

291-305 gün (Akbulut 1998, Çilek ve Tekin 2005, UlutaĢ ve Sezer 2009), bir 

laktasyondaki süt verimi 3070-7400 litre (Akbulut 1998, Çilek ve Tekin 2005, Logar 

ve ark. 2007, UlutaĢ ve Sezer 2009, Nistor ve ark. 2014, Cziszter ve ark. 2016, 

Bolacali ve Öztürk 2018) ve sütteki yağ oranı % 3,9-4,1 (Cziszter ve ark. 2016) 

düzeyindedir. 

 

1.4.2. Esmer Irk (İsviçre Esmeri) 

 

Anavatanı Ġsviçre olan Esmer ırk (ESM) uzun yıllar yapılan seleksiyon ve 

ıslah çalıĢmaları ile verim özellikleri düĢük olan yerli ırklardan elde edilmiĢ ve o 

yıllarda süt verim yönlü yetiĢtiriciliği ön plana çıkarılmıĢtır. Esmer sığır ırkı, 

Ġsviçre‟de 1000 yıldır saf olarak yetiĢtirilmektedir. Ayrıca Avusturya‟da Ġsviçre 

Esmer sığırının melezleme çalıĢmalarında kullanılmasıyla Avusturya Esmeri adı 

verilen sığırlar elde edilmiĢtir. Amerika BirleĢik Devletleri‟ndeki ESM ırk sığırların 

süt verim yönlü yetiĢtiriciliği yapılmakta ve bundan dolayı da sütçü tipe yaklaĢan bir 

vücut yapısına sahiptir (Batu 1962, Evrim ve GüneĢ 1997, Ġnal ve ark. 2016). 

 

ESM ırkı, Cumhuriyetin kuruluĢundan hemen sonra 1925 yılında Türkiye‟ye 

getirilerek hem saf olarak yetiĢtirilmeye devam edilmiĢ hem de melezleme 

çalıĢmalarında kullanılmıĢtır. Montofon olarak bilinen sığırlar, Avusturya‟nın 

Montofon bölgesindeki yerli sığırların Ġsviçre Esmeri sığırlarla melezlenmesiyle elde 

edilmiĢ sığırlardır. Ġlk getirilen ESM sığırların Avusturya‟nın Montofon ırkı sığırları 

olması nedeniyle Montofon ismi kullanılmıĢ ve daha sonraki Ġsviçre‟den ithal edilen 

Ġsviçre Esmeri sığırlara da Montofon denilmeye devam edilmiĢtir. Günümüzde ESM 

ırktan köken almıĢ birçok sığır grupları vardır (Ġnal ve ark. 2016). ESM ırkın Ege, 

Marmara ve Ġç Batı Anadolu‟da Boz ırk ile melezlenmesi sonrası elde edilen sığırlara 

Karacabey Esmeri, Orta Anadolu‟da YK ile melezlenmesinden elde edilenlere Orta 
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Anadolu Esmeri, Doğu Anadolu‟da DAK ile melezlenmesi sonrasında elde edilenlere 

Doğu Anadolu Esmeri adı verilmiĢtir. Adı geçen bu sığır tiplerinde hakim olan 

genotip ESM ırk olduğundan karıĢıklığı engellemek için tümüne Türk Esmeri 

denilmesi daha uygun olmuĢtur (Alpan ve Aksoy 2015). 

 

ESM ırk sığırların değiĢik iklim ve coğrafi Ģartlar ile bakım ve besleme 

değiĢikliklerine uyum kabiliyeti yüksektir. Türkiye‟de de Ege bölgesinden Doğu 

Anadolu bölgesinde Kars‟a kadar geniĢ bir coğrafyanın çevre Ģartlarına uyum 

sağlamıĢ ve yaygın olarak yetiĢtiriciliği yapılmaktadır (Alpan ve Aksoy 2015). Bu 

sığırlarda renk değiĢik tonda esmer olmakla birlikte gümüĢü griden siyaha yakın renk 

tonları da gözlenebilmektedir. Genellikle sırtta açık renkte bir ester çizgisi bulunur. 

Kulak içindeki tüyler genelde uzun ve beyaz olmasına rağmen merme, kuyruk ucu, 

dil ve boynuz uçları siyahtır. Yüksek rakımlı bölgelere iyi uyum sağlamıĢ bir ırk 

olmasının verdiği avantajla sağlam ayak ve tırnak yapısına sahiptir. Vücut sağlam, 

kuvvetli, iri ve harmonik bir yapıya sahiptir (Evrim ve GüneĢ 1997, Alpan ve Aksoy 

2015, Ġnal ve ark. 2016). ESM ırk, kombine verim özelliği olan bir ırktır (Evrim ve 

GüneĢ 1997, Ġnal ve ark. 2016).  

 

ESM ırkın canlı ağırlığı ortalama 600 kg (Alpan ve Aksoy 2015), buzağılama 

yaĢı 54,2 ay (Hare ve ark. 2006), buzağılama aralığı 394-483 gün (Yanar ve ark. 

1997, Hare ve ark. 2006, Ġnci ve ark. 2007, Estrada-Leon ve ark. 2008, Kopuzlu ve 

ark. 2008, El-Tarabany ve Nasr 2015), servis sayısı 1,74-3,18 adet (Estrada-Leon ve 

ark. 2008, Tiezzi ve ark. 2011, El-Tarabany ve Nasr 2015) servis periyodu 100-144 

gün (Yanar ve ark. 1997, Ġnci ve ark. 2007, Kopuzlu ve ark. 2008, El-Tarabany ve 

Nasr 2015), laktasyon süresi 302-327 gün (Ġnci ve ark. 2007, Tiezzi ve ark. 2011, 

Dogru 2015), laktasyon süt verimi 3370-8500 litre (Ġnci ve ark. 2007, Tiezzi ve ark. 

2011, Dogru 2015, El-Tarabany ve Nasr 2015), süt yağı oranı %3,9-4,3 (Yanar ve 

Aydın 2000, Tiezzi ve ark. 2011, Dogru 2015) ve gebelik süresi 283-290 gün (Yanar 

ve ark. 1997, Kopuzlu ve ark. 2008, Alaçam 2015) olduğu bildirilmektedir.  
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ESM ırkta buzağı doğum ağırlığı ortalaması çoğu ırka göre daha yüksek 

düzeyde olduğundan, güç doğum oranı daha fazla olabilmektedir. Bu nedenle yerel 

ırklardan küçük yapılı inekler ile esmer boğaların çiftleĢtirilmesi sonrasında yüksek 

oranda güç doğumlarla karĢılaĢılmaktadır (Alpan ve Aksoy 2015). 

  

1.4.3. Holştayn (Siyah Alaca) Irkı 

 

Hollanda‟nın Frizya bölgesinde geliĢtirilen Siyah Alaca HolĢtayn‟lar (HOLS) 

dünya üzerinde en fazla yayılım gösteren ırk olma özelliğine sahiptir. Bu sığırın MÖ 

350 yılından beri Frizya bölgesinde yetiĢtirildiğine dair bilgiler bulunmaktadır. Yöre 

halkı tarafından bölgeye yabancı sığır ırklarının sokulmamasıyla bu ırk saflığını 

yıllarca koruyabilmiĢtir. Alçak arazi sığırlarından olup, genellikle kaliteli çayırlar ve 

ılıman iklimde baĢarılı bir Ģekilde yetiĢtirilmektedir (Alpan ve Aksoy 2015, Ġnal ve 

ark. 2016). Amerika BirleĢik Devletleri‟nde bu ırkın beden yapısı sütçü özellik 

gösterirken, Almanya‟daki tipleri etçi tip özellik göstermektedir (Ġnal ve ark. 2016). 

Türkiye‟ye 1958 yılında itibaren bu ırk ithal edilmeye baĢlanmıĢtır. Ġlk olarak 

Amerika BirleĢik Devletleri‟nden Bursa Karacabey Harasına daha sonra diğer devlet 

hayvancılık kurumlarına ve bazı özel iĢletmelere siyah alaca inek ve boğalar ithal 

edilmiĢtir. Türkiye‟nin kuzeydoğu Anadolu bölgesi dahil tamamında yetiĢtirilirken 

yem bitkileri üretiminin çok daha yüksek olduğu Ege, Marmara ve Akdeniz 

bölgelerinde yaygın olarak yetiĢtirilmektedir (Alpan ve Aksoy 2015). 

 

HOLS ırkının en yaygın beden rengi siyah beyaz alacadır ve bu ırk tam bir 

sütçü beden yapısına sahiptir. Vücut önden arkaya doğru geniĢleme gösterir ve 

derinliği artar. Kıl örtüsü ise kısa ve parlaktır. Kemik yapısı oldukça iri yapılıdır. 

Meme dokusu yüksek süt verimine uygun olarak oldukça büyük olmasının yanı sıra, 

ĢiĢkin ve uzun-belirgin kan damarlarına sahiptir (Alpan ve Aksoy 2015, Ġnal ve ark. 

2016). 

 

  

 



9 

 

HOLS ırkının kuruda kalma süresi 41-81 gün (Bakır ve Kaygısız 2013, AkkaĢ 

ve ġahin 2014, Van Eetvelde ve ark. 2017), ilk buzağılama yaĢı 23-25 ay (Van 

Eetvelde ve ark. 2017), buzağılama aralığı 395-411 gün (Haile-Mariam ve ark. 2003, 

Özçakır ve Bakır 2003, ġahin ve UlutaĢ 2010, Gürses ve Bayraktar 2012, AkkaĢ ve 

ġahin 2014), servis sayısı 1-2 adet (ġahin ve UlutaĢ 2010, Van Eetvelde ve ark. 

2017) servis periyodu 113-151 gün (Özçakır ve Bakır 2003, ġahin ve UlutaĢ 2010, 

Gürses ve Bayraktar 2012, Zink ve ark. 2012, AkkaĢ ve ġahin 2014, Yamazaki ve 

ark. 2016), laktasyon süresi 295-395 gün (Haile-Mariam ve ark. 2003, Bakır ve 

Kaygısız 2013, AkkaĢ ve ġahin 2014, Van Eetvelde ve ark. 2017), laktasyon süt 

verimi 5560-10190 litre (Haile-Mariam ve ark. 2003, Gürses ve Bayraktar 2012, 

Zink ve ark. 2012, Bakır ve Kaygısız 2013, AkkaĢ ve ġahin 2014, Yamazaki ve ark. 

2016, Van Eetvelde ve ark. 2017) ve gebelik süresi 277-279 gün (Özçakır ve Bakır 

2003, ġahin ve UlutaĢ 2010, Alaçam 2015) olduğu bildirilmiĢtir. 

 

1.4.4. Doğu Anadolu Kırmızısı Irkı 

 

DAK sığır ırkı Türkiye‟nin Doğu Anadolu bölgesinde sayısal olarak en fazla 

yetiĢtirilen yerli bir ırktır (Alpan ve Aksoy 2015). DAK sığırların en iyi örnekleri 

yüzyıllardır Kars ve Ardahan ilinde yetiĢtirilmiĢ olup, öyle ki buradan komĢu 

illerdeki sığırların geliĢtirilmesi için damızlık temini bile sağlanmıĢtır (Akıncı ve 

Batu 1942, Schmid 1956). Günümüzde ise DAK ırkı Kars, Ardahan, Erzurum ve 

Ağrı illerinde halen halk elinde saf olmasa da yetiĢtiriciliği yapılmaktadır. Doğu 

Anadolu bölgesindeki ailesel iĢletmelerdeki yaygın sığır yetiĢtirme Ģekli geleneksel 

düzeyde sürdürülmekte ve bu yetiĢtirme tarzında besleme mera ağırlıklı olmaktadır. 

DAK bölgenin zayıf mera koĢullarını en iyi değerlendirebilecek bölgeye yüzyıllardır 

uyum sağlamıĢ olan düĢük kombine verimli yerli sığır ırklarındandır (Evrim ve 

GüneĢ 1997, Alpan ve Aksoy 2015). DAK ırkı, geç geliĢen yerli ırklar içerisinde 

günlük canlı ağırlık artıĢı en yüksek olmasına karĢın yemden yararlanma kabiliyeti 

pekiyi değildir (Arpacık 1995).   
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DAK ırkında beden rengi kırmızı olmakla birlikte açık kırmızıdan koyu 

kestane rengine kadar değiĢebilmektedir. Bazı hayvanlarda özellikle arka bacak 

arasında olmak üzere beyaza kadar değiĢen açık renklilik bulunabilmektedir (Akman 

1998, Ġnal ve ark. 2016). Meme açık renktedir, burun üzerinde siyah lekeler 

bulunabilir ve göz etrafında kısmen siyah renkli halkalar Ģeklinde kuĢak 

bulunabilmektedir (Batu 1962). 

 

DAK ırkı, yetiĢtirildiği bölgenin karasal iklim koĢullarına oldukça iyi uyum 

sağlamıĢ hayvanlardır. Bununla birlikte bölgenin engebeli arazilerinin ve ilkel 

barınakların bulunduğu yetiĢtirici koĢullarında baĢarılı bir Ģekilde 

yetiĢtirilebilmektedir. Kuzeydoğu Anadolu bölgesinde Mayıs ayından itibaren zengin 

vejetasyona sahip mera-yaylalara çıkarılır ve Ekim-Kasım aylarına dek ek bir 

yemleme yapılmaksızın burada otlatılır. Mera koĢullarının kötüleĢtiği vejetasyonun 

samana dönüĢtüğü kalitesiz kaba yemlerle dahi hayatını sürdürebilmekte, düĢük 

düzeyde de olsa verim verebilmekte ve hastalıklara karĢı direncini yüksek düzeyde 

sürdürebilmektedir. Güçlü, küçük cüsseli ve sert mizaçlı bir yapısı vardır. Kemik 

yapısı sağlam, göğsü dar ve deri yapısı kalındır. Buna ek olarak sağrı dar, keskin, 

sivri ve cidagodan yüksektir (TAGEM 2009).  

 

GeçmiĢte DAK ırkı sığırların verim düzeylerini geliĢtirmek amacıyla bölgeye 

getirilen ESM ve SĠM ırkları ile kontrollü veya kontrolsüz melezlemeler yapılmıĢ 

olduğundan, günümüzde morfolojik olarak DAK sığırı fenotipi gösteren sığırların 

aynı zamanda söz konusu ırkların fenotipik özelliklerini de taĢıdıkları 

gözlenmektedir. Yapılan melezlemeler ile önemli yerli gen kaynaklarımızdan olan 

DAK ırkının saflığı önemli düzeyde bozulmaya baĢlamıĢtır. Melezlemeler ile belki 

de elde edilen tek avantaj et ve süt veriminin biraz daha yüksek düzeylere getirilmiĢ 

melezler elde edilmiĢ olmasıdır (Resmi Gazete 2004, Evrim ve GüneĢ 1997). Bu 

melezlemelerin olumsuzlarının yanında günümüzde DAK ırkının korunması 

amacıyla Doğu Anadolu Tarımsal AraĢtırma Enstitüsü‟nde saf yetiĢtiriciliği 

yapılmaktadır. 
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DAK ırkında canlı ağırlık 165-453 kg (Yıldız ve ark. 2008b), doğum ağırlığı 

12-20 kg (Özlütürk ve ark. 2007, Yıldız ve ark. 2008b), ilk buzağılama yaĢı 640-

1499 gün (Kaya ve Akbulut 2014), buzağılama aralığı 340-437 gün, servis periyodu 

110 gün, servis sayısı 1,97 adet ve gebelik süresi 278-292 gün (Yıldız ve ark. 2008a), 

laktasyon süresi 111-190 gün, laktasyon süt verimi 248-1506 litre, sütteki yağ oranı 

%3,4-6,4 (Yıldız ve ark. 2008b), ve günlük canlı ağırlık artıĢı 0,3-0,9 kg (Akbulut ve 

UlutaĢ 1994, UlutaĢ ve ark. 1994, Özlütürk ve ark. 2007, Özlütürk ve ark. 2008) 

olduğu bildirilmiĢtir. 

 

1.4.5. Zavot Irkı 

 

Zavot (Zavod) sözcüğü, Rusça‟da üretim yapılan yer imalathane ya da fabrika 

anlamına gelmektedir. Bölge süt ürünleri üreten mandıra, süt iĢletmesi veya sütçülük 

imalathanelerine de bu nedenle Zavot denilmiĢtir. Zavot terimi ürün 

imalathanelerinin yanı sıra bu iĢletmelere ham madde/süt sağlayan hayvancılık 

iĢletmelerini de kapsayacak Ģekilde de kullanılabilmektedir (Batu 1962, Mason 

1996). ZAV sığır ırkı, Kars‟ın Rus iĢgali döneminde Çarlık Rusyası tarafından 

bölgeye yerleĢtirilen Ukrayna göçmenlerinin yanlarında getirdiği SĠM, ESM ve 

Podolya sığırlarını ilk yıllarda kontrollü, daha sonraları ise kontrolsüz bir Ģekilde 

Kars yöresindeki yerli ırk (DAK) sığırlarla melezlemesiyle elde edilmiĢtir. Baskın 

olan ırkın SĠM veya ESM ırk olmasına göre beden renginde farklılıklar 

olabilmektedir (Schmid 1956, Batu 1962, Evrim ve GüneĢ 1997, Aksoy ve ark. 2006, 

Yilmaz ve ark. 2012).  

 

ZAV ırkı düĢük kombine verim yönlü olarak değerlendirilmektedir. Karasal 

iklimin hakim olduğu bölgede, engebeli arazi ve mera koĢullarında rahatlıkla 

sorunsuz bir Ģekilde yetiĢtirilebilmektedir (TAGEM 2009). Sütü ortalama %4 yağlı 

olup, bir laktasyondaki ortalama süt verimi 1500 kg civarında olup, bununla birlikte 

besi kabiliyeti DAK ırkından daha iyidir. Vücut örtüsü rengi açık beyazdan koyu boz 

renge kadar değiĢebilmektedir. Vücut yapısı sütçülük özelliği bakımından iyidir 

(Yilmaz ve ark. 2012, Alpan ve Aksoy 2015, Ġnal ve ark. 2016). ZAV ırkının vücudu 

orta irilikte, sağlam yapılı ve vücudun bölümleri birbiriyle uyumludur. Erkek ve 

diĢisi genellikle boynuzlu olup, sırtları düz yapıdadır. DiĢilerde deri yumuĢak ve 
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elastik, ayrıca meme yapısı diğer yerli ırklara göre geliĢkindir. Ergin canlı ağırlık 

diĢilerde 250-500 kg, buzağılama aralığı ortalama 13 ay, laktasyon süresi ortalama 

275 gün, doğum ağırlığı erkeklerde 19-28 kg, diĢilerde ise 17-24 kg ve besideki 

günlük canlı ağırlık artıĢı 900-1000 kg düzeyinde olduğu bildirilmektedir (Resmi 

Gazete 2014).  

 

Zavot ırkının Türkiye‟nin kuzeydoğu Anadolu bölgesinde Kars ve Ardahan 

illlerinde olduğu gibi uzun ve sert kıĢ koĢullarına rahatlıkla uyum sağladığı, kalitesi 

düĢük mera alanlarını değerlendirebildiği ve gelecekte hayvan sağlığı açısından 

oluĢabilecek var olma tehlikelerine direnebilecek bir yapıya sahip olduğu 

değerlendirilmektedir. Bu özelliklerine rağmen yüzyıllardır saf yetiĢtirilmemesi 

nedeniyle günden güne sayısında azalmaların ve genotipinde bozulmaların olması 

oldukça kaygı vericidir. Bunu engellemek amacıyla genetik kaynakların korunması 

amacıyla sınırlı düzeyde de olsa “yerinde korunmasına yönelik projeler” yapılmıĢ ve 

yetiĢtiricilere destekler sağlanmaya çalıĢılmıĢtır (TAGEM 2009, Yüksel 2011). Gıda, 

Tarım ve Hayvancılık Bakanlığının 12 Kasım 2014 tarih ve 29173 sayılı Resmi 

Gazete‟de yayınlanan “Yerli Hayvan Irk ve Hatlarının Tescili Hakkında Tebliğ 

(Tebliğ No: 2004/39)’de Değişiklik Yapılmasına Dair Tebliğine (Tebliğ No: 

2014/50)” göre Zavot sığırı ırk olarak tescil edilmiĢtir (Resmi Gazete 2014). Son 

yıllarda destekleme programları içerisinde yer alan Zavot sığırı, Resmi Gazetenin 

26.08.2017 tarih ve 30166 sayılı yayımlanan “Hayvancılık Desteklemeleri Hakkında 

Uygulama Esasları Tebliğinde (Tebliğ No: 2017/32)” koruma kapsamında 

olduğundan desteklemelere devam edileceği belirtilmektedir (Resmi Gazete 2017). 

 

1.5. Gen Kaynaklarının ve Genetik Çeşitliliğin Korunması 

 

Sığır yetiĢtiriciliğinde hayvan baĢına verimleri arttırmanın en kolay yolu 

sahip olunan çok sayıdaki yerel genetik kaynakları seleksiyon programlarıyla 

geliĢtirmektense, yüksek verimli kültür ırkları ile melezleme çalıĢmalarının yapılması 

olmuĢtur. Bu durum zaman içerisinde yerli ırkların yerini tamamen optimal bakım 

besleme koĢulları gerektiren kültür ırklarının veya melezlerinin almasına neden 

olacaktır. Oysa yerli ırklar yüzlerce yıldan beri yetiĢtirildikleri bölgenin çevre, iklim, 

bakım-besleme, coğrafik olumsuz Ģartlarına dayanıklı özgün niteliklere sahip 
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kanaatkar hayvanlardır. Olumsuz çevre Ģartları ve yetersiz besleme koĢullarına 

rağmen yerli ırkların üreme performanslarının kültür ırklarına göre yüksek olması 

onları değerli kılmaktadır (Ertuğrul ve ark. 2000, Çanta ve Oğuz 2004, Ertuğrul ve 

ark. 2005).  

 

Günümüzde Türkiye‟de yaygın kontrolsüz yapılan yetiĢtiricilikle birçok yerel 

ırkın saflığının kaybolması ve dolayısıyla taĢıdıkları genlerinde yok olma anlamına 

gelmektedir. Yerli ırklarda çok daha düĢük düzeyde gözlenen kontrol edilemeyen 

çeĢitli hastalıklara karĢı aĢırı hassasiyet, olumsuz koĢullara hassasiyet ve infertilite 

gibi sorunlar günümüz sığır varlığının geleceğini dolayısıyla da insanlığı tehdit 

etmektedir (Ertuğrul ve ark. 2005, Ertuğrul ve ark. 2010).  

 

Türkiye‟de son yıllarda bilinçsiz bir Ģekilde yerli ırkların yerini büyük 

maliyetlerle getirilen kültür ırkları almaktadır. Kültür ırkları coğrafi Ģartlar, bakım ve 

besleme olanaklarının kötü olduğu özellikle kırsal bölgelerde verim 

performanslarının düĢük olması ve enfeksiyöz hastalıklara karĢı daha hassas olması 

ciddi ekonomik kayıplara neden olmaktadır. Özellikle yaĢanan buzağı kayıpları 

geçimini hayvancılıktan kazanan ailesel tipteki yetiĢtiricileri olumsuz etkilemektedir 

(Ertuğrul ve ark. 2005, Ertuğrul ve ark. 2015).  

 

Lokal olarak yetiĢtiriciliği yapılan gen kaynaklarını korumak için bilgiye, 

örgütlenmeye, iĢ gücüne, belli bir coğrafi bölgeye ve dolayısıyla belli bir ekonomiye 

ihtiyaç duyulur. Çok sayıda neden sayabilmekle birlikte genetik kaynakların 

korunmasının nedenleri olarak baĢlıca ekonomik, bilimsel, kültürel ve ekolojik 

faktörler sıralanabilir (Turner 1987, Maijala 1987, Oldenbroek 1999, Ertuğrul ve ark. 

2000).  

 

1.6. Gen ve Genetik Polimorfizm 

 

DNA üzerindeki bir diziyi içeren bölge lokus ya da gen olarak 

isimlendirilebilir. Bunlar, ebeveynden yavruya aktarılan kalıtım birimleridir. Bir 

lokusa ait DNA dizisi bireyden bireye farklılık gösteriyorsa yani polimorfik ise bu 

lokusun birden fazla alleli vardır ve dolayısıyla bu lokusta polimorfizm 
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gözlenmektedir. Bir bireyin ebeveynlerinden kalıtım yoluyla aldığı aynı lokusa ait iki 

DNA dizisi birbirlerinin aynısı ise bu birey bu lokus bakımından homozigottur. Eğer 

iki dizi birbirinden bir ya da daha fazla nükleotid yönünden mutasyon nedeniyle 

farklıysa, bu birey bu lokus için heterozigottur (ġekil 1-2). Bu farklılıklar allel 

kombinasyonu (farklı lokuslarda yer alan farklı aleller) oluĢturmaktadır. Genotip ve 

çevresel faktörler ise fenotipi belirlemektedir (Koban ve ark. 2013). 

 

 

Şekil 1: Homolog kromozomlarda polimorfizmin gösterilmesi (Dağdelen 2014‟den 

modifiye edilmiĢtir). 

 

 

Şekil 2: Allel genlerin homolog kromozomlar üzerinde gösterimleri (Gonzaga 2010). 
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Genetik polimorfizm, organizmaların tarihsel kökenlerine ait bilgiler de 

sağlamaktadır. Aile bağlarının geçmiĢi bilinen bir soyağacında genetik iĢaretler 

kullanarak genetik ağacı çıkartılabilir. Ortak ataya sahip olan populasyonlar ortak 

allel paylaĢmaktadırlar. Elde edilen bulgular bize populasyonların geçmiĢleri ile ilgili 

bilgi vermektedir. Ayrıca bir tür içindeki alt populasyonların birbirleriyle iliĢkileri 

hakkında araĢtırma yapılabilmektedir. Bunun yanında hastalığa yakalanma riski olan 

bireyler erken teĢhis edilebilmektedir. Bu çeĢitliliğin hesaplanması için ilk adım ilgili 

lokuslar bakımından bireylerin genotipini belirlemek ve mevcut allel tiplerini 

saptamaktır (Koban ve ark. 2013). 

 

1.7. DNA Markör Sistemlerinin Kullanımı 

 

Hayvan yetiĢtiriciliğinde populasyonlardaki genetik varyasyon, bireylerde 

DNA düzeyinde moleküler yöntemlerin kullanılmasıyla ortaya konabilmektedir. Son 

yıllarda hızla geliĢen moleküler yöntemler, her birey için parmak izine 

benzetilebilecek farklı bir genetik profil ortaya koymaya olanak sağlamaktadır. 

Bireyler arasındaki genetik varyasyonun nükleotid bazındaki değiĢimi 

belirleyebilecek kapasitedeki hassas yöntemlerle kolay bir Ģekilde ölçülebilmesi, 

araĢtırıcıları DNA iĢaretleyicileri ile çalıĢmaya teĢvik etmektedir (Özdemir ve Doğru 

2007). 

 

Populasyonların genetik yapısının belirlenmesi, ortaya çıkarılan genetik 

yapıdaki genlerin yerlerinin saptanması, fonksiyonlarının anlaĢılması ve diğer 

genlerle iliĢkilerinin belirlenmesi amacıyla son zamanlarda moleküler biyoloji ve 

genetik alanında yapılan çalıĢmaların sayısı gittikçe artmaktadır. Çiftlik 

hayvanlarında da populasyonların genetik yapısının DNA düzeyinde belirlenmesi ve 

ıslah çalıĢmalarında moleküler iĢaretleyicilere dayalı seleksiyon amacıyla moleküler 

teknikler kullanılmaktadır. Hayvancılıkta özellikle ekonomik öneme sahip, ölçülmesi 

pahalı ya da güç olan kantitatif karakterler bakımından seleksiyonda hayvanların 

fenotipine bakarak en iyi allelleri taĢıyan genotiplerin belirlenmesi oldukça güçtür. 

Bu gibi durumlarda ilgili allelleri taĢıyan bireyleri DNA iĢaretleyicileri ile belirlemek 

için son yıllarda özellikle süt verimi, hastalıklara direnç ve döl verimi gibi kantitatif 
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karakterler üzerinde yoğunlaĢan çalıĢmalar yapılmaktadır. Dolayısıyla son yıllarda 

fenotipik verilere dayalı seleksiyonun yerini zamanla genotipik seleksiyon almaya 

baĢlamıĢtır (Schnabel ve ark. 2005). 

 

Moleküler genetik teknolojilerinin kullanımıyla beraber daha erken yaĢta ve 

daha doğru damızlık hayvan seçmek mümkün olmaktadır. Bugüne kadar çiftlik 

hayvanlarında yürütülen seleksiyon çalıĢmaları, sadece fenotip ya da tahmini 

damızlık değere bakılarak yapılmaktaydı. Moleküler genetik tekniklerle elde edilen 

bilgiler, fenotipik olarak elde edilen bilgiden daha çok yarar sağlanmaktadır (Naqvi 

2007). Bunlar; 

1. Genotipik yanlıĢlıklar yok denecek kadar az olur, moleküler genetik bilgi 

çevreden etkilenmez bu nedenle genetik olarak eĢit aktarılabilir. 

2. Moleküler genetik bilgi erken yaĢta elde edilebilir, esas olarak embriyo 

aĢamasında, dolayısıyla generasyon aralığının azalması ve erken seçime izin verir. 

3. Moleküler genetik bilgi özellikle cinsiyet karakterleri için faydalı tüm 

bireylerin seleksiyonunda elde edilebilmektedir. Bu karakterler pahalı ya da kaydı 

zordur ya da karakterler hayvanların kesimini gerektirir (karkas özelliği gibi). 

 

Irklar içi ve ırklar arasındaki genetik çeĢitlilik, her tür içindeki farklılık olarak 

tanımlanmaktadır. Irkların kimliklendirilmesi ve karakterizasyonu, genetik 

kaynakların tanımlanmasında ve aynı zamanda koruma altına alınacak öncelikli 

ırkların belirlenmesinde önemli yer almaktadır. Genetik çeĢitliliğin 

değerlendirilmesinde, populasyon içi ve populasyonlar arası iliĢki önemli olduğu 

kadar, tüm populasyon yapısını analiz etmek için ebeveyn tayini, akrabalık 

katsayıları gibi bilgilerde gereklidir (Fatima 2004, ÖzĢensoy ve Kurar 2012). 

 

Populasyon yapısı; ırkların geliĢimi ve korunmasında yapılacak uygulamalar 

için bize yardımcı olmaktadır. Populasyon yapısını, ırklar içi ve ırklar arasındaki 

genetik çeĢitliliği incelemek için çeĢitli iĢaretleyiciler kullanılmaktadır. Genetik 

mesafenin tahmini için bilgi kaynağı olarak enzim, kan grupları sistemleri, lökosit 

antijenleri gibi gen ürünlerindeki çeĢitlilik yerini Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

(PZR)‟nin geliĢmesi ile birlikte DNA düzeyindeki polimorfizm çalıĢmalarına 
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bırakmıĢtır. DNA polimorfizm çalıĢmalarında, Restriksiyon Parçacık Uzunluk 

Polimorfizmi (RFLP), Rastgele ArttırılmıĢ Polimorfik DNA (RAPD) ve 

mikrosatellitler en yaygın kullanılan yöntemlerdir (Fatima 2004, ÖzĢensoy ve Kurar 

2012). 

 

 

1.8. Mikrosatellitler ve Kullanım Alanları 

 

Mikrosatellitler ilk olarak 1980‟li yıllarda keĢfedilmiĢtir. EĢ-baskın 

(kodominant) belirteçlerden olan mikrosatellit DNA lokusları; 2-6 nükleotid 

uzunlukta kısa, tekrarlanan DNA bölmelerini ifade etmektedir. Mikrosatellitler; basit 

dizi tekrarları (Simple Sequence Repeats, SSR) ya da kısa ard arda tekrarlar (Short 

Tandem Repeats, STR) olarak da adlandırılırlar. Polimorfik bir lokusta tekrarların 

sayısı 5‟ten 100‟e kadar değiĢebilmektedir. Mikrosatellit PZR ürünleri her bir lokusa 

göre değiĢen ve genel olarak 75 ile 300 baz çifti uzunluğu arasındadır. Mikrosatellit 

markörlerinin ISAG-FAO tarafından önerilmiĢ olması, yüksek polimorfik ve 

heterozigotluk göstermeleri, farklı kromozom bölgeleri üzerinde bulunmaları,  dört 

ve üzerinde allel sayısı olması istenmektedir (Korkmaz Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010, 

ÖzĢensoy ve Kurar 2012). 

 

Mikrosatellit markörler kodominant kalıtım özelliği göstermeleri, lokusa özgü 

olmaları, genom içerisinde düzgün ve geniĢ yayılımları; yüksek mutasyon oranı ve 

genom hakkında diğer pek çok moleküler iĢaretleyicilere göre daha fazla bilgi 

vermeleri yanında PZR‟ye dayalı bir teknik olmasından dolayı çok tercih edilen ve 

birçok türde kullanılan bir moleküler iĢaretleyicidir (Kurar 2001, ÖzĢensoy 2011, 

ÖzĢensoy ve Kurar 2012). 

 

Mikrosatellit markörler genetik haritalama, populasyon genetiği, ebeveyn 

tayinleri, kiĢisel DNA tanımlanması, moleküler epidemiyoloji ve patoloji, hayvanlar 

arası kantitatif varyasyonun incelenmesi ve karakterdeki variyasyonun boyutunu 

anlama gibi birçok alanda kullanım alanı bulmuĢtur (Vaiman ve ark. 1996, Canon ve 

ark. 2000, Li ve ark. 2002). 
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1.9. Sığırlarda Mikrosatellit Markörlerle Yapılan Bazı Genetik 

Karakterizasyon Çalışmaları 

 

Sığırlarda mikrosatellit markörler kullanılarak çok sayıda genetik çalıĢma 

yürütülmüĢtür (Baumung ve ark. 2004, Metta ve ark. 2004, Zhou ve ark. 2005, 

Martin-Burriel ve ark. 2007, Sun ve ark. 2008, ÖzĢensoy ve ark. 2010, ÖzĢensoy 

2011, Abdullah ve ark. 2012, Azam ve ark. 2012, ÖzĢensoy ve ark. 2014, ÖzĢensoy 

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 çalıĢmaları genel olarak ırklar içi ve ırklar arasında genetik 

varyasyonun belirlenmesi, ırkların kökenlerinin ve evciltme bölgelerinin belirlenmesi 

amacıyla yapılmaktadır (Bruford ve ark. 2003, ÖzĢensoy ve Kurar 2012).  

 

Türkiye‟de sığırlar üzerine mikrosatellit markörler kullanılarak yapılan 

genetik karakterizasyon çalıĢmalarının genellikle yerli sığır ırklarının birbirleriyle 

veya yerli ırkların bazı kültür ırklarıyla iliĢkileri konusunda bilgi edinmek amacıyla 

yapıldığı görülmektedir (Altınalan 2005, Özkan 2005, ÖzĢensoy ve ark. 2010, 

ÖzĢensoy 2011, ÖzĢensoy ve ark. 2014, ÖzĢensoy ve Kurar 2014).   

 

Türkiye yerli sığır ırklarından olan ve genotipi kaybolma tehlikesi altında 

olduğu belirtilen ZAV ırkının diğer yerli sığır ırklarıyla mikrosatellit markörler 

kullanılarak genetik karakterizasyonu ile ilgili ilk çalıĢmalar ÖzĢensoy ve ark. (2010) 

ve ÖzĢensoy (2011) tarafından yapılmıĢtır. ZAV ırkının da içinde bulunduğu DAK, 

YK, GAK, Boz ve YGS genotipleri üzerinde mikrosatellit markörler ile genetik 

karakterizasyon çalıĢmasında en düĢük allel sayısının ZAV (6 adet) ve DAK (7 adet) 

populasyonlarında olduğu bildirilmiĢtir. FIS değeri ZAV populasyonunda negatif 

bulunurken, ZAV ve DAK populasyonlarında FST değerleri istatistiksel olarak 

önemsiz olduğu tespit edilmiĢtir. En yüksek genetik uzaklığın ZAV ve YGS 

populasyonları arasında olduğu, ZAV populasyonunun diğer populasyonlardan 

tamamen ayrı öbeklendiği bildirilmiĢtir (ÖzĢensoy ve ark. 2010). Türkiye yerli sığır 

ırklarından (Zavot, DAK, YK, GAK, Boz ve YGS)  toplamda 245 örneklemenin 

yapıldığı bir çalıĢmada (ÖzĢensoy 2011) 20 mikrosatellit markör kullanılarak genetik 

karakterizasyon yapılmıĢtır. ÇalıĢmada ZAV populasyonunda en düĢük ortalama 
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allel sayısı ve en yüksek özgün allel frekansı tespit edilirken, DAK populasyonunda 

ise özgün allel sayısı en düĢük olarak belirlenmiĢtir. FIS değeri incelenen ırklar 

arasında ZAV populasyonunda en düĢük ve istatistiksel olarak önemsiz bulunmuĢtur. 

En yüksek genetik uzaklık ZAV ve Boz ırk arasında belirlenirken, DAK 

populasyonunun diğer populasyonlarından genetik olarak farklı bir yerde olduğu 

saptanmıĢtır. Tüm populasyonların normal L dağılımı göstermesinden dolayı yakın 

zamanda yok olma teklikesi geçirmedikleri ifade edilmiĢtir. 

 

Türkiye yerli sığır ırklarının kimliklendirme çalıĢmalarında mikrosatellit 

markörlerin kullanılabilirliğinin irdelendiği bir çalıĢmada (ÖzĢensoy ve ark. 2014) 

ZAV (n=19), DAK (n=45), YK (n=51), Boz (n=54), GAK (n=51) ve YGS (n=51) 

ırkı sığırlardan alınan kan örnekleri ve 20 mikrosatellit markörü kullanılmıĢtır. 

Toplamda 269 allel belirlenmiĢ ve ortalama allel sayısının 13,45 olduğu ifade 

edilmiĢtir. Ortalama Ho değerlerinin 0,619-0,852 ve ortalama He değerinin ise 

0,669-0,877 olduğu belirlenmiĢtir. ZAV populasyonunda 17 lokusta ki-kare değerleri 

önemsiz bulunmuĢtur. ÇalıĢma sonucunda, en bilgilendirici 7 lokus içeren bir test 

panelinin, Türkiye'deki yerel sığır ırklarının ebeveynlik testleri ve populasyon 

genetik çalıĢmaları için yararlılığını kanıtlayan yeterli gücü sağlayabileceği tespit 

edilmiĢtir.  

 

Türkiye yerli sığır ırklarından DAK, YK, GAK ve Boz ırklar ile HOLS, ESM 

ve Jersey kültür sığır ırklarından elde edilen toplam 315 adet örnekte 7 farklı 

mikrosatellit markör kullanılarak genetik karakterizasyon çalıĢması yapılmıĢ ve 

çalıĢmada DAK populasyonuna ait özgün allel tespit edilemediği bildirilmiĢtir. FIS 

değerleri HolĢtayn ırkında negatif, DAK ırkında ise pozitif bulunmuĢtur. Faktöriyel 

benzerlik analiz grafiğinde yerli ırklar birlikte analiz edildiğinde, DAK 

populasyonuna ait bireylerin diğer ırk bireylerinden tam olarak ayrılmadığı 

belirlenmiĢtir. Yerli ve kültür sığır ırklarının birlikte analiz edildiğinde ise ırklara ait 

farklı bir öbeklenmenin tam anlamıyla olmadığı görülmüĢtür. Ġncelenen ırklar 

içerisinde en yüksek genetik uzaklık HOLS ve Jersey ırkları arasında, en düĢük 

genetik uzaklık değeri ise DAK ve GAK arasında olduğu belirlenmiĢtir (Özkan 

2005). Türkiye yerli sığır ırklarından DAK, YK, GAK ve Boz ile kültür sığır 
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ırklarından HOLS ırkı üzerinde yapılan bir çalıĢmada, 26 mikrosatellit markör 

kullanılarak genetik varyasyonlar ve iliĢkiler araĢtırılmıĢtır. Ortalama allel sayısı en 

az HOLS ırkında belirlenmiĢ ve HOLS ırkının DAK ve Boz ırk dıĢındaki diğer 

ırklardan oldukça farklılık gösterdiği belirtilmiĢtir. En yüksek FST değeri HOLS ve 

DAK populasyonları arasında bulunmuĢtur. DA genetik uzaklığına göre filogenetik 

iliĢki incelendiğinde HOLS ve Boz ırkın birlikte aynı grupta toplandığı, DAK 

populasyonunun ise incelenen diğer populasyonlardan ayrı konumda bulunduğu 

bildirilmiĢtir (Altınalan 2005).  

 

Dünya sığır ırklarıyla ilgili yapılan bir çalıĢmada değiĢik ülkelerden toplam 

134 farklı ırk olmak üzere Türkiye‟den de ZAV, DAK, YK, GAK, YGS ve Boz ırk 

sığırlarına ait sınırlı sayıda örnek üzerinde çalıĢılmıĢtır. Anadolu sığır ırklarının 

Taurin populasyonlarını temsil etmedikleri belirlenmiĢ ve ZAV ırkının melez ırk 

olduğu ve HOLS ırkına benzer büyük bir soy yapısıyla farklı bir geçmiĢe sahip 

olduğu savunulmuĢtur. ÇalıĢmada bugünkü Anadolu sığır ırklarının karıĢım 

gösterdiği ve DAK ırkının ise incelenen diğer ırklara göre ayrı bir konumda 

kümelendiği bildirilmiĢtir (Decker ve ark. 2014).  

 

Ġtalya‟da Podolya ırkı ile HOLS, SĠM, ESM gibi bazı Avrupa ırkları 

arasındaki iliĢkiyi belirlemek için 134 kan örneği ve 30 mikrosatellit markör 

kullanarak genetik çeĢitlilik ve genetik yapının karakterizasyonu amacıyla yapılan 

çalıĢmada Podolya ırkının en yüksek, Simental ırkının ise en düĢük gözlenen ve 

beklenen heterozigotluk gösterdiği belirlenmiĢtir (D‟Andrea ve ark. 2011). Fransa‟da 

Blonde d'Aquitaine, Limuzin ve Salers gibi etçi ırkların HOLS ile genetik 

çeĢitliliğini değerlendirmek amacıyla 16 mikrosatellit markör ile yapılan çalıĢmada 

116 kan örneği kullanılmıĢtır. Blonde d'Aquitaine'in yüksek düzeyde bir genetik 

çeĢitliliğe sahip olduğu, etçi sığır ırklarının HOLS populasyonundan ayrıldığı 

belirlenmiĢtir (Amigues ve ark. 2011). Ġspanya‟daki Salers ırkı sığırlarda yapılan bir 

çalıĢmada, genetik çeĢitliliğin karakterizasyonu için Blonde d‟Aquitaine, Limuzin ve 

Fransız ġarole ırkları ile aynı zamanda HOLS gibi 16 farklı Avrupa ırklarıyla yapılan 

çalıĢmada Salers ırkının Blonde d‟Aquitaine, Limuzin ve ġarole ile kıyaslandığında 

daha yüksek heterozigotluk gösterdiği belirlenmiĢtir. HOLS ırkının ortalama allel 
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sayısı çalıĢmada kullanılan diğer ırklardan yüksek bulunmuĢtur (Gamarra ve ark. 

2017). Slovenya‟da 14 mikrosatellit markör kullanılarak Cika sığırının 16 Orta 

Avrupa sığır ırkı ile karĢılaĢtırılan çalıĢmada Cika sığırlarının genetik olarak SĠM 

ırkından daha fazla genetik çeĢitliliğe sahip olduğu belirlenmiĢtir. Ayrıca SĠM ve 

ESM ırklarının daha yüksek verim özelliklerinden dolayı Cika sığırlarının yerine 

geçecek ırklar olarak önerilmiĢtir (Simčič ve ark. 2013). Iberya‟da 51 sığır ırkında 19 

mikrosatellit markör kullanarak Ġspanya ve Portekiz ırkları arasındaki genetik 

çeĢitlilik araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonucunda; Afrika sığırlarının yanı sıra Ticari 

Avrupa ırklarının da Iberya sığırlarının genetik kompozisyonuna katkıda 

bulunduğunu ifade etmiĢlerdir (Martin-Burriel ve ark. 2011). 

 

Endonezya Batı Sumatradaki SĠM melezi sığırların genetik çeĢitliliğini 

belirlemek ve sığırları gruplandırmak amacıyla yapılan bir çalıĢmada SĠM ırkı, SĠM 

melezi ve Ongole Grade sığırlarına ait 176 kan örneği ve 12 mikrosatellit markör 

kullanılmıĢtır. Özellikle SĠM melezi populasyonda yüksek polimorfizm bulunmuĢtur 

(Agung ve ark. 2016). Benzer bölgede Aceh sığırının genetik karakterizasyonu için 4 

farklı bölgeden 160 adet kan örneği ve 16 mikrosatellit markör kullanılarak yapılan 

çalıĢmada Aceh sığırlarında diğer incelenen ırklara (Bali, Madura, Java Ongole ve 

Pesisir) göre yüksek heterozigotluk gözlenmiĢtir (Abdullah ve ark. 2012). 

 

Hindistan‟da Vechur sığırı ile büyük fenotipik varyasyon sergileyen HOLS, 

Jersey ve ESM melezi olan Sunandini sığır populasyonu arasındaki genetik çeĢitliliği 

analiz etmek için 14 mikrosatellit markör ve 94 kan örneği kullanılmıĢtır. Yerli 

Vechur sığırları ile melez sığırların birbirlerinden tamamen farklı olduğu 

gözlemlenmiĢ ve iki ayrı kümede toplandığı belirlenmiĢtir (Radhika ve ark. 2018).  

 

Brazilya‟da yapılan bir çalıĢmada Taurin/Zebu karıĢımı 9 farklı sığır ırkından 

(Brahman, Nelore, Tabapuã, Senepol, Girolando, Gyr, Guzerat, HOLS ve Jersey) 

toplanan örnekler 11 mikrosatellit markör kullanılarak analiz edilmiĢtir. Nelore 

sığırlarının yüksek düzeyde karıĢım gösterdiği ve bazı ırklarda önemli derecede 

akrabalık gözlenmesine rağmen, tüm ırklar arasında genetik çeĢitlilik belirlenmiĢtir. 

HOLS ırkında ortalama allel sayısı 8,36 ve ortalama etkin allel sayısı 3,95 olarak 
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belirlenmiĢ ve HOLS ırkının FIS değerine bakıldığında heterozigot fazlalılığı tespit 

edilmiĢtir (Brasil ve ark. 2013). Ekvador'da 28 mikrosatellit markör kullanılarak 

Macabea sığırları ile 16 farklı sığır ırkı (n=685) genetik olarak karĢılaĢtırılmıĢtır. 

Macabea sığırının Creole sığır ırklarına yakınlık gösterdiği belirlenmiĢtir. HOLS 

ırkının SĠM ve ESM ırklarından ayrı farklı bir noktadan kök aldığı filogenetik ağaçta 

görülmektedir. FIS değerleri incelendiğinde SĠM ırkında heterozigot azlığı, HOLS ve 

ESM ırklarında ise heterozigot fazlalığı tespit edilmiĢtir (Vargas ve ark. 2016). 

 

Zimbabve‟de Mashona, Tuli ve Nkone gibi yerel sığır ırklarının genetik 

çeĢitliliği 16 mikrosatellit markör ve 50 kan örneği araĢtırılmıĢtır. Analizler 

sonucunda 3 ırkın birbirinden tamamen ayrıldığı ve genetik varyasyonun çoğunun 

(%92) ırk içinde olduğu gözlemlenmiĢtir (Gororo ve ark. 2018). Güney Afrika‟nın 

yerli sığır ırkı olan Afrikaner sığırlarının genetik çeĢitliliğini belirlemek amacıyla 

1257 kan örneği ve 11 mikrosatellit markör kullanılarak yapılan çalıĢmada Afrikaner 

sığır ırkında düĢük bir akrabalık seviyesi (%2,7) ve orta ile yüksek dereceli bir 

varyasyonun devam ettiği sonucuna varılmıĢtır (Pienaar ve ark. 2018). 

 

Son yıllarda dünya üzerinde yaĢamını sürdüren birçok hayvan türünün nesli 

yok olmuĢ veya yok olmaya devam etmektedir. Özellikle nesli kaybolacak türlerin 

muhafaza edilmesi ve dolayısıyla genetik çeĢitlilik için korunması gerekliliği FAO 

tarafından ifade edilmiĢtir (Anonim 2018a). Türkiye Hayvan Genetik Kaynakları 

Ulusal Strateji ve Eylem Planı kapsamında yerli ırkların korunması, geliĢtirilmesi ve 

sürekliliğinin sağlanması üzerinde durulmakta ve bazı Türkiye yerli sığır ırklarının 

yok olma tehlikesiyle karĢı karĢıya olduklarından dolayı genetik kaynakların 

karakterizasyonunun yapılması kararlaĢtırılmıĢtır. Günümüzde genetik 

karakterizasyon çalıĢmaları ırklar arası, ırk içi genetik varyasyonun belirlenmesi 

amacıyla ve yerel ırkların tanımlanabilmesi için yapılmaktadır.   
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Bu tez çalıĢmasında, Türkiye‟de lokal olarak Kars ili ve çevresinde 

yetiĢtirilen ve 2014 yılında ırk tescili yapılan Türkiye yerli genetik kaynaklarından 

olan ZAV ırkının mikrosatellit markörler kullanılarak bu ırkın oluĢumunda katkısı 

olan DAK, SĠM ve ESM ırkı sığırlar ile aynı yörede yetiĢtirilen aralarında iliĢki 

olduğu iddia edilen HOLS ırkı ile genetik karakterizasyonunun yapılması, elde 

edilecek veriler ile ırk içi ve ırklar arası genetik varyasyonun ortaya konulması 

amaçlanmıĢtır. Bu çalıĢma Türkiye‟de ZAV ırkının SĠM, ESM ve HOLS kültür 

sığırların mikrosatellit kullanılarak birlikte değerlendirildiği ilk genetik 

karakterizasyon çalıĢmasıdır. 
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2. MATERYAL ve METOT 

 

Bu tez çalıĢması, Kafkas Üniversitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurul 

(KAÜ-HADYEK) BaĢkanlığı‟ndan alınan onay (KAÜ-HADYEK/2015-036) 

sonrasında yürütülmüĢtür.  

 

2.1.Materyal 

 

2.1.1.Hayvan Materyalinin Temini 

 

Bu çalıĢmanın hayvan materyalini; halk elinde yetiĢtiriciliği yapılan, klinik 

yönden herhangi bir sağlık sorunu olmayan, 1-5 yaĢlı, akraba olmayan ve bir 

iĢletmeden en fazla 2-3 baĢ olacak Ģekilde 49 baĢ (15 erkek ve 34 diĢi) Zavot (ZAV), 

40 baĢ (19 erkek ve 21 diĢi) Doğu Anadolu Kırmızısı (DAK), 40 baĢ (20 erkek ve 20 

diĢi) Simental (SĠM), 40 baĢ (20 erkek ve 20 diĢi) Esmer (ESM) ve 40 baĢ (15 erkek 

ve 25 diĢi) HolĢtayn (HOLS) ırkı olmak üzere toplam 209 baĢ hayvan oluĢturmuĢtur.  

 

ZAV sığır ırkının tescil edildiği Resmi Gazete‟de (2014) yetiĢtirilme yeri 

olarak Kars ve Ardahan illeri olduğu belirtildiği için; tezde çalıĢılacak tüm 

populasyonların bu bölgelerden seçilmesine dikkat edilmiĢtir. Bu nedenle tez 

kapsamında, Kars ve Ardahan ili ve çevrelerinde ZAV ırkı ile birlikte DAK yerli ırkı 

ve diğer kültür sığır ırklarının yetiĢtirildiği iĢletmeler belirlenmiĢtir. 

 

Sığır ırklarının temini; ZAV için 30 adet iĢletmeden, DAK için 23 adet 

iĢletmeden, SĠM için 39 adet iĢletmeden, ESM için 38 adet iĢletmeden, HOLS için 

ise 26 adet iĢletmeden olacak Ģekilde toplam 156 farklı iĢletmeden örnekleme 

iĢlemleri gerçekleĢtirilmiĢtir (Tablo 2). 
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Tablo 2: Örneklemenin yapıldığı bölgeler ve iĢletme sayıları 

Irk İl İlçe Köy İşletme sayısı Hayvan sayısı 

ZAV 
Kars 

Merkez 

Merkez 4 4 

Ölçülü 1 2 

Kocabahçe 1 1 

Kümbetli 1 1 

Selim 

Merkez 1 1 

Kotanlı 1 1 

Büyük Oluklu 1 2 

Laloğlu 2 4 

Damlapınar 3 6 

Bayburt 1 2 

Eski Geçit 2 2 

Digor Dağpınar 1 2 

Ardahan Merkez Alagöz 11 21 

DAK 

Kars 
Merkez 

Merkez 1 1 

BaĢkaya 4 4 

Kocabahçe 3 6 

Kümbetli 1 2 

Susuz ErmiĢler 1 1 

Ardahan Hanak 

Ortakent 10 21 

Yamaçyolu 1 1 

Ġncedere 2 4 

SĠM 

Kars 

Merkez 

Merkez 8 8 

Subatan 1 1 

Kümbetli 3 3 

Çığırgan 1 1 

Boğazköy 1 1 

Yağkesen 1 1 

Halefoğlu 1 1 

KarakaĢ 1 1 

Tekneci 1 1 

Haranlı 1 1 

Esenyazı 1 1 

Akbaba 1 1 

Selim 

Merkez 1 1 

Yaylacık 1 1 

Eskigeçit 1 1 

Akyar 1 1 

Ölçülü 1 1 

Susuz Yaylacık 1 1 

Digor 
Merkez 2 2 

Karabağ 1 1 

Akyaka Merkez 1 1 

Ardahan 
Damal Merkez 1 1 

Çıldır Gülberen 1 1 

Iğdır 
Merkez 

Merkez 1 1 

Kazancı 2 3 

Kasımcan 1 1 

Bayraktutan 1 1 

Karakoyunlu Gökçeli 1 1 
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Tablo 2 (Devam): Örneklemenin yapıldığı bölgeler ve iĢletme sayıları 

Irk İl İlçe Köy İşletme sayısı Hayvan sayısı 

ESM 

Kars 

Merkez 

Merkez 8 8 

Subatan 1 1 

Çağlayan 1 1 

Boğazköy 1 1 

Çakmak 1 1 

Dikme 1 1 

Maksutcuk 1 1 

Susuz Merkez 3 3 

Digor ġirinköy 1 1 

Selim 

Merkez 1 1 

Gelinalan 1 1 

Gürbüzler 1 1 

BölükbaĢı 3 3 

Mollamustafa 1 1 

Akpınar 2 2 

Sarıgün 1 1 

BaĢköy 1 1 

Yolgeçmez  1 1 

BozkuĢ 1 1 

Tuygun 1 1 

Ardahan Çıldır 
Merkez 1 1 

Gölebakan 5 7 

HOLS 

Kars 

Merkez Merkez 1 1 

Selim 
Büyükdere 1 1 

Laloğlu 1 1 

Iğdır 

Merkez 

Merkez 15 21 

Kazancı 2 6 

Kasımcan 1 1 

Bayraktutan 3 6 

Karakoyunlu 
Merkez 1 1 

Gökçeli 1 2 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 
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2.1.2.Kullanılan Ekipmanlar 

 

Tez çalıĢmasının tüm aĢamalarında kullanılan cihaz ve modelleri Tablo 3‟de 

verilmiĢtir. 

 

Tablo 3: ÇalıĢmada kullanılan ekipmanlar 

Cihaz Adı Model Adı 

Kapillar Elektroforez Cihazı ABI PRISM 310 Genetic Analyzer, USA 

PZR Isısal Döngü Cihazı BIO-RAD T100 Thermal Cycler, Singapore 

Yatay Jel Elektroforez Sistemi CBS Scientific Company, USA 

Nükleik asit ölçer mySPEC VWR, Almanya 

Soğutmalı Santrifüj GYROZEN 1730R, Kore 

Vorteks ISOLAB, Almanya 

Mini Santrifüj ISOLAB, Almanya 

Çalkalayıcı Etüv 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 

Çeker ocak Fume Hood, Nükleon Lab., Ankara 

Derin Dondurucu (-20ºC) Uğur, Türkiye 

Buzdolabı (+4ºC) Arçelik, Türkiye 
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2.2. Metot 

 

2.2.1. Örneklerin Toplanması 

 

Tablo 3‟te belirtilen iĢletmelerdeki her bir hayvandan 4 mL‟lik K3-EDTA‟lı 

tüpe vena jugularis‟ten kan örnekleri alınmıĢtır. Alınan kan örnekleri soğuk zincir 

altında laboratuvara getirilerek analizler yapılıncaya kadar -20°C‟de saklanmıĢtır. 

 

2.2.2. Kandan Fenol/Kloroform Yöntemi ile DNA İzolasyonu 

 

Toplanan kan örneklerinden standart fenol-kloroform yöntemini (Sambrook 

ve ark. 1989) kullanan ÖzĢensoy (2011)‟un kullandığı miktarın 1/25 oranında 

azaltılmıĢ haliyle DNA izolasyonları yapılmıĢtır. DNA izolasyon protokolü aĢağıdaki 

gibidir; 

1. 400 µL kan 2 mL‟lik ependorf tüpe konuldu. 

2. Üzerine 20 µL 0,5 M EDTA (pH 8,0) konuldu. 

3. Bunun üzerine 2 X Lysis Buffer* ile 2 mL‟ye tamamlandı. 

4. 10 dakika boyunca tüpler alt üst edilerek iyice karıĢtırıldı. 

5. Daha sonra 30 dakika buzun içinde bekletildi. 

6. Buzdan alındıktan sonra 3000 rpm de +4°C‟de 10 dakika santrifüj edildi. 

7. Santrifüj sonrası tüpün süpernatant fazı atıldı.  

8. Tüpteki pellet üzerine 120 µL SALT / EDTA (75 mM NaCl, 25 mM 

EDTA) eklenerek iyice vortexlendi.  

9. Daha sonra üzerine 6 µL %20‟lik SDS (Sodium Dodecyl Sulfate) 

solüsyonu, 3 µL proteinaz K (20 mg/ mL) eklenerek örnekler 55°C‟de 3 saat etüvde 

bekletildi.  

10. Bekleme süresi sonunda tüp üzerine 120 µL Fenol (pH 8,0) eklendi. 

11. Tüpler 20 saniye oldukça sert bir Ģekilde çalkalandı ve sonra 5 dakika da 

yumuĢak Ģekilde ters yüz edildi. 

12. Daha sonra tüpler 3000 rpm de +4°C‟de 10 dakika santrifüj edildi. 

13. Santrifüj sonunda tüplerdeki süpernatant kısmı yeni steril tüplere alındı. 

14. Bu tüpün üzerine 120 µL Fenol:Kloroform:Ġzoamil Alkol (25:24:1) 

eklendi. 
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15. Tüpler 20 saniye oldukça sert bir Ģekilde çalkalandı ve sonra 5 dakika da 

yumuĢak Ģekilde ters yüz edildi. 

16. Daha sonra tüpler 3000 rpm de +4°C‟de 10 dakika santrifüj edildi. 

17. Santrifüj sonunda tüplerdeki süpernatant kısmı yeni tüplere alındı. 

18. Üzerine, alınan süpernatant kısmının 2 katı kadar (+4°C veya oda ısısında 

bekletilmiĢ) %96‟lik Etanol eklendi. 

19. 10 dakika 10000 rpm de +4°C‟de santrifüj edildi. 

20. Alkol döküldü ve tüpler üzerine %70 lik Etanol eklendi, daha sonra 10 

dakika 10000 rpm de +4°C‟de santrifüj edildi. 

21. Alkol döküldü. Pellet kurutuldu ve alkol uzaklaĢtırıldı. 

22. Pellet, 100 µL 10 mM Tris-HCl ile sulandırıldı. 

*10X LYSIS BUFFER (770 mM NH4Cl, 46 mM KHCO3, 10 mM EDTA) 

 

 2.2.3. DNA Miktarları ve Kalitelerinin Kontrolleri 

 

DNA kalite ve miktarları %0,6 agaroz jel elektroforez sistemine yüklenerek 

(Resim 1) ve 260/280 nm UV spektrofotometre‟de (Nükleik asit ölçer, mySPEC, 

Resim 2) ölçüldü. Miktar ve kalite kontrolleri yapılan DNA örnekleri -20°C‟de 

kullanılacağı zamana kadar saklanmıĢtır. 

 

 

Resim 1: ÇalıĢmada kullanılan agaroz jel elektroforez cihazı 
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Resim 2: ÇalıĢmada kullanılan nükleik asit ölçer 260/280 nm UV spektrofotometre 

cihazı 

 

2.2.4. Sığır Mikrosatellit Markör Listesi ve Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

 

Elde edilen DNA örneklerinde, enformatik değeri yüksek, farklı 

kromozomları temsil eden ve multipleks çalıĢmalarına uygun olan, ISAG ve FAO 

MoDAD tarafından tavsiye edilen (Hoffmann ve ark. 2004) ve mültipleks sisteme 

uygun olan 19 adet sığır spesifik mikrosatellit markörleri (Tablo 4) kullanılmıĢtır. 
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Tablo 4: ÇalıĢmada kullanılan sığır mikrosatellit markör listesi 

No Markör Kromozom Primer Allel Aralığı (bç) 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 Z22739 

   R: CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC   

4 ILSTS006 7 F: TGTCTGTATTTCTGCTGTGG 277-309 L23482 

   R: ACACGGAAGCGATCTAAACG   

5 HEL9 8 F: CCCATTCAGTCTTCAGAGGT 141-173 X65214 

   R: CACATCCATGTTCTCACCAC   

6 ETH225 9 F: GATCACCTTGCCACTATTTCCT 135-165 Z14043 

   R: ACATGACAGCCAGCTGCTACT   

7 CSRM60 10 F: AAGATGTGATCCAAGAGAGAGGCA 79-115 - 

   R: AGGACCAGATCGTGAAAGGCATAG   

8 HEL13 11 F: TAAGGACTTGAGATAAGGAG 178-200 X65207 

   R: CCATCTACCTCCATCTTAAC   

9 INRA005 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 Z14042 

   R: GCACCCCAACGAAAGCTCCCAG   

14 TGLA227 18 F: CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT 64-115 - 

   R: ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA   

15 ETH03 19 F: GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG 90-135 Z22744 

   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   
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Daha öncesinde de ÖzĢensoy (2011) tarafından oluĢturulan Multipleks PZR 

yöntemi bu tezde de aynı Ģekilde çalıĢılmıĢtır. Referans çalıĢmalar dikkate alınarak 6, 

6 ve 7 mikrosatellit markörden oluĢacak Ģekilde 3 farklı multipleks PZR 

oluĢturulmuĢtur (Tablo 5).  

 

Tablo 5: ÇalıĢmada kullanılan markör miktarları ve PZR multipleks havuz listesi 

Havuz Markör Miktar (µL)* İşaretleme** 

1 

ILST006 0,20 FAM 

HEL9 0,20 HEX 

CSRM60 0,20 FAM 

CSSM66 0,20 FAM 

SPS115 0,20 FAM 

ETH03 0,20 TAMRA 

2 

BM2113 0,22 FAM 

ETH10 0,15 FAM 

ETH225 0,20 TAMRA 

TGLA53 0,20 HEX 

ETH185 0,20 HEX 

BM1818 0,20 TAMRA 

3 

BM1824 0,20 TAMRA 

HEL13 0,20 FAM 

INRA005 0,25 FAM 

TGLA227 0,15 FAM 

TGLA126 0,27 HEX 

TGLA122 0,20 HEX 

HAUT27 0,20 TAMRA 

* Her bir Forward ve Reverse markörlerden 0,1 μL de 5„er pM bulunmaktadır. 

** TAMRA: Siyah, HEX: YeĢil, FAM: Mavi. 

 

ÖzĢensoy ve ark. (2010) tarafından kullanılarak denemesi yapılmıĢ ve 

uygunluğu tespit edilmiĢ olan Thouchdown PZR yönteminin (Don ve ark. 1991) 

profili ve protokolü bu tezde de uygulanmıĢtır. PZR, her bir reaksiyonda 2 mM 

MgCl2 içeren 1X PZR buffer (GeneDirex
®

, USA), 200 µM dNTP mix (GeneDirex
®
, 

USA), 0,375 ünite Taq polimeraz (GeneDirex
®
, USA), 7,5-13,5 pM arasında değiĢen 

her bir primer çifti ve yaklaĢık 100 ng DNA template olacak Ģekilde toplam 15 μL 

hacimde hazırlanmıĢtır. BIO-RAD T100 Thermal Cycler
®
 (Resim 3) kullanılarak 
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Touchdown PZR profili; 95°C‟de 4 dakika ile tam bir denatürasyondan sonra, ilk 

aĢama toplam 16 döngü olacak Ģekilde her bir döngüde; 94°C‟de 30 saniye 

denatürasyon aĢaması, daha sonra primerlerin ideal bağlanmasının gerçekleĢmesi için 

her bir döngüde 0,5°C düĢecek Ģekilde 60°C‟den baĢlayarak 16 döngü sonunda 

52°C‟ye düĢen ve 40 saniye süren bağlanma aĢaması (annealing) ve 72°C‟de 60 

saniye süren uzama aĢaması (elongasyon) sağlanmıĢtır. Ġkinci aĢamada ise 94°C‟de 

30 saniye denatürasyon, 52°C‟de 40 saniye annealing ve 72°C‟de 60 saniye 

elongasyon olacak Ģekilde toplam 24 döngü uygulanmıĢ ve son olarak örnekler tam 

bir adenilizasyon için 72°C‟de 5 dakika daha tutulmuĢtur. 

 

 

 

Resim 3: ÇalıĢmada kullanılan BIO-RAD T100 thermal cycler cihazı 
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2.2.5. Kapillar Elektroforez 

 

Floresans iĢaretli primerler kullanılarak yükseltgenen PZR ürünleri 

havuzundan, 20 μL HiDi
TM 

formamid
®
 (Applied Biosystems) ve 0,5 μL Size standart 

(GeneScan
TM

 600 LIZ
®

) ile hazırlanmıĢ mix içerisine 1 μL eklenmiĢtir. Daha sonra 

örnekler önce 3-5 dakika 95ºC‟de, sonra da 2 dakika buz içerisinde bekletilmiĢtir. 

Sivas Cumhuriyet Üniversitesi Veteriner Fakültesi Veterinerlik Biyometri ve Genetik 

Anabilim Dalı Laboratuvarında bulunan ABI 310 Genetik Analiz Sistemine (ABI 

PRISM 310 Genetic Analyzer, Resim 4) bu hazırlanan miks yüklenmiĢtir. Fragman 

protokolü (Injection saniyesi 5 saniye, Injection kilovat 15 kW, Run kilovat 15 kW, 

Run derece 60°C, Run süresi 30 dakika) kullanılarak kapiller elektroforez ile PZR 

ürünleri ayrıĢtırılmıĢ ve genotipler Genemapper 5.0 (Rinehart 2004) fragman analiz 

programı kullanılarak her mikrosatellit markörü için belirlenmiĢtir. 

 

 

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

 

ÇalıĢmada elde edilen genotiplerle ilgili yapılan istatistiksel analizlerde farklı 

genetik parametreler farklı paket programları kullanılarak hesaplanmıĢtır. Bu genetik 

parametrelerden toplam allel sayıları, allel frekansları, özgün alleller ve frekansları, 

beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri, Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) 

uygunluk değerleri, her bir bireyin populasyonlara atanma değerleri (Assignment 

test) ile Nei (1972)‟ye göre populasyonlar arası genetik kimliklendirme ve genetik 

uzaklık matriks değerleri GenAlEx6 (Peakall ve Smouse 2006) paket programı 

kullanılarak hesaplanırken, F istatistik değerleri olan ortalama FIT, FST ve FIS 

değerleri, populasyonlar arası FST değerleri, populasyonlar arası genetik farklılıkların  

FIS değerleri  FSTAT (Goudet 1995) paket programı kullanılarak hesaplanmıĢtır. 

Ayrıca populasyonların yok olma tehlikesi geçirip geçirmediklerinin belirlenmesi 

amacıyla Bottleneck 1.2.02 (Piry ve ark. 1999), Faktoriyel Benzerlik Analiz (FCA; 

Factorial Correspondence Analysis) grafiği Genetix 4.05 (Belkhir ve ark. 1996-

2004), Moleküler Varyans Analizi (AMOVA) ve Mantel test sonuçları Arlequin 3.1 

(Excoffier ve Lischer 2010), PIC değerleri Cervus 3.0.7 (Marshall ve ark. 1998, 

Kalinovski ve ark. 2007) ve yapı testi sonuçları Structure 2.3.4 (Pritchard ve ark. 

2010) genetik paket programları kullanılarak hesaplanmıĢtır. Ayrıca populasyonların 

radyal ağaç ve filogenetik iliĢki grafikleri ise Population 1.2.32 (Langella 2011) 

programı ile çizilirken, TreeView (Page 1996) programı ile görüntülenmiĢtir.  
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3. BULGULAR 

 

3.1. DNA İzolasyonu ve DNA Kalitelerinin Ölçülmesi 

 

ÇalıĢmada 49 baĢ ZAV, 40 baĢ DAK, 40 baĢ SĠM, 40 baĢ ESM ve 40 baĢ 

HOLS ırkı olmak üzere 5 ırktan toplam 209 kan örneğinden standart fenol/kloroform 

yöntemi kullanılarak DNA izolasyonu yapılmıĢ ve DNA kaliteleri %0,6 agaroz jel 

elektroforez sistemi ve 260/280 nm UV spektrofotometre‟de (Nükleik asit ölçer) 

ölçülerek yaklaĢık 100 ng miktarda DNA örnekleri elde edilmiĢtir. DNA ve markör 

agaroz jel elektroforez görüntüsü Resim 5-6‟da sunulmuĢtur. 

 

 

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

 

 

Resim 6: %0,6 agaroz jel elektroforez markör görüntüsü 
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3.2. Fragment Analiz Bulguları 

 

ÇalıĢma kapsamında farklı renkte iĢaretlenmiĢ olan mikrosatellit markörler 

Multipleks PZR içerisinde çalıĢılmıĢ ve çalıĢma sonucunda 6, 6 ve 7 mikrosatellit 

marköründen oluĢacak Ģekilde 3 farklı multipleks PZR havuzu oluĢturulmuĢtur. Bu 

oluĢturulan 3 farklı miksin elektroferogram görüntüleri ġekil 3-5‟de verilmiĢtir. 

 

 

Şekil 3: Miks 1‟i oluĢturan markörlerin elektroferogram görüntüsü 

 

 

Şekil 4: Miks 2‟yi oluĢturan markörlerin elektroferogram görüntüsü 
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Şekil 5: Miks 3‟ü oluĢturan markörlerin elektroferogram görüntüsü 

 

 

3.3. İstatistik Analiz Bulguları 

 

3.3.1. Populasyonlardaki Allel Sayıları 

 

Populasyonlardaki allel sayıları ve allel aralığı değerleri Tablo 6‟da 

sunulmuĢtur. ÇalıĢmada 19 mikrosatellit markör kullanılarak 5 populasyonun 

tamamında toplam 274 farklı allel tespit edilmiĢken, ortalama allel sayısı ise 10,29 

olarak belirlenmiĢtir. Genel olarak allel sayısı 3 ile 20 allel arasında değiĢmektedir. 

Populasyonlar incelendiğinde en fazla allel sayısı DAK populasyonunda TGLA53 

marköründe 20 allel olarak belirlenirken, en az allel sayısı HOLS populasyonunda 

BM2113 marköründe ve ZAV populasyonunda ETH10 marköründe 3 allel olacak 

Ģekilde saptanmıĢtır. Ortalama allel sayısı en yüksek 11,16 değeriyle DAK 

populasyonunda, en düĢük 9,37 değeriyle HOLS populasyonunda belirlenmiĢtir. 

Markörler genel olarak değerlendirildiğinde ise toplam allel sayıları bakımından 

TGLA126 markörünün en düĢük allel sayısına (9 allel), TGLA122 markörünün ise 

en yüksek allel sayısına (24 allel) sahip olduğu saptanmıĢtır. 

 

Ortalama etkin allel sayısı (Ne) en yüksek DAK populasyonunda 5,95, en 

düĢük ise SĠM populasyonunda 4,90 olarak belirlenmiĢken, genel ortalama Ne 

değerinin ise 5,38 olduğu belirlenmiĢtir. Etkin allel sayıları bakımından 

populasyonlar bazında değerlendirildiğinde ZAV populasyonunda en düĢük etkin 

allel sayısı ETH10 marköründe 1,31, en yüksek etkin allel sayısı ise TGLA53 
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marköründe 9,15, DAK populasyonunda en düĢük etkin allel sayısı BM2113 

marköründe 1,30, en yüksek etkin allel sayısı ise TGLA53 marköründe 14,61, SĠM 

populasyonunda en düĢük etkin allel sayısı BM2113 marköründe 1,23, en yüksek 

etkin allel sayısı ise TGLA53 marköründe 11,03, HOLS populasyonunda en düĢük 

etkin allel sayısı BM2113 marköründe 1,23, en yüksek etkin allel sayısı ise 

TGLA122 marköründe 8,94, ESM populasyonunda en düĢük etkin allel sayısı 

BM2113 marköründe 1,17, en yüksek etkin allel sayısı ise TGLA53 marköründe 

10,09 olarak saptanmıĢtır.  

 

Kullanılan 19 markörün genel olarak allel aralıkları incelendiğinde 68-302 

allel aralığında olduğu tespit edilmiĢtir. Allel aralıkları 2 markörde (INRA005, 

BM1824) 1 baz, 3 markörde (TGLA53, ETH225, TGLA122) 2 baz, 1 markörde 

(HEL9) 3 baz, 3 markörde (CSRM60, SPS115, ETH185) 4 baz, 1 markörde (HEL13) 

5 baz aĢağıda olduğu gözlemlenirken, 2 markörde (HEL9, HEL13) 1 baz, 1 markörde 

(TGLA53) 2 baz, 1 markörde 3 baz (BM1818), 1 markörde (INRA005) 5 baz ilerde 

olduğu saptanmıĢtır. 9 markörde (CSSM66, ILST006, ETH03, BM2113, ETH10, 

BM1818, TGLA227, TGLA126, HAUT27) ise normal aralıkta olduğu belirlenmiĢtir. 
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Tablo 6: Populasyonlardaki allel ve etkin allel sayıları ile toplam allel sayıları ve allel aralığı düzeyleri 

Markör 
ZAV DAK SİM HOLS ESM 

Toplam allel Allel aralığı 
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 

ETH03 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 

INRA005 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 değerinin genel ortalaması: 10,29 

Ne değerinin genel ortalaması: 5,38 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer, Na: Allel sayısı, Ne: Etkin allel sayısı 
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3.3.2. Markörlere Ait Allel Frekans Grafikleri 

 

Populasyonlara ait allel frekans grafikleri hesaplanmıĢ ve kullanılan her bir 

markör için allellerin görülme sıklığı ve sayılarına ait grafikler ġekil 6-24‟te 

sunulmuĢtur.  

 

ÇalıĢmada kullanılan markörlerden CSRM60 marköründe 87 ve 97 allelleri, 

CSSM66 marköründe 180 alleli, SPS115 marköründe 239 ve 241 allelleri, HEL9 

marköründe 150, 158 ve 160 allelleri, ETH03 marköründe 116 alleli, TGLA126 

marköründe 115 ve 117 alleleri, TGLA122 marköründe 138 alleli, HAUT27 

marköründe 147 alleli ve ETH185 marköründe 230 alleli diğer allellere göre 5 

populasyonda da en fazla tekrarlayan alleller olarak gözlenmiĢtir. BM2113 

marköründe 120 alleli, ETH10 marköründe 211 alleli ve ETH225 marköründe 145 

alleli 4 populasyonda,  TGLA53 marköründe 155 alleli ve BM1818 marköründe 257 

alleli 3 populasyonda aynı allel en fazla tekrarlanmaktadır. ILST006 marköründe ise 

5 farklı allel (284, 288, 290, 292 ve 294) tüm populasyonlarda fazla tekrarlayan allel 

olarak gözlenmiĢtir. 

 

 

Şekil 6: CSRM60 marköründeki allel frekansı 
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Şekil 7: CSSM66 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 8: SPS115 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 9: ILST006 marköründeki allel frekansı 
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Şekil 10: HEL9 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 11: ETH03 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 12: BM2113 marköründeki allel frekansı 
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Şekil 13: ETH10 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 14: TGLA53 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 15: ETH185 marköründeki allel frekansı 
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Şekil 16: ETH225 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 17: BM1818 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 18: TGLA227 marköründeki allel frekansı 
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Şekil 19: INRA005 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 20: HEL13 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 21: TGLA126 marköründeki allel frekansı 
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Şekil 22: TGLA122 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 23: HAUT27 marköründeki allel frekansı 

 

 

Şekil 24: BM1824 marköründeki allel frekansı 
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3.3.3. Populasyonlarda Gözlenen Özgün Allel Sayıları ve Frekansları 

 

Populasyonlarda özgün alleller ve frekansları Tablo 7‟de sunulmuĢtur. 

ÇalıĢmada toplam 51 adet özgün allel tespit edilmiĢtir. Populasyonlardaki en fazla 

özgün allel sayısının DAK ırkında (15 allel) olduğu ve en az özgün allel sayısının ise 

HOLS ırkında (6 allel)  olduğu belirlenmiĢtir.  

 

Markörler incelendiğinde en fazla özgün allel TGLA53 marköründe ZAV 

populasyonunda 1 adet, DAK populasyonunda 4 adet ve ESM populasyonunda 1 

adet olmak üzere toplam 6 adet bulunurken, en az özgün allel ILST006 (DAK 

populasyonunda), CSSM66 (SĠM populasyonunda), ETH10 (HOLS 

populasyonunda) ve INRA005 (ESM populasyonunda) markörlerinde 1‟er adet tespit 

edilmiĢtir. ETH225 marköründe ise hiçbir ırkta özgün allel belirlenememiĢtir. En 

yüksek frekansa (0,075) sahip allel 133 alleli ile HAUT27 markörü olarak 

gözlemlenirken, en düĢük frekanslara (0,010) sahip alleller ise 233 alleli ile SPS115 

markörü, 179 alleli ile TGLA53 markörü ve 111 alleli ile TGLA126 markörleri 

olarak saptanmıĢtır. 
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Tablo 7: Populasyonlarda gözlenen özgün alleler ve frekansları    

Populasyon Markör Allel Frekans 

ZAV 

SPS115 233 0,010 

ETH03 108 0,020 

BM2113 134 0,031 

BM2113 138 0,051 

TGLA53 179 0,010 

BM1818 277 0,041 

TGLA126 111 0,010 

TGLA122 176 0,020 

DAK 

CSRM60 75 0,013 

SPS115 259 0,013 

ILSTS006 302 0,013 

HEL9 172 0,013 

ETH03 112 0,025 

TGLA53 173 0,050 

TGLA53 183 0,025 

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 

SİM 

CSSM66 200 0,038 

SPS115 237 0,025 

HEL9 174 0,013 

ETH185 210 0,026 

BM1818 273 0,025 

TGLA126 113 0,038 

TGLA122 174 0,013 

HAUT27 131 0,013 

HAUT27 135 0,025 

HOLS 

HEL9 138 0,013 

ETH10 221 0,013 

TGLA227 102 0,050 

TGLA122 180 0,038 

HAUT27 127 0,013 

BM1824 169 0,038 

ESM 

CSRM60 81 0,013 

CSRM60 107 0,013 

SPS115 257 0,013 

HEL9 144 0,013 

TGLA53 175 0,013 

BM1818 251 0,013 

TGLA227 68 0,013 

TGLA227 72 0,013 

TGLA227 100 0,013 

INRA005 156 0,013 

HEL13 173 0,025 

TGLA122 178 0,013 

BM1824 175 0,013 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 
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3.3.4. Populasyonlardaki Beklenen ve Gözlenen Heterozigotluk 

 

Populasyonlarda beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri Tablo 8‟de 

sunulmuĢtur. ÇalıĢmada kullanılan markörler incelendiğinde ortalama toplam 

heterozigotluk (HT) değerinin 0,417-0,925, ortalama beklenen heterozigotluk (He) 

değerinin 0,311-0,902 ve ortalama gözlenen heterozigotluk (Ho) değerinin ise 0,149-

0,876 aralığında olduğu saptanmıĢtır. En yüksek HT değerinin (0,925) ve en yüksek 

He değerinin (0,902) TGLA53 marköründe, en yüksek Ho değerinin (0,876) ise 

TGLA227 marköründe olduğu belirlenmiĢtir. En düĢük HT, He ve Ho değerleri 

BM2113 marköründe saptanmıĢtır. 

 

Populasyonlar değerlendirildiğinde ise He değerinin ortalamasının 0,748-

0,782, Ho değerinin ise ortalamasının 0,556-0,638 arasında değiĢtiği görülmektedir. 

En yüksek ortalama He değerinin (0,782) ESM populasyonunda, en düĢük ortalama 

He değerinin (0,748) ise SĠM populasyonunda olduğu, en yüksek ortalama Ho 

değerinin (0,638) ESM populasyonunda, en düĢük ortalama Ho değerinin (0,556) ise 

ZAV populasyonunda olduğu saptanmıĢtır. Populasyonlar markör bazında 

değerlendirildiğinde He değeri ZAV populasyonunda 0,239-0,891, DAK 

populasyonunda 0,231-0,932, SĠM populasyonunda 0,188-0,909, HOLS 

populasyonunda 0,184-0,888, ESM populasyonunda 0,143-0,901 arasında, Ho 

değerinin ise ZAV populasyonunda 0,143-0,878, DAK populasyonunda 0,100-0,925, 

SĠM populasyonunda 0,050-0,875, ESM populasyonunda 0,025-0,925 ve HOLS 

populasyonunda 0,000-0,925 arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. HOLS 

populasyonunda BM2113 marköründe gözlenen heterozigotluk değerinin 0,000 

olarak belirlenmesi, BM2113 marköründe belirlenen allellerin hepsinin bireylerde 

homozigot olarak gözlenmesinden kaynaklanmaktadır.  
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Tablo 8: Populasyonlarda beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri     

Markör 
ZAV DAK SİM HOLS ESM Ortalama 

He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho HT 

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 

ETH03 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 

TGLA53 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 

INRA005 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: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer, He: Beklenen heterozigotluk, Ho: Gözlenen heterozigotluk, HT: Toplam heterozigotluk 
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3.3.5. Filogenetik Şema Ağaçları 

 

Populasyonlar arası genetik kimliklendirme ve genetik uzaklık matriksleri 

hesaplanarak Tablo 9-10‟da sunulmuĢtur. Filogenetik ağaçlar, Nei‟nin genetik 

uzaklık parametresi kullanılarak komĢu birleĢtirme metodu (NJT) ile çizilmiĢtir. En 

yakın genetik yapı DAK ve SĠM arasında 0,922 olarak belirlenirken, en uzak genetik 

yapı ise ZAV ve HOLS arasında 0,699 olarak belirlenmiĢtir. En yüksek genetik 

uzaklık ZAV ve HOLS arasında 0,358 olarak, en düĢük genetik uzaklık ise DAK ve 

SĠM populasyonları arasında 0,081 olarak saptanmıĢtır. 

 

Tablo 9: Populasyonlar arası genetik kimliklendirme matriksi   

Irklar ZAV DAK SİM HOLS ESM 

ZAV 1,000 
    

DAK 0,833 1,000 
   

SİM 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: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 

 

Tablo 10: Populasyonlar arası genetik uzaklık matriksi 

Irklar ZAV DAK SİM HOLS ESM 

ZAV 0,000 
    

DAK 0,183 0,000 
   

SİM 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: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 

 

Populasyonlara ait radyal ağaç ve filogenetik iliĢki grafikleri ġekil 25-26‟da 

sunulmuĢtur. Populasyonların radyal ağacı değerlendirildiğinde, HOLS ve ESM 

populasyonlarının diğerlerinden tamamen ayrılarak aynı noktadan kök almakla 

birlikte birbirlerinden genetik olarak uzak olduğu gözlenirken, SĠM populasyonun 

diğer populasyonlardan tamamen farklı bir yerden kök aldığı, ZAV ve DAK 

populasyonlarının ise aynı noktadan kök aldıkları fakat zamanla ayrıldıkları 

görülmektedir. Populasyonların kümelenmeleri incelendiğinde; %94 sıklıkla ESM ve 
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HOLS populasyonlarında aynı dallanmanın olduğu yani beraber kümelendikleri, 

ZAV ve DAK populasyonlarında da %51 sıklıkla aynı dallanmanın olduğu yani 

beraber kümelendikleri görülmektedir. SĠM populasyonlarının ise diğer 

populasyonlardan tamamen ayrı bir konumda bulunmaktadır. 

 

 
Şekil 25: Populasyonlar için genetik uzaklık kullanılarak çizilen radyal ağaç, ZAV: 

Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: 

Esmer 
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Şekil 26: Populasyonlar için genetik uzaklık kullanılarak çizilen filogenetik iliĢki, 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, 

ESM: Esmer 

 

3.3.6. Bireylerin Populasyonlara Atanma Testi 

 

 ÇalıĢmada toplam 209 bireyin genotipik olarak hangi populasyona ait 

olabileceği belirlenmiĢ ve Tablo 11‟de sunulmuĢtur. Ġncelenen 209 bireyden 65 

bireyin farklı populasyonlara atandığı tespit edilmiĢtir. Populasyonlardan ZAV 

toplam 49 bireyden 8 bireyi, DAK toplam 40 bireyden 22 bireyi, SĠM toplam 40 

bireyden 16 bireyi, HOLS toplam 40 bireyden 6 bireyi ve ESM toplam 40 bireyden 

13 bireyi farklı populasyona atandığı tespit edilmiĢtir. 

 

 



55 

 

Tablo 11: Bireylerin populasyonlara atanması testi sonuçları  

Populasyon Birey ZAV DAK SİM HOLS ESM Irk 

ZAV 

8 26,155 28,690 24,815 29,244 25,486 SĠM 

16 34,323 31,629 30,910 34,220 32,738 SĠM 

21 32,397 31,966 30,315 35,440 34,721 SĠM 

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 

DAK 

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 SĠM 

60 28,775 30,965 25,335 31,770 28,058 SĠM 

61 36,201 34,610 36,277 33,136 32,259 ESM 

64 29,615 31,196 28,689 33,237 33,219 SĠM 

65 32,316 33,909 33,669 32,757 32,182 ESM 

66 31,539 31,343 33,992 29,716 29,343 ESM 

71 35,774 35,581 31,366 39,431 34,602 SĠM 

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 SĠM 

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 SĠM 

83 26,553 28,030 29,373 31,558 28,097 ZAV 

84 32,171 30,059 29,942 37,288 30,209 SĠM 

85 31,949 30,758 29,748 35,729 32,199 SĠM 

88 40,343 39,721 39,634 41,956 39,424 ESM 

SİM 

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 

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 atanması testi sonuçları 

Populasyon Birey ZAV DAK SİM HOLS ESM Irk 

HOLS 

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 

153 34,670 30,259 27,712 28,350 30,128 SĠM 

154 35,768 34,988 30,734 32,943 35,233 SĠM 

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

ESM 

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

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

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

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 

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 SĠM 

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

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 

  

3.3.7. F İstatistikleri 

 

Hardy-Weinberg dengesinin (HWE) belirlenmesi amacıyla F 

istatistiklerinden faydalanılmıĢtır.  

 

 ÇalıĢmada tüm markörlere ait hesaplanan FIT, FST ve FIS değerleri Tablo 

12‟de verilmiĢtir. Tüm markörlerin ortalama FIT, FST ve FIS değerleri sırasıyla 0,275, 

0,048 ve 0,248 olarak bulunmuĢtur. 
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Tablo 12: Tüm markörlere ait ortalama FIT, FST ve FIS değerleri 

Markör FIT 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 

ETH03 -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 

INRA005 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: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 

 

Populasyonların ikili olarak karĢılaĢtırmasında hesaplanan FST değerleri 

(Tablo 13) incelendiğinde tüm populasyonların birbirlerinden farklı olduğu tespit 

edilmiĢtir (P<0,05; P<0,01). En yüksek FST değeri (0,072) ZAV-HOLS 

populasyonları arasında, en düĢük FST değeri (0,009) ise DAK-SĠM populasyonları 

arasında görülmüĢtür. 
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Tablo 13: Populasyonların arasında hesaplanan FST değerleri  

Populasyon ZAV DAK SİM HOLS ESM 

ZAV 0,000 0,032** 0,037** 0,072** 0,039** 

DAK 
 

0,000 0,009* 0,029** 0,010** 

SİM 
  

0,000 0,039** 0,014** 

HOLS 
   

0,000 0,030** 

ESM 
    

0,000 

* P<0,05; ** P<0,01, ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, 

ESM: Esmer 

  

ÇalıĢmada populasyonlara ait FIS değerleri hesaplanmıĢ ve Tablo 14‟te 

sunulmuĢtur. ZAV populasyonunda 1 adet (ETH03), DAK populasyonunda 2 adet 

(ETH03, TGLA227), SĠM populasyonunda 4 adet (CSRM60, ETH03, ETH225, 

TGLA227), HOLS populasyonunda 3 adet (HEL9, ETH03, HAUT27) ve ESM 

populasyonda 3 adet (CSRM60, ETH225, TGLA227) markörde negatif FIS değeri 

belirlenmiĢtir. Populasyonların ortalama FIS değerlerinin 0,210 (SĠM) ile 0,301 

(DAK) arasında değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. Jackknife tekniği ile analiz edildiğinde 

ortalama FIS değerlerinin 0,244 ± 0,042 olduğu, %95 güven aralığında 0,167 ve %99 

güven aralığında ise 0,145 olduğu tespit edilmiĢtir. 
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Tablo 14: Markör bazında populasyonlar arasındaki genetik farklılıkların FIS 

değerleri  

Markör ZAV DAK SİM HOLS ESM Toplam 
Toplam Jackknife 

Ortalama ± SH 

CSRM60 0,118 0,030 -0,092 0,224 -0,002 0,056 0,056 ± 0,052 

CSSM66 0,206 0,174 0,204 0,247 0,200 0,206 0,206 ± 0,011 

SPS115 0,401 0,424 0,359 0,369 0,317 0,375 0,376 ± 0,019 

ILSTS006 0,377 0,407 0,271 0,202 0,141 0,284 0,286 ± 0,051 

HEL9 0,114 0,122 0,049 -0,053 0,094 0,067 0,068 ± 0,032 

ETH03 -0,047 -0,186 -0,104 -0,105 0,148 -0,055 -0,054 ± 0,054 

BM2113 0,303 0,575 0,739 1,000 0,829 0,505 0,395 ± 0,240 

ETH10 0,411 0,541 0,284 0,536 0,516 0,467 0,469 ± 0,054 

TGLA53 0,345 0,340 0,133 0,326 0,180 0,268 0,269 ± 0,045 

ETH185 0,686 0,791 0,479 0,454 0,421 0,569 0,570 ± 0,073 

ETH225 0,216 0,180 -0,029 0,228 -0,020 0,121 0,123 ± 0,057 

BM1818 0,333 0,241 0,139 0,214 0,179 0,227 0,229 ± 0,036 

TGLA227 0,009 -0,024 -0,011 0,119 -0,037 0,011 0,011 ± 0,027 

INRA005 0,731 0,739 0,599 0,520 0,507 0,624 0,625 ± 0,050 

HEL13 0,296 0,332 0,340 0,204 0,192 0,275 0,276 ± 0,030 

TGLA126 0,334 0,345 0,139 0,213 0,244 0,257 0,258 ± 0,039 

TGLA122 0,250 0,120 0,273 0,308 0,165 0,224 0,224 ± 0,034 

HAUT27 0,328 0,349 0,057 -0,049 0,182 0,18 0,182 ± 0,077 

BM1824 0,142 0,221 0,169 0,122 0,047 0,141 0,141 ± 0,027 

Ortalama 0,292 0,301 0,210 0,267 0,226 0,253 0,244 ± 0,042 

P *** *** *** *** ***   

     %95 0,167 ± 0,329 

     %99 0,145 ± 0,358 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer,  

SH: Standart hata 

 

Populasyonlar arasındaki genetik farklılıkların ortalama FIS değerleri 0,210 ile 

0,301 arasında değiĢtiği gözlenmektedir. Genel FIS değerinin ise 0,253 olduğu 

saptanmıĢtır. Tüm populasyonlardaki FIS değerlerinin istatiksel olarak önemli olduğu 

tespit edilmiĢtir (P<0,001, Tablo 14). 
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Hardy-Weinberg dengesinin belirlenmesi amacıyla yapılan analizler 

sonucunda elde edilen Ki-Kare (ꭓ
2
) değerleri hesaplanmıĢ ve Tablo 15‟da 

sunulmuĢtur. Toplam 6 markörde (SPS115, ILST006, BM2113, ETH10, ETH185, 

INRA005) populasyonların hepsinde önemlilik belirlenirken, 2 markörde ise 

(ETH03, TGLA227) tüm populasyonlar önemsiz bulunmuĢtur. CSRM60 marköründe 

SĠM populasyonu önemsiz bulunurken, diğer tüm populasyonlarda önemlilik tespit 

edilmiĢtir. CSSM66 marköründe ZAV ve HOLS populasyonları önemsiz, DAK, 

ESM ve SĠM populasyonları önemli bulunmuĢtur. HEL9 marköründe ZAV, HOLS 

ve ESM populasyonunda önemsiz, diğer populasyonlarda ise önemli bulunmuĢtur. 

TGLA53 marköründe SĠM ve ESM populasyonları önemsiz bulunurken, diğer 

populasyonlarda önemlilik tespit edilmiĢtir. ETH225 marköründe ZAV ve SĠM 

populasyonları önemsiz, diğer populasyonlar önemli bulunmuĢtur. BM1818 

marköründe ESM populasyonunda önemlilik tespit edilmezken, diğer 

populasyonlarda önemlilik tespit edilmiĢtir. HEL13 marköründe HOLS 

populasyonunda önemlilik tespit edilmezken, diğer tüm populasyonlarda önemlilik 

tespit edilmiĢtir. TGLA126 marköründe SĠM ve HOLS populasyonları önemsiz, 

diğer populasyonlar önemli bulunmuĢtur. TGLA122 marköründe SĠM 

populasyonunda önemlilik tespit edilmezken, diğer populasyonlarda önemlilik tespit 

edilmiĢtir. HAUT27 marköründe SĠM, HOLS ve ESM populasyonları önemsiz, diğer 

populasyonlar önemli bulunmuĢtur. BM1824 marköründe ESM populasyonunda 

önemlilik tespit edilirken, diğer populasyonlarda önemlilik tespit edilmemiĢtir. 
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Tablo 15: Populasyonlarda HWE değerleri 

 Markör  
ZAV DAK SİM HOLS ESM 

SD ꭓ
2
 P SD ꭓ

2
 P SD ꭓ

2
 P SD ꭓ

2
 P SD ꭓ

2
 P 

CSRM60 55 79,556 0,017 66 87,619 0,039 55 34,143 0,988 21 34,831 0,029 66 91,212 0,022 

CSSM66 78 81,052 0,384 91 130,516 0,004 91 130,422 0,004 66 76,104 0,185 78 104,376 0,025 

SPS115 45 104,984 0,000 45 115,178 0,000 36 73,155 0,000 28 47,028 0,014 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 0,023 78 193,721 0,000 55 39,049 0,949 66 54,699 0,838 

ETH03 28 30,764 0,328 45 56,915 0,110 21 11,939 0,941 10 6,843 0,740 21 25,458 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 54,315 0,002 28 77,989 0,000 

TGLA53 78 195,767 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 78 285,695 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 0,515 55 63,553 0,201 55 56,599 0,415 91 100,959 0,223 

INRA005 36 194,487 0,000 28 155,038 0,000 28 165,554 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 42,649 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 0,449 21 93,721 0,000 

TGLA122 136 229,528 0,000 136 202,955 0,000 78 88,600 0,193 136 238,110 0,000 153 222,333 0,000 

HAUT27 36 90,723 0,000 36 96,857 0,000 55 58,406 0,351 45 30,338 0,954 28 34,043 0,199 

BM1824 36 42,383 0,215 36 46,055 0,122 28 35,052 0,168 45 44,861 0,478 36 94,988 0,000 

P: Olasılık, ꭓ
2 
: Ki-kare, SD: Serbestlik Derecesi, ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı,SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 
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3.3.8. Darboğaz (Bottleneck) Testi 

 

ÇalıĢmadaki populasyonların yok olma tehlikesi geçirip geçirmedikleri 

Darboğaz testi yapılarak belirlenmiĢtir. Heterozigot fazlalığını belirlemek için iki 

safhalı model (TMP) kullanılmıĢ ve Wilcoxon testi ile önemlilikleri tespit edilmiĢtir 

(Tablo 16-17). Ayrıca allel frekans dağılımı grafiğinin normal L dağılımı gösterip 

göstermediği incelenmiĢtir. Elde edilen Wilcoxon sonuçlarına göre populasyonların 

değerleri (ZAV 0,445, DAK 0,414, SĠM 0,767, HOLS 0,325, ESM 0,067) P>0,05 

olduğundan ve normal L dağılımı gösterdiğinden dolayı populasyonların yok olma 

tehlikesi geçirmedikleri belirlenmiĢtir (ġekil 27). 

 

Populasyonların dar boğaz testinde iki safhalı model sonuçlarına göre Heq 

değerleri ZAV populasyonunda 0,390-0,938, DAK populasyonunda 0,662-0,920, 

SĠM populasyonunda 0,604-0,880, HOLS populasyonunda 0,404-0,900, ESM 

populasyonunda ise 0,609-0,908 arasında değiĢim gösterdiği belirlenmiĢtir. 

Önemlilik durumları incelendiğinde ZAV ve HOLS populasyonları tüm markörler 

açısından önemsiz bulunurken, DAK populasyonunda 4 markörde (ETH03, 

BM2113, TGLA53, INRA005), SĠM populasyonunda da 4 markörde (BM2113, 

TGLA53, INRA005, HAUT27) ve ESM populasyonunda 1 markörde (BM2113) 

önemlilik bulunmuĢtur. 

 

 

 

 

 

 



63 

 

 

Şekil 27: Tüm populasyonlara ait allel frekans dağılım grafiği 

 

 

 

Tablo 16: TPM modeline göre populasyonlara ait darboğaz analiz sonuçları 

Populasyon 
Wilcoxon Test 

P (one tail for H excess) 

ZAV 0,445 

DAK 0,414 

SİM 0,767 

HOLS 0,325 

ESM 0,067 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 
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Tablo 17: Populasyonların dar boğaz testinde iki safhalı model sonuçları 

Markör 
ZAV DAK SİM HOLS ESM 

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 -0,417 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 0,886 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 

ETH03 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 -3,431 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 

INRA005 0,772 0,009 1,143 0,073 0,753 0,011 1,491 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 0,431 0,901 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 0,419 0,752 0,012 0,984 0,119 

BM1824 0,774 0,009 0,514 0,362 0,781 0,010 0,297 0,469 0,748 0,012 0,422 0,420 0,805 0,009 -0,678 0,211 0,781 0,010 0,092 0,447 

P: Olasılık, Heq: Sürüklenmedeki beklenen heterozigotluk, SH: Standart hata, DH/sd: Heterozigotluğun negatif eksikliği, ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı,  

SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 
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3.3.9. Faktöriyel Benzerlik Analizi  

 

ÇalıĢmadaki ırklar üç boyutlu düzlemde yerleĢtirilmiĢtir. Burada 

populasyonlar arasındaki ve populasyonlara ait bireyler arasındaki genetik iliĢki 

gösterilmiĢtir (ġekil 28-29). 

 

 

Şekil 28: Populasyonlara ait bireyler arasındaki faktöriyel benzerlik analiz grafiği, 

ZAV: Zavot, DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, 

ESM: Esmer 
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Şekil 29: Populasyonlar arasındaki faktöriyel benzerlik analiz grafiği, ZAV: Zavot, 

DAK: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 

 

ÇalıĢılan populasyonlardaki bireylere ait faktöriyel benzerlik analiz (FCA) 

grafiği incelendiğinde ZAV, DAK ve SĠM populasyonlarının kendi kümelerine 

ayrıldıkları, DAK populasyonun bazı bireylerinin ZAV ve ESM populasyonuna 

yakın olduğu ve DAK populasyonunun birkaç bireyinin de diğer tüm bireylerden 

uzak olup kendi populasyonunu temsil ettiği, HOLS ve ESM populasyonlarının ise 

yakın konumda kümelendikleri ve bazı bireylerinin karıĢım gösterdiği saptanmıĢtır 

(ġekil 28). Populasyon düzeyinde FCA grafiği incelendiğinde ise DAK, SĠM ve 

ESM populasyonlarının birlikte bir düzlemde DAK ve SĠM daha yakın bir konumda, 

HOLS ve ZAV populasyonlarının ise diğer populasyonlara göre farklı birer 

düzlemde bulundukları tespit edilmiĢtir (ġekil 29).  
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3.3.10. Moleküler Varyans Analizi  

 

ÇalıĢmada genetik varyasyonun ırklar içi ve ırklar arasında dağılımı AMOVA 

analizi ile belirlenmiĢtir. Bu amaçla ilk olarak tüm populasyonlar tek bir grup olarak 

değerlendirilip AMOVA analizi gerçekleĢtirilmiĢ ve Tablo 18‟de sunulmuĢtur. Bu 

analize göre toplam genetik varyasyonun %96,45‟inin populasyonlar içinde, 

%3,55‟inin ise populasyonlar arasında olduğu tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmada tek grup 

olarak değerlendirilerek yapılan AMOVA analizi sonucu populasyonlar içi 

istatistiksel farklılık P<0,001 düzeyinde önemli bulunmuĢtur.  

 

Tablo 18: Populasyonların tek grup olarak değerlendirildiği AMOVA 

Varyasyon Kaynağı 
Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Varyans 

Bileşenleri 

Varyasyon 

Yüzdesi 
P 

Populasyonlar arası 4 119,640 0,27034 Va 3,55  

Populasyonlar içi 413 3036,281 7,35177 Vb 96,45 0,000 

Genel 417 3155,921 7,62211 -  

 

Ġkinci aĢamada ise; populasyonlar çalıĢmanın FCA ve NJT parametreleri göz 

önünde bulundurularak ZAV ve DAK bir grup, SĠM bir grup, HOLS ve ESM bir 

grup olacak Ģekilde 3 grup oluĢturularak AMOVA analizi ile değerlendirilmiĢ ve 

Tablo 19‟da sunulmuĢtur. Bu analiz sonuçlarına göre ise; toplam genetik 

variyasyonun %96,42 populasyonlar içinde, %3,42 gruplardaki populasyonlar 

arasında ve %0,16 gruplar arasında olduğu tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmada üç grup 

olarak değerlendirilerek yapılan AMOVA analizi sonucu populasyonlar içi ve 

gruplar içindeki populasyonlar arasındaki istatistiksel farklılık önemli (P<0,001) 

bulunmuĢtur. 
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Tablo 19: Populasyonların üç grup olarak değerlendirildiği AMOVA 

Varyasyon Kaynağı 
Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Varyans 

Bileşenleri 

Varyasyon 

Yüzdesi 
P 

Gruplar arası 2 61,090 0,01192 Va 0,16 0,447 

Gruplardaki populasyonlar arası 2 58,550 0,26085 Vb 3,42 0,000 

Populasyonlar içi 413 3036,281 7,35177 Vc 96,42 0,000 

Genel 417 3155,921 7,62454 -  

 

3.3.11. Mantel Testi Analizi 

 

Mantel testi iki farklı uzaklık matriksi arasındaki iliĢkiyi test etmek amacıyla 

yapılmıĢtır. ÇalıĢmada populasyonlara ait FST değerleri ile coğrafi uzaklık arasındaki 

iliĢki Mantel testi ile belirlenmiĢtir. Bu test populasyonlar tek grup olacak Ģekilde 

yapılmıĢ ve Tablo 20‟de sunulmuĢtur. Elde edilen sonuçlara göre korelasyonun 

pozitif kuvvetli ve istatistiksel olarak önemli (P<0,01) olduğu tespit edilmiĢtir. 

 

Tablo 20: Mantel testi analiz sonuçları 

FST değerleri ile coğrafi uzaklık 
Korelasyon Katsayısı (r) P  

0,999909 0,004 
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3.3.12. Polimorfizm Bilgi İçeriği 

 

ÇalıĢmada kullanılan mikrosatellit markörlerin Polimorfizm Bilgi Ġçeriği 

(Polymorphic Information Content, PIC) değerleri hesaplanarak Tablo 21‟de 

belirtilmiĢtir.  

 

Tablo 21: Populasyonların PIC değerleri 

Markör ZAV DAK SİM 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 

ETH03 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 

TGLA53 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 

INRA005 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: Doğu Anadolu Kırmızısı, SĠM: Simental, HOLS: HolĢtayn, ESM: Esmer 

 

Populasyonlara ait genel ortalama PIC değeri 0,74 olarak belirlenmiĢtir. 

Ayrıca populasyonlar incelendiğinde ortalama PIC değerleri 0,72 (SĠM) ile 0,76 

(DAK ve ESM) arasında olduğu, markörler incelendiğinde ise ortalama PIC değerleri 

en düĢük (0,44) BM2113 marköründe, en yüksek (0,92) ise TGLA53 marköründe 

olduğu belirlenmiĢtir. BM2113 markörü hariç diğer markörlerde ortalama PIC 
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değerleri 0,50‟den büyük olduğu için yüksek oranda bilgi verici oldukları 

görülmüĢtür.  

 

3.3.13. Genetik Yapı Testi 

 

ÇalıĢmada populasyonların genetik yapılarının belirlenmesinde periyot 

uzunlukları ve Markov Chain Monte Carlo (MCMC) değerleri 100000 olarak alınmıĢ 

ve K değeri 20 kez tekrar edilmiĢtir. ÇalıĢmada 1 ile 7 arasında farklı K değerlerinde 

yapılan denemeler sonucunda populasyonları en iyi ayıran K değerinin 3 olduğu 

tespit edilmiĢtir (ġekil 30). 
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K=1 

 

 

K=2 

 

 

K=3 

 

 

K=4 

 

 

K=5 

 

 

K=6 

 

 

K=7 

 

 
Şekil 30: Yapı testi sonuç grafiği. 1: Zavot, 2: Doğu Anadolu Kırmızısı, 3: Simental, 

4: HolĢtayn, 5: Esmer 
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4. TARTIŞMA 

 

Bu çalıĢmada, Kars ili ve çevresine adapte olmuĢ, zor iklim Ģartlarına ve 

hastalıklarına karĢı dayanıklı ZAV ve DAK yerli sığır ırkları ile aynı bölgede yaygın 

olarak yetiĢtiriciliği yapılan kültür ırklarından ESM, SĠM ve HOLS ırkları ile genetik 

çeĢitliliği ortaya konulmaya çalıĢılmıĢtır. 

 

4.1. Genel Populasyon Parametreleri 

 

Özgün aleller, bir populasyonun veya ırkın genetik farklılığının belirlenmesi 

ve ölçülmesi için faydalıdır. Bu yüzden ırk tanımlanmasında kullanılan özgün alleller 

büyük öneme sahiptirler (Ngono-Ema ve ark. 2014, Sanarana ve ark. 2016). Bu 

çalıĢmada toplam 51 (%18,61) özgün allel belirlenmiĢtir. Kullanılan markörler içinde 

TGLA53 marköründe en fazla özgün allel (6 adet) sayısı tespit edilmiĢtir. Bunun 

yanında ILST006, CSSM66, ETH10 ve INRA005 markörlerinde ise en az özgün 

allel (1‟er adet) olduğu saptanmıĢtır. ETH225 marköründe ise özgün allel 

belirlenememiĢtir. 

 

Türkiye yerli sığır ırklarında yapılan çalıĢmada 39 (%14,66) özgün allel 

belirlenmiĢ ve TGLA53 ve TGLA122 markörlerinde en fazla özgün allel (4 adet) 

tespit edildiği bildirilmiĢtir (ÖzĢensoy 2011). Bildirilen literatürdeki en fazla özgün 

allel tespit edilen markör (TGLA53) bu çalıĢmayla benzerlik göstermektedir. 

Amigues ve ark. (2011) yaptıkları çalıĢmada 34 (%23,9) özgün allel tespit 

etmiĢlerdir. Kullandıkları markörler içinde TGLA122 marköründe en fazla özgün 

allel (3 adet) belirlemiĢlerdir. Gororo ve ark. (2018) çalıĢmalarında 34 (%28,57) 

özgün allel belirlemiĢlerdir ve en yüksek sayıda özgün allel TGLA122 (7 adet) 

marköründe saptamıĢlardır. Ngono-Ema ve ark. (2014) ise yaptıkları çalıĢmada 31 

(%22,3) özgün allel saptadıklarını bildirmiĢlerdir. Sunulan çalıĢmada 3. en fazla 

özgün allel içeren markör olan TGLA122 markörü 4 özgün allel ile bu çalıĢmalarla 

uygun bulunmuĢtur.  
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Bu çalıĢmada populasyonlardaki en fazla özgün allel sayısının (15 allel) DAK 

ırkında olduğu gözlenirken, en az özgün allel sayısının (6 allel) ise HOLS ırkında 

olduğu gözlemlenmiĢtir. DAK ırkının özgün allel frekanslarının 0,013 - 0,075 

arasında değiĢtiği saptanmıĢtır. HOLS ırkında ise özgün allel frekanslarının 0,013 - 

0,050 aralığında değiĢim gösterdiği belirlenmiĢtir. ÇalıĢmadaki bu değerlerin 

özellikle ırk tanımlama açısından yetersiz büyüklükte olduğu düĢünülmektedir.  

 

Bu çalıĢmada markörlerdeki allel sayıları karĢılaĢtırıldığında en düĢük sayıda 

allelin TGLA126 marköründe (9 adet) ve en yüksek sayıda allelin ise TGLA122 

marköründe (24 adet) gözlendiği belirlenmiĢtir. Yapılan bazı çalıĢmalarda da en 

düĢük sayıda allel TGLA126 marköründe (Amigues ve ark. 2011, Silva ve ark. 2014, 

Gamarra ve ark. 2017, Radhika ve ark. 2018) belirlenirken en yüksek sayıda allel 

TGLA122 marköründe (Moioli ve ark. 2004, Egito ve ark. 2007, Dalvit ve ark. 2008, 

Amigues ve ark. 2011, ÖzĢensoy 2011, Brasil ve ark. 2013, Keros ve ark. 2013, 

Cosenza ve ark. 2015, Ilie ve ark. 2015, Keros ve ark. 2015, Vargas ve ark. 2016, 

Radhika ve ark. 2018, Swathi ve ark. 2018) belirlenmiĢtir. Sunulan bu çalıĢmada elde 

edilen bulguların yukarıda bahsedilen çalıĢmalarla benzer olduğu saptanmıĢtır.  

 

ÖzĢensoy (2011) Türkiye yerli sığır ırkları (ZAV, DAK, YGS, YK, Boz ve 

GAK) ile yaptığı çalıĢmada 20 mikrosatellit markör kullanarak toplam 266 farklı 

allel tespit etmiĢtir. Kullanılan markörler bazında bakıldığı zaman; ZAV sığır ırkının 

ilk kez kullanıldığı çalıĢmada ZAV populasyonunda en düĢük 4 adet allel ve en 

yüksek 13 adet allel (ortalama 6,90 adet allel), DAK ırkında ise en düĢük 5 adet allel 

ve en yüksek 13 adet allel (ortalama 8,45 adet allel) belirlemiĢtir. Altınalan (2005) 

yaptığı çalıĢmada DAK ırkında en düĢük 5 adet allel ve en yüksek 18 adet allel 

(ortalama 12,8 adet allel) ve HOLS ırkında en düĢük 5 adet allel ve en yüksek 17 

adet allel (ortalama 11 adet allel) belirlemiĢtir. Özkan (2005) Türkiye‟de yetiĢtirilen 

yerli ve kültür ırkları ile yaptığı çalıĢmada DAK ırkında en düĢük 4 adet allel ve en 

yüksek 16 adet allel (ortalama 10,14 adet allel), ESM ırkında en düĢük 6 adet allel ve 

en yüksek 14 adet allel (ortalama 8,14 adet allel), HOLS ırkında en düĢük 2 adet allel 

ve en yüksek 11 adet allel (ortalama 7,86 adet allel) tespit etmiĢtir. Bu çalıĢmada 

kullanılan 19 mikrosatellit markör için ZAV ırkında en düĢük 3 adet allel ve en 
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yüksek 17 adet allel (ortalama 10,32 adet allel), DAK ırkında en düĢük 6 adet allel ve 

en yüksek 20 adet allel (ortalama 11,16 adet allel), ESM ırkında en düĢük 5 adet allel 

ve en yüksek 18 adet allel (ortalama 10,79 adet allel), HOLS ırkında en düĢük 3 adet 

allel ve en yüksek 17 adet allel (ortalama 9,37 adet allel) belirlenmiĢtir. Elde edilen 

sonuçlar yukarıda belirtilen çalıĢmalara göre yüksek bulunmuĢtur.  

 

Ukrayna Kırmızı step sığır ırkında 11 mikrosatellit markör ile 71 allel 

(Kramarenko ve ark. 2018), Brezilya Curraleiro Pé-Duro sığır ırkında 11 

mikrosatellit markör ile 71 allel (Silva ve ark. 2014), Doğu Avrupa sığır 

populasyonlarında 11 mikrosatellit markör ile 124 allel (Ilie ve ark. 2015), Amerikan 

ticari sığırlarında 11 mikrosatellit markör ile 144 allel (Brasil ve ark. 2013), Fransa 

Salers sığır ırklarında 12 mikrosatellit markör ile 81 allel (Gamarra ve ark. 2017), 

Tayvan‟daki Sarı sığırlarda 12 mikrosatellit markör ile 122 allel (Tu ve ark. 2014), 

Senegal yerli sığır ırklarında 12 mikrosatellit markör ile 115 allel (Ndiaye ve ark. 

2015), Hindistan‟daki çeĢitli sığırlarda 13 mikrosatellit markör ile 154 allel (Radhika 

ve ark. 2018), Hindistan Deoni sığırlarında 15 mikrosatellit markör ile 109 allel 

(Swathi ve ark 2018), Zimbabe Sanga sığırlarında 16 mikrosatellit markör ile 119 

allel (Gororo ve ark. 2018), Fransız sığır ırklarında 16 mikrosatellit markör ile 142 

allel (Amigues ve ark 2011), Hindistan‟da Belahi sığırlarında 16 mikrosatellit markör 

ile 149 allel (Vohra ve ark. 2017), Latin Amerika Creole sığırlarında 19 mikrosatellit 

markör ile 259 allel (Delgado ve ark. 2012), Güney Afrika Nguni sığırları 22 

mikrosatellit markör ile 199 allel (Sanarana ve ark. 2016) belirlenmiĢtir. Yukarıdaki 

çalıĢmalarda 11-22 mikrosatellit markör kullanılarak 71 ile 259 arasında değiĢen allel 

tespit edilmiĢtir. Bu çalıĢmada ise 19 mikrosatellit markör kullanılarak toplam 274 

farklı allel tespit edilmiĢtir. Elde edilen allel sayısının yukarıdaki literatürlerde 

bahsedilen allel sayılarından yüksek olduğu görülmüĢtür. Bu farklılığın kullanılan 

hayvan sayısı, melezleme ve mikrosatellit markör sayısından kaynaklamıĢ 

olabileceği düĢünülmektedir.   
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Batı Sumatra‟daki Simental melezi sığırlarda 12 mikrosatellit markör ile 317 

allel (Agung ve ark 2016), Hindistan sığırlarında 21 mikrosatellit markör ile 359 allel 

(Sharma ve ark. 2015), Hint sığır ırkında 22 mikrosatelit ile 326 allel (Shah ve ark. 

2013), Hint sığır ırkında 25 mikrosatellit markör ile 321 allel (Mukesh ve ark. 2004), 

Amazon Macabea sığırında 28 mikrosatellit markör ile 316 allel (Vargas ve ark. 

2016) ve Etiyopya sığırında 30 mikrosatellit markör ile 292 allel (Dadi ve ark. 2008) 

belirlendiği bildirilmiĢtir. Yapılan bu çalıĢmada, yukarıdaki literatürlerde bahsedilen 

allel sayısından daha düĢük sayıda allel (274) tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmalarda daha 

yüksek sayıda allel elde edilmesinde kullanılan hayvan sayısı, kullanılan ırk sayısı, 

melezleme bölgelerindeki çeĢitlilik gibi etmenlerin etkili olduğu düĢünülebilir.  

 

Heterozigotluk, populasyon içi genetik çeĢitliliğinin belirlenmesinde yardımcı 

bir ölçüttür. Bu çalıĢmada kullanılan markörler incelendiğinde ortalama He değeri 

0,311 (BM2113) - 0,902 (TGLA53) arasında ve ortalama Ho değerinin ise 0,149 

(BM2113) - 0,876 (TGLA227) arasında değiĢtiği görülmüĢtür. Radhika ve ark. 

(2018) yaptıkları çalıĢmada He değerini 0,69 (BM1824) - 0,921 (TGLA227) 

arasında, Ho değerini 0,649 (ILST006) - 0,957 (TGLA53) arasında belirlemiĢlerdir. 

Yine Vohra ve ark. (2017) He değerinin 0,323 (TGLA227) - 0,875 (TGLA122) 

arasında, Ho değerinin 0,313 (TGLA227) - 0,875 (TGLA122) arasında 

saptamıĢlardır. Amigues ve ark. (2011) ise He değerinin 0,14 (ETH10) - 0,86 

(BM2113) arasında belirlerken Ho değerinin 0,40 (INRA177) - 1,00 (TGLA227) 

arasında kaydetmiĢlerdir. Elde edilen farklılıklara neden olan temel etmenlerin ırklar 

veya markörlerin farklılığından kaynaklandığı düĢünülmektedir. 

 

Türkiye yerli sığır ırklarında yapılan bir çalıĢmada He değeri 0,740 – 0,804 

arasında, Ho değeri ise 0,691 – 0,763 arasında belirlenmiĢtir. En düĢük He değeri 

ZAV ırkında ve en yüksek He değeri YGS ırkında belirlenirken, en düĢük Ho değeri 

Boz ırkta ve en yüksek Ho değeri YGS ırkında belirlenmiĢtir (ÖzĢensoy 2011). Yine 

Türkiye yerli sığır ırklarında yapılan bir çalıĢmada ortalama He değeri 0,669 – 0,877 

arasında, ortalama Ho değerinin ise 0,619 – 0,852 arasında olduğu bildirilmiĢtir 

(ÖzĢensoy ve ark. 2014). Bu çalıĢmada ise He değeri 0,748 – 0,782 arasında, Ho 

değeri ise 0,556 – 0,638 arasında belirlenmiĢtir. Ayrıca ortalama He değeri 0,311 - 
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0,902 arasında ve ortalama Ho değeri 0,149-0,876 olarak saptanmıĢtır. En düĢük He 

değeri SĠM ırkında ve en yüksek He değeri ESM ırkında belirlenirken, en düĢük Ho 

değeri ZAV ve en yüksek Ho değeri ESM ırkında belirlenmiĢtir. Elde edilen 

bulguların ÖzĢensoy (2011), ÖzĢensoy ve ark. (2014) ile farklı olmasına neden olan 

temel etmenlerin ırk çeĢitliliğinden kaynaklanabileceğini düĢündürmektedir. 

Özellikle bu çalıĢmada ZAV ırkından elde edilen Ho değerinin düĢük olması, bu 

ırkın Kars ve çevre illerinde saf bir Ģekilde yetiĢtiriciliğinin yapıldığının bir 

göstergesi olabileceği kanısına varılmıĢtır.  

 

4.2. F İstatistikleri 

 

F istatistikleri, fikzasyon indeksler veya homozigotlaĢma indeksleri olarak 

bilinen bu parametreler genotipler arası genetik çeĢitliliği belirlemek amacıyla 

kullanılan yöntemlerdendir (Wright 1965, Nei 1977, Li ve ark. 2002). FIT değeri 

akrabalı yetiĢme katsayısı ve Hardy-Weinberg dengesinden sapmayı belirlemede 

kullanılır. FIS değeri pozitif ise heterozigot azlığı, negatif ise heterozigot fazlalığını 

ifade eder. FIS değerinin 1 olması saf yetiĢtirmeyi ifade ederken, 1‟den 0‟a 

yaklaĢması ise saf yetiĢtirmeden uzaklaĢıldığı hakkında bilgi verir. FST değerinin 1‟e 

ne kadar yakınsa alt populasyonlar ortak atadan oldukça uzaktır. Bu değer küçük 

olduğunda ise karĢılaĢtırılan iki populasyon genetik anlamda benzediği söylenir 

(Wright 1978, Weir ve Cockerham 1984, Heinrichs ve ark. 1985). 

 

Bu çalıĢmada populasyonlar arası genel ortalama FIS değerinin 0,210-0,301 

değiĢtiği belirlenmiĢtir. Özellikle FIS değerlerinin ZAV (0,292) ve DAK (0,301) 

populasyonlarında en yüksek düzeyde olduğu tespit edilmiĢtir. Bu değerler ZAV ve 

DAK populasyonlarının diğer ırklara göre homozigot fazlalığını ve saf yetiĢtirmeye 

yakın olduğunu göstermektedir.  

 

ÖzĢensoy (2011) yaptığı çalıĢmada FIS değerinin ZAV populasyonunda 0,018 

ve DAK populasyonunda ise 0,053 olarak belirlemiĢtir. Özkan (2005) DAK 

populasyonunda FIS değerini 0,149 belirlerken, Altınalan (2005) DAK 

populasyonundan FIS değerini 0,494 olarak belirlemiĢtir. Türkiye kültür ırklarında 

yapılan çalıĢmalarda HOLS populasyonunda FIS değeri 0,482 (Altınalan 2005) ve      
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-0,014 (Özkan 2005) olarak belirlenmiĢtir. ESM populasyonunda ise FIS değeri 0,010 

olarak belirlenmiĢtir (Özkan 2005). Bu çalıĢmada FIS değerlerinin ZAV 

populasyonunda 0,292, DAK populasyonundan 0,301, SĠM populasyonunda 0,210, 

HOLS populasyonunda 0,267 ve ESM populasyonunda 0,226 olarak belirlenmiĢtir. 

ZAV populasyonunda elde edilen değerin ÖzĢensoy (2011) tarafından bildirilen 

değerden yüksek olduğu belirlenmiĢtir. DAK populasyonunda yapılan çalıĢmalarda 

ise FIS değerinin 0,053-0,494 arasında değiĢim gösterdiği (Altınalan 2005, Özkan 

2005, ÖzĢensoy 2011) ve yapılan bu çalıĢmadaki DAK populasyonunda elde edilen 

FIS değerinin bildirilen aralıkta olduğu görülmektedir. HOLS populasyonundan elde 

edilen FIS değerinin negatif bir değer bulan Özkan (2005)‟in aksine Altınalan (2005) 

ile benzer Ģekilde pozitif bir değer bulunmuĢtur. ESM populasyonundan elde edilen 

FIS değerinin Özkan (2005) tarafından bildirilen değerden büyük olmasından dolayı 

daha yüksek saf yetiĢtirmeden söz edilebilir.   

 

ÇeĢitli ırklarda yapılan bazı çalıĢmalarda -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 değerleri bulunmuĢtur. Bu çalıĢmada ise ortalama FIS değerinin 

0,248 olduğu bulunmuĢtur. Elde edilen FIS değerinin yukarıda açıklanan 

literatürlerdeki değerlerden yüksek olduğu belirlenmiĢtir. Bu yüksek değer çalıĢmada 

kullanılan populasyonların saf yetiĢtiriciliğe yakın olarak yetiĢtirildiğini 

göstermektedir.   

 

Bu çalıĢmada FST değerinin 0,011 (HEL13) ile 0,468 (BM2113) arasında 

değiĢim gösterdiği belirlenmiĢtir. Ortalama FST değerinin ise 0,048 olduğu 

hesaplanmıĢtır. Yine en yüksek FST değeri (0,072) ZAV-HOLS (P<0,01) ve en düĢük 

FST değeri (0,009) ise DAK-SĠM populasyonları arasında görülmüĢtür (P<0,05). 

Ġncelenen populasyonlarda FST değeri bakımından ZAV ve HOLS genetik olarak 

benzerliğinin az olduğu fakat DAK ve SĠM populasyonun ise genetik olarak 

benzerliğinin yüksek olduğu belirlenmiĢtir. Populasyonlar arası ikili karĢılaĢtırmada 

FST değerlerinin farklılaĢma gösterdiği tespit edilmiĢtir (P<0,05). Küçük farklılaĢma 
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derecesinin tespitinden dolayı özellikle yerel gen kaynaklarımızın koruma altına 

alınmasının gerekliliği varsayımı ortaya çıkmaktadır.    

 

Yapılan bazı çalıĢmalarda FST değerlerinin 0,0008 (INRA023) ile 0,058 

(TGLA227) arasında (Azam ve ark. 2012), 0,007 (RM067) ile 0,250 (CSSM66) 

arasında (Gororo ve ark. 2018), 0,014 (BM1824) ile 0,132 (INRA0064) arasında (Tu 

ve ark. 2014), 0,020 (SPS115) ile 0,163 (ETH125) arasında (Keros ve ark. 2013), 

0,032 (TGLA122) ile 0,299 (TGLA227) arasında (Sharma ve ark. 2015), 0,049 

(MM8) ile 0,506 (HEL1) arasında (Vohra ve ark. 2017), 0,08 (BM1824) ile 0,27 

(ETH10) arasında (Brasil ve ark. 2013) değiĢiklik gösterebileceği belirlenmiĢtir. 

Ayrıca ortalama FST değerinin ise sığırlarda yapılan birçok çalıĢmada 0,0230 - 0,156 

arasında olabileceği bildirilmiĢtir (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 çalıĢmada elde edilen ortalama FST değerinin literatürlerde bildirilen 

ortalama FST değerleri arasında olduğu görülmüĢtür.  

 

Sığırlarda yapılan bazı çalıĢmalarda ortalama FIT değerinin 0,059 - 0,319 

(ÖzĢensoy 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) 

arasında belirlendiği bildirilmiĢtir. Bu çalıĢma ise ortalama FIT değeri 0,275 olarak 

bulunmuĢtur. Elde edilen FIT değerinin yukarıdaki literatür veri aralığında olduğu 

tespit edilmiĢtir.  

 

4.3. Filogenetik Analizler 

 

Mikrosatellit markörler kullanılarak populasyonlar arası genetik uzaklıkları 

tespitinde en uygun yöntemin DA genetik uzaklık metodu olduğu bilinmektedir (Nei 

1972, Tateno ve ark. 1982, Nei ve ark. 1983, Takezaki ve Nei 1996). Çizilen 

ağaçlarda ırklar arası yaklaĢık olarak %40‟lık bir varyasyonun elde edilmesi, 

populasyonların tam olarak ayrılabilmesi için yeterli kuvvete sahip olduklarını ifade 

etmektedir (Liron ve ark. 2006). 
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Özkan (2005) yaptığı çalıĢmada, DA genetik uzaklık metoduna göre 

inceledikleri populasyonlar içinde en yüksek genetik uzaklık değerinin Jersey ve 

HOLS arasında olduğunu (0,272) belirtmiĢlerdir. Populasyonlar arasında en düĢük 

genetik uzaklığın coğrafi konum veya yetiĢtirildikleri bölge itibariyle DAK ve GAK 

(0,077) arasında olduğu bildirilmiĢtir. Ayrıca DAK ve GAK değerinden sonra en 

küçük genetik uzaklık değerinin DAK ve YK ırkları (0,092) arasında olduğunu tespit 

etmiĢtir. Aynı çalıĢmada tekrar oranının %50‟nin altında bulunmuĢtur. DA genetik 

uzaklığına göre, ESM ve HOLS populasyonlarında %99 sıklıkta aynı grup 

dallanmanın meydana geldiği görülmüĢtür. Diğer dallanmalarda ise en yüksek 

dallanma sıklığı %61 ile Jersey ve ESM-HOLS populasyonları arasında Ģekillendiği 

belirlenmiĢtir. Boz ve YK populasyonları arasındaki dallanma sıklığının %44 olarak 

kaydedilmiĢtir. Kültür ırkları incelendiğinde ise Jersey populasyonunun diğer kültür 

ırklarından ayrıldığı, HOLS ile ESM ırkının birlikte gruplandığı belirlenmiĢtir. Yine, 

yerli sığır ırkları incelendiğinde Boz, DAK ve YK sığır populasyonlarının GAK, 

Jersey, ESM, HOLS ırklarından ayrı bir öbek oluĢturduğu ve bu oluĢan öbekte 

birbirleri ile en yakın yerli ırklar Boz ve YK iken birbirine en uzak olan ırkların Boz 

ve DAK olarak belirlenmiĢtir.  

 

Altınalan (2005) yaptığı çalıĢmada, Boz ile HOLS populasyonlarının birlikte 

gruplandığını ve DA genetik uzaklığı bakımından diğer yerli sığır populasyonlarına 

göre birbirlerine daha yakın olduklarını ifade etmiĢtir. KomĢu birleĢtirme ağacının 

sonuçlarına göre, DAK, YK ve GAK populasyonlarının Boz ve HOLS ırkından ayrı 

gruplandığı saptamıĢtır. Bununla birlikte YK ve GAK populasyonlarının birbirlerine 

yakın olduğu, DAK populasyonununda ise YK ve GAK ırklarından hafif bir 

farklılaĢmanın söz konusu olduğunu bildirmiĢtir. 

 

Türkiye yerli ırklarında yapılan bir çalıĢmada genetik uzaklık değerlerine 

göre en yüksek genetik uzaklık (0,203) Boz ile ZAV, en düĢük genetik uzaklık 

(0,074) ise GAK ve YGS ırkları arasında bulunmuĢtur. Genetik kimliklendirme 

matriksine göre, en yakın genetik yapı (%92,8) GAK ile YGS populasyonları 

arasında belirlenmiĢtir. Boz ile ZAV ırkları arasında ise en uzak (%81,6) genetik 

yapı belirlenmiĢtir. Populasyonların kümelenmelerine göre DAK ırkının diğer tüm 
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ırklardan tamamen ayrı bir konumda olduğu, ZAV ile Boz ırkının, YGS ile GAK 

ırklarının birlikte öbeklendiği, YK ırkının ise YGS ve GAK ırkları öbeğine yakın 

konumda olduğu belirlenmiĢtir. KomĢu birleĢtirme metodu Radyal ağaç bulgularına 

göre, ZAV ve Boz ırklarının diğer ırklardan tamamen ayrılma gösterdiği ve genetik 

anlamda da uzak olduğu belirlenmiĢtir. DAK ve YK diğer ırklardan ayrı bir noktadan 

köken aldığı, YGS ve GAK ırklarının ise aynı noktadan köken almıĢ olmasına 

rağmen yine de birbirlerinden genetik anlamda uzaklaĢtıkları da kaydedilmiĢtir. 

DAK ırkının ise diğer ırklardan genetik olarak tamamen farklı bir noktada olduğu 

bulunmuĢtur (ÖzĢensoy 2011). 

 

Bu çalıĢmada populasyonlar arası genetik kimliklendirme ve genetik uzaklık 

matriksleri hesaplanmıĢtır. En yakın genetik yapı (0,922) ve en düĢük genetik uzaklık 

(0,081) DAK ile SĠM populasyonları arasında belirlenirken, en uzak genetik yapı 

(0,699) ve en yüksek genetik uzaklık (0,358) ZAV ile HOLS populasyonları arasında 

gözlenmiĢtir. Populasyonların radyal ağacı değerlendirildiğinde, HOLS ve ESM 

populasyonlarının diğerlerinden tamamen ayrıldığı ve genetik olarak uzak olduğu ve 

birbirlerinden uzaklaĢtıkları gözlenirken, SĠM populasyonun tamamen farklı bir 

yerden kök aldığı, ZAV ve DAK populasyonlarının ise aynı noktadan kök aldıkları 

fakat birbirlerinden genetik olarak uzaklaĢtıkları belirlenmiĢtir. Populasyonların 

kümelenmeleri incelendiğinde; %94 sıklıkla ESM ve HOLS populasyonlarında aynı 

dallanmanın olduğu yani beraber kümelendikleri, ZAV ve DAK populasyonlarında 

da %51 sıklıkla aynı dallanmanın yani beraber kümelendikleri görülmektedir. SĠM 

populasyonlarının ise diğer populasyonlardan tamamen ayrı bir konumda olduğu 

görüĢmüĢtür.  

 

Bu çalıĢmada genetik uzaklık kullanılarak çizilen radyal ağaç bulgularına 

göre DAK populasyonun HOLS ve ESM populasyonundan genetik olarak uzak 

bulunması Özkan (2005) yaptığı çalıĢmada elde ettiği bulguyla uyumluluk 

göstermektedir. Altınalan (2005) yaptığı çalıĢmasında da bu çalıĢmayla benzer 

Ģekilde DAK populasyonunun HOLS populasyonundan genetik olarak uzak 

bulmuĢtur. ÖzĢensoy (2011) yaptığı çalıĢmada populasyonların kümelenmelerine 

göre DAK ırkının ZAV ve diğer populasyonlara göre ayrı konumda olduğunu ifade 
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etmiĢtir. Bu çalıĢmada ise ÖzĢensoy (2011)‟den farklı bir Ģekilde ZAV ve DAK 

populasyonlarının diğer populasyonlara göre aynı konumdan köken aldığı fakat 

genetik olarak uzaklaĢtığı bulunmuĢtur. Elde edilen bu sonucun, özellikle son 

yıllarda DAK ve ZAV ırklarının benzer bölgelerde sınırlı sayıda yetiĢtiriciliğinin 

yapılıyor olmasından kaynaklanmıĢ olabileceği düĢünüldü. 

 

Decker ve ark. (2014) toplam 134 dünya sığır ırklarıyla ilgili yaptıkları 

çalıĢmada ZAV ırkının HOLS ırkına benzer büyük bir ata yapısıyla farklı bir tarihe 

sahip olduğunu savunmuĢtur. DAK ırkının ise incelediği diğer ırklara göre ayrı bir 

konumda kümelendiğini bildirmiĢlerdir. Türkiye yerli ırklarının birbirine yakın 

olarak bulunduğu fakat ZAV ırkının köken aldığı DAK, SĠM ve ESM gibi diğer 

ırklara çok uzak genetik yapıda olması ilgi çekicidir. Yapılan bu çalıĢmada ise ZAV 

ile HOLS ırklarının en uzak genetik yapı ve en yüksek genetik uzaklık bulunmuĢtur. 

Elde edilen bulgunun Decker ve ark. (2014) tarafından yapılan çalıĢma ile oldukça 

uyumsuz olduğu görülmektedir. Ġlgili literatürde ZAV ve DAK ırklarında örnekleme 

sayısının oldukça az (sırasıyla n=5 ve n=8) ve sınırlı sayıda yapıldığı görülmektedir. 

Bu sebepler böyle bir sonucun çıkmasına sebebiyet vermiĢ olabilir. Özellikle bu 

çalıĢmada ZAV ve HOLS populasyonlarının aynı bölgede yetiĢtiriciliği yapılan 

yerlerden örnekleme yapılmasına rağmen Decker ve ark. (2014)‟ın çalıĢmasından 

tamamen farklı olarak ZAV ile HOLS populasyonlarının farklı köklere ayrıldığı 

tespit edilmiĢtir.  

 

4.4. Populasyonlara Atanma Testi 

 

 Farklı ırklardaki bireylerin mikrosatellit bölgelerine göre hangi populasyona 

dahil veya benzer olduğunu belirlemek için bireylerin populasyonlara atanma testi 

yapılmıĢtır. Yapılan bu çalıĢmada 209 bireyden 65 bireyin farklı populasyonlara 

atandığı tespit edilmiĢtir. Populasyonlardan ZAV ırkında toplam 49 birey olup 8 

bireyi farklı populasyona, DAK ırkında toplam 40 birey olup 22 bireyi farklı 

populasyona, SĠM ırkında toplam 40 birey olup 16 bireyi farklı populasyona, HOLS 

ırkında toplam 40 birey olup 6 bireyi farklı populasyona ve ESM ırkında toplam 40 

birey olup 13 bireyi farklı populasyona atandığı gözlenmiĢtir. Elde edilen verilerin 

FCA verileri ile uyumlu olduğu görüldü. 



82 

 

 Özkan (2005) yaptığı çalıĢmada DAK ırkından 35 bireyi incelendiğinde, 6 

bireyin hiçbir populasyona tayin edilemediği, 17 bireyin birden fazla populasyona 

tayin edildiği, 5 bireyin DAK populasyonuna tayin edildiği, 2 tane bireyin yanlızca 

GAK populasyonuna tayin edildiği, 4 tanesinin ise yanlızca YK populasyonuna ve 1 

tanesinin ise yanlızca Boz ırk populasyonuna tayin edildiği belirlenmiĢtir. Ayrıca 

kültür ırkları içerisinde HOLS ırkının diğer populasyonlara göre daha özgün 

genotiplere sahip olduğu da bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada da en fazla baĢka 

populasyona tayin edilen bireylerin, DAK populasyonunda olduğu ve kültür ırkları 

içerisinde HOLS ırkının SĠM ve ESM ırklarına göre daha özgün genotiplere sahip 

olduğu belirlenmiĢtir. 

 

ÖzĢensoy (2011) Türkiye yerli sığır ırklarında yaptığı çalıĢmada 245 bireyden 

213 bireyin (%87) kendi populasyonuna atandığını belirlerken 32 bireyin (%13) ise 

farklı populasyonlara atandığını saptamıĢtır. Özellikle ZAV ırkında farklı bir 

populasyona tayin edilme belirleyemezken DAK ırkında ise diğer ırklardan daha az 

oranda farklı bir populasyona tayin edilme belirlemiĢtir. En fazla farklı populasyona 

atanmanın YGS ırkında belirlediğini ifade etmiĢtir. Sunulan bu çalıĢmada ise ZAV 

ırkının farklı populasyona atanma oranın düĢük olduğu belirlenirken DAK ırkının en 

fazla farklı populasyona atanan ırk olduğu görülmüĢtür. Elde edilen veriler ıĢığında 

yerli ırklardan olan ZAV‟ın diğer ırklara göre daha özgün genotipe sahip olduğu 

söylenebilir. DAK ırkından elde edilen sonuçların ÖzĢensoy (2011) yaptığı 

çalıĢmadan uyumsuz olmasının temel nedeninin son yıllarda özellikle Doğu 

Anadolu‟da yapılan kontrolsüz melezlemelerden ve örneklemelerin yapıldığı yerlerin 

farklılığından kaynaklanmıĢ olabileceği düĢünülmektedir.    

 

4.5. Darboğaz (Bottleneck) Testi 

 

Bu çalıĢmada kullanılan populasyonların yok olma tehlikesi geçirip 

geçirmediğini belirlemek amacıyla Darboğaz testi yapılarak Wilcoxon testi TPM 

modeli ile önemlilik düzeyleri belirlenmiĢtir. Bu testin sonuçları incelendiğinde 

ZAV, DAK, SĠM, HOLS ve ESM (P<0,05) populasyonlarının normal L dağılımı 

gösterdiğinden yok olma tehlikesi geçirmedikleri sonucuna varılmıĢtır.  
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Yerli sığır ırklarında ÖzĢensoy (2011) tarafından yapılan bir çalıĢmada YK, 

Boz, GAK, YGS populasyonlarında P>0,05 ve normal L dağılımı gösterdiğinden,  

ZAV ve DAK populasyonlarının ise P<0,05 olmasına rağmen normal L dağılımı 

gösterdiğinden dolayı yok olma tehlikesi geçirmedikleri gözlenmiĢtir. P<0,05 

bulunmasına çalıĢmada kullanılan hayvan sayısının azlığını sebep olarak 

göstermiĢtir. Bu çalıĢmada ise kullanılan ZAV ve DAK populasyonlarının örnek 

sayısı yukarıda belirtilen literatürdeki örnek sayısından fazla olduğu için P>0,05 

bulunmuĢtur. 

 

Özkan (2005) yerli sığır ırkları (Boz, DAK, YK, GAK) ve kültür sığır 

ırklarında (Jersey, ESM, HOLS) yaptığı çalıĢmada tüm ırkların darboğazdan geçme 

ihtimalini hesaplamıĢ ve tüm olasılıkları 0,41‟den büyük olarak saptamıĢtır. 

Dolayısıyla incelediği ırkların yok olma tehlikesi geçirmiĢ olma ihtimalinin 

olmadığını ifade etmiĢtir. Bu çalıĢmada da Özkan (2005) ile benzer ırklar (DAK, 

ESM, HOLS) kullanılmıĢ ve sonuçların uyumlu olduğu görülmüĢtür.  

 

Radhika ve ark. (2017) yaptıkları bir çalıĢmada Hindistan sığırlarının yok 

olma tehlikesi geçirip geçirmediği Wilcoxon testi ve TPM modeli ile incelenmiĢtir. 

Elde edilen sonuçlarda P>0,05 düzeyinde tespit edilmiĢ, ayrıca allel dağılım frekans 

grafiğinin normal L dağılımı gösterdiği belirlenmiĢ ve populasyonların darboğaz 

etkisinde kalmadıkları saptanmıĢtır. Fransız yerli sığırlarında yapılan bir çalıĢmada 

darboğaz testi sonuçları değerlendirildiğinde Wilcoxon P değeri 0,517 olarak 

belirlenerek, bu değerin P>0,05 olduğundan populasyonların yok olması riski 

olmadığını bildirilmiĢtir (Gamarra ve ark. 2017). Yine Krameranko ve ark. (2017) 

tarafından yapılan bir çalıĢmada darboğaz testi sonuçlarına bakıldığında P değeri 

0,551 olarak tespit edilmiĢ ve populasyonların yok olma tehlikesi geçirmedikleri 

gözlemlenmiĢtir. Yukarıdaki literatürde elde edilen sonuçların bu çalıĢmayla 

benzerlik gösterdiği görülmüĢtür. 
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4.6. Faktöriyel Benzerlik Analizi   

 

Üç boyutlu düzlemde populasyonlara ait bireyler arasındaki genetik iliĢkiyi 

belirlemek veya populasyon düzeyindeki akrabalıkları incelemek amacıyla yapılan 

bir analizdir (Lebart ve ark. 1984, Lebart ve Mirkin 1993).  

 

Bu çalıĢmada filogenetik iliĢki grafiği ve çizilen radyal ağaç bulgularına 

benzer Ģekilde FCA bulgularında da benzer sonuçlara rastlanmıĢtır. ZAV, DAK ve 

SĠM populasyonlarının kendi kümelerine ayrıldıkları, DAK populasyonun bazı 

bireylerinin ZAV ve ESM populasyonuna yakın olduğu ve DAK populasyonunun 

birkaç bireyinin de diğer tüm bireylerden uzak olup kendi populasyonunu temsil 

ettiği, HOLS ve ESM populasyonlarının ise yakın konumda kümelendikleri ve bazı 

bireylerinin karıĢım gösterdiği saptanmıĢtır.  

 

Türkiye yerli sığır ırklarının incelendiği bir çalıĢmada FCA grafiğinde Boz 

ırkının diğer tüm ırklardan (DAK, YGS, YK, ZAV, GAK) tamamen ayrıldığı iki 

farklı grubun Ģekillendiği belirlenmiĢtir. GAK ve YGS ırklarının birbirlerine 

karıĢtıkları, YK ırkının GAK ve YGS ırklarına çok yakın konumda oldukları 

bildirilmiĢtir. ZAV ile DAK ırklarının ise diğer ırklardan ve birbirlerinden 

ayrıldıkları, ayrı bir konumda kümelendikleri görülmüĢtür (ÖzĢensoy 2011). Yapılan 

bu çalıĢmada ZAV ve DAK ırklarının genel olarak ayrı öbeklendiği fakat bazı 

bireylerin ırk bazında tam olarak ayrılmadığı ÖzĢensoy (2011)‟in bildirdiğinden 

farklı olarak bulunmuĢtur. Elde edilen bu sonuca son yıllarda ZAV ve DAK ırkının 

yakın coğrafi konumda bulunmaları nedeniyle melezlemelerin olmasından ve aynı 

bölgeden örnekleme yapılmasından kaynaklanmıĢ olabileceği düĢünülmektedir.    

 

Özkan (2005) yaptığı çalıĢmada incelediği yerli ırkların birlikte analiz 

sonucunda YK, Boz ve GAK ırklarının birbirlerinden ayrı ayrı olarak öbeklendiğini, 

DAK ırkının ise diğer yerli ırklardan tam anlamıyla ayrılmadığını ifade etmiĢtir. Bu 

çalıĢmada da yerli ırklardan olan ZAV ve DAK ırklarının farklı öbeklenmiĢ olsa bile 

bir karıĢımı olduğu görülmektedir. Bu sonuçlarda DAK ırkının yerli ırklarla karıĢım 

halinde olduğunun bir göstergesidir. Aynı çalıĢmada (Özkan 2005) kültür ırkları ayrı 

değerlendirildiğinde incelenen ırkların ayrı öbeklendiği fakat HOLS ve ESM 
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populasyonlarında az da olsa karıĢımın olduğu görülmektedir. Bu çalıĢmada da 

kültür ırkları incelendiğinde SĠM ırkının HOLS ve ESM ırklarından ayrıldığı HOLS 

ile ESM ırklarının karıĢım halinde olduğu görülmüĢtür.  

 

Altınalan (2005) tarafından yapılan bir çalıĢmada YK ile GAK 

populasyonlarının birlikte kümelendiği, DAK ile Boz populasyonlarının da birlikte 

bir küme oluĢturduğunu bildirilmiĢtir. Ġncelediği yerli ırkların HOLS populasyonuyla 

uzak konumda kümelendiğini belirtmiĢtir. Bu çalıĢmada da benzer Ģekilde HOLS 

populasyonunun yerli ırklardan (ZAV-DAK) ayrı kümelendiği belirlenmiĢtir.  

 

4.7. Moleküler Varyans Analizi 

 

Bu çalıĢmada genetik çeĢitliliğin ırklar arası ve ırklar içindeki dağılımını 

hesaplamak için iki farklı Ģekilde grup oluĢturuldu ve AMOVA analizi yapıldı. Ġlk 

olarak tüm ırklar bir grup olarak düĢünülerek analize tabii tutulmuĢtur. Analiz 

sonucunda populasyonlar arası %3,55 ve populasyonlar içi %96,45 genetik 

varyasyon belirlenmiĢtir. Ayrıca elde edilen bu değerlerin istatistiksel olarak önemli 

olduğu saptanmıĢtır (P<0,001). Ġkinci kez yapılan AMOVA testinde ise ZAV-DAK 

bir grup, ESM-HOLS bir grup, SĠM bir grup olacak Ģekilde gruplama yapılmıĢ ve 

analize tabii tutulmuĢtur. Analiz sonucunda gruplar arası %0,16; gruplardaki 

populasyonlar arası %3,42 ve populasyonlar içi %96,42 oranında genetik varyasyon 

belirlenmiĢtir. Elde edilen bulguların populasyonlar içi ve gruplardaki populasyonlar 

arası farklılıkların istatistiksel olarak önemli (P<0,001), gruplar arası farklılıkların ise 

önemsiz olduğu bulunmuĢtur. 

 

Özkan (2005) yaptığı çalıĢmada moleküler varyans analizinde; yerli sığır 

ırkları (Boz, DAK, YK, GAK) ve kültür sığır ırklarından (Jersey, ESM, HOLS) iki 

grup oluĢturmuĢ ve toplam genetik varyasyonun %93,74‟ü populasyonlar içinde, 

%4,43‟sının grup içi populasyonlar arasında, %1,79‟unun ise gruplar arası olduğunu 

ifade etmiĢtir. Yine populasyonlar ve gruplar arası istatistiksel farklılıkların önemli 

olduğunu saptamıĢtır (P<0,001). Elde ettiği bulgular ıĢığında en az bir populasyonun 

diğerlerinden farklı olduğunu belirtmiĢtir. Tüm populasyonları tek grup olarak 

incelediğinde ise populasyonlar içinde %97,75 ve populasyonlar arasında %2,25 
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genetik varyasyon oranlarını bildirmiĢtir. Ayrıca populasyonlar arası istatistiksel 

farklılığı P<0,001 düzeyinde bulmuĢtur. Bu çalıĢmada elde edilen oranların 

yukarıdaki literatür bilgisiyle uyumlu olduğu görülmüĢtür.  

 

Türkiye yerli sığır ırklarında (ZAV, DAK, Boz, YK, GAK, YGS) 20 

mikrosatellit markör kullanılarak yapılan bir çalıĢmada AMOVA analiz sonuçlarına 

göre, populasyonda toplamda %98,04'lük bir genetik varyasyon bulunurken, 

populasyonlar arasında %1,96 varyasyon kaydedilmiĢtir. Bununla birlikte 

populasyonlardaki toplam genetik varyasyon istatistiksel olarak anlamlı (P<0,001) 

bulunmuĢtur (ÖzĢensoy ve Kurar 2014).  

 

Sanarana ve ark. (2016) Güney Afrika Nguni sığır ekotiplerinin genetik 

çeĢitliliğini ve populasyon yapısını belirlemek amacıyla 22 mikrosatellit markör 

kullanarak yaptıkları çalıĢmada AMOVA analizine göre, genetik varyasyonun 

%4,8'inin populasyonlar arasındaki farklılıklardan kaynaklandığını ve %95,2'sinin 

populasyonlar içindeki bireyler arasındaki farktan kaynaklandığını göstermiĢlerdir. 

 

Brasil ve ark. (2013) tarafından yapılan bir çalıĢmada Brazilya‟da 

yetiĢtiriciliği yapılan 9 farklı sığır ırkında (Brahman, Gyr, Girolando, Guzerad, 

HolĢtayn, Jersey, Nelore, Senapol, Tabapua) 11 mikrosatellit markör kullanılarak 

genetik varyasyonlar belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. AMOVA testi sonuçlarına göre 

populasyonlar içi %85,28 ve populasyonlar arası %14,72 oranında genetik varyasyon 

olduğu belirlenmiĢtir.  

 

Bu çalıĢmada elde edilen AMOVA testi sonuçlarına göre populasyonlar içi ve 

populasyonlar arası farklılıkların istatistiksel olarak önemli olduğu ve bildirilen 

literatürlerle (Özkan 2005, Brasil ve ark. 2013, ÖzĢensoy ve Kurar 2014, Sanarana 

ve ark. 2016) benzerlik gösterdiği belirlenmiĢtir. 
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4.8. Mantel Testi 

 

Bu test,  FST değeri ile coğrafi uzaklık arasında önemli bir iliĢki olup 

olmadığını (Smouse ve ark. 1986) belirlemek amacıyla yapılmıĢtır. Bu çalıĢmada 

populasyonların FST değerleri kullanılarak yapılan Mantel analizi sonucunda FST 

değeri ile coğrafi uzaklık arasında korelasyonun pozitif, kuvvetli (0,999909) ve bu 

iliĢkinin istatistiksel olarak önemli (P<0,01) olduğu belirlenmiĢtir.  

 

Maudet ve ark. (2002) tarafından yapılan bir çalıĢmada altı yerli Fransız sığır 

ırkı (Abondance, Tarentaise, Villard de Lans, Montbe'liarde, Limuzin ve Charolais) 

ve HOLS arasındaki genetik değiĢkenlik ve iliĢkiler 23 mikrosatellit markör 

kullanılarak araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmada kullanılan her bir ırkın coğrafi merkezini 

coğrafi lokalizasyon olarak kullanıldığında Fransız ırklarında genetik ve coğrafi 

uzaklık arasında anlamlı bir iliĢki bulmuĢlardır (r=0,70, P=0,012). Bununla birlikte, 

HOLS ırkının genetik ve coğrafi olarak en uzak ırk olduğunu ve korelasyonun ana 

kaynağını oluĢturduğu ifade edilmiĢtir. Bu bulguyu destekler nitelikte HOLS ırkı 

çıkarıldığında korelasyonun anlamlı olmadığı bulunmuĢtur (r=0,47, P=0,067). 

Bununla birlikte, Ġsviçre sığırları dahil olmak üzere, genetik ve coğrafi uzaklık 

arasında pozitif bir korelasyon bulunurken (r=0,62, P=0,04), HOLS ırkı 

çıkarıldığında hiçbir korelasyon bulunmadığı belirtilmiĢtir. 

 

Chikhi ve ark. (2004) Jersey adası ırkının genetik çeĢitliliğini ve yapısını 

inceledikleri çalıĢmada akrabalık iliĢkilerini ve coğrafi farklılaĢma ile bölgeler 

arasındaki coğrafi ayrılık arasındaki iliĢkiyi değerlendirmiĢlerdir. ÇalıĢmada 12 

mikrosatellit markör kullanmıĢlardır. Mantel testinin sonucuna göre coğrafi ve 

genetik mesafeler arasında anlamlı bir korelasyonun olmadığını belirlenmiĢtir 

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

 

ÖzĢensoy ve Kurar (2014) tarafından yapılan bir çalıĢmada yerli sığır 

populasyonları değerlendirildiğinde genetik mesafe ve coğrafi uzaklık arasındaki 

korelasyonu pozitif, zayıf (0,715911) ve istatistiksel olarak anlamlı  (P<0,01), FST ile 

coğrafi mesafe arasındaki korelasyon değerini (0,990176), pozitif ve istatistiksel 

olarak anlamlı (P<0,01) belirlemiĢlerdir. Bildirilen çalıĢmadaki FST ile coğrafi 
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uzaklık arasında belirlenen korelasyon değeri ile yapılan bu çalıĢmada elde edilen 

korelasyon değerinin uyumlu olduğu görülmüĢtür. 

 

4.9. Polimorfizm Bilgi İçeriği 

 

Polimorfizm bilgi içeriği populasyonlarda polimorfizm hakkında bilgi veren 

bir ölçüttür. Yapılan çalıĢmalarda PIC değerinin 0,5‟ten büyük olduğunda yüksek 

düzeyde bilgi verici olduğu, 0,25-0,5 arasında olması ise iyi düzeyde bilgi verici 

olduğu ifade edilmiĢtir (Botstein ve ark. 1980, ÖzĢensoy 2011). ZAV, DAK, GAK, 

YK, Boz ve YGS ırklarının kullanıldığı bir çalıĢmada ortalama PIC değerlerinin 0,60 

(INRA023) ve 0,87 (TGLA53) arasında değiĢim gösterdiği saptanmıĢtır. ZAV 

ırkında PIC değerlerinin 0,19 (ETH10) ve 0,88 (TGLA53), DAK ırkında ise PIC 

değerleri 0,62 (INRA005) ve 0,86 (TGLA227) arasında olduğu belirlenmiĢtir 

(ÖzĢensoy 2011). Bu çalıĢmada ise PIC değerleri ZAV ırkında 0,23 (ETH10) ve 0,88 

(TGLA53, TGLA122), DAK ırkında ise 0,23 (BM2113) ve 0,93 (TGLA53) arasında 

olduğu saptanmıĢtır. ÇalıĢmadaki ZAV ırkı ile ilgili elde edilen verilerin ÖzĢensoy 

(2011) ile uyumlu olduğu fakat DAK ırkı en düĢük PIC değeri bakımından farklı 

olduğu görülse de DAK ırkının PIC değeri genel ortalaması ilgili çalıĢmada 0,75 

bulunmuĢtur. Bu değer sunulan bu çalıĢmada DAK için belirlenen 0,76 PIC değeri 

ile uyumluluk göstermektedir.     

     

Ġtalya‟nın değiĢik bölgelerinde belirlenen 13 farklı ırk ile 30 mikrosatallit 

kullanılarak yapılan bir çalıĢmada populasyonlardaki polimorfizmin ölçülmesi için 

kullanılan PIC değeri en yüksek Podolya populasyonunda belirlenmiĢtir. Podolya 

ırkında elde edilen PIC değerini ise sırasıyla ESM, HOLS ve SĠM populasyonları 

takip etmiĢtir (D‟Andrea ve ark. 2011). Bu çalıĢmada ise Doğu Anadolu Bölgesinde 

yetiĢtiriciliği yapılan DAK ve ESM sığır ırklarında PIC değerleri (0,76) en yüksek 

bulunmuĢtur. Bu ırkların PIC değerlerini sırasıyla ZAV (0,75), HOLS (0,73) ve SĠM 

(0,72) populasyonları izlemiĢtir. Literatüre benzer Ģekilde (D‟Andrea ve ark. 2011) 

kullanılan mikrosatellit markörler ile yapılan bu çalıĢmada da en düĢük PIC değeri 

SĠM populasyonunda belirlenmiĢtir.  
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Bu çalıĢmadaki PIC değerleri ortalama 0,44 (BM2113) ve 0,92 (TGLA53) 

arasında değiĢtiği görülmektedir. Yapılan bazı çalıĢmalarda ise PIC değerleri 

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) (Ilie ve ark. 2015), 0,410 (ETH185) ve 0,866 (CSSM66) (Vargas ve ark. 

2016) arasında değiĢim gösterdiği belirlenmiĢtir. Literatürde ifade edilen verilerin bu 

çalıĢmada elde edilen PIC değerleri arasında olduğu ve benzerlik gösterdiği 

görülmüĢtür.   

 

4.10. Genetik Yapı Testi 

 

Bayes‟in kümeleme yöntemleri, bireylerin genetik benzerliklerine dayanarak 

gruplara atanmasını sağlar ve gözlemlenen genetik çeĢitliliğin altında yatan atalara 

ait nüfusların sayısı hakkında bilgi sağlar (Delgado ve ark. 2012). Genetik yapı testi, 

MCMC yöntemini kullanır ve veri kümesinde önceden tanımlanmıĢ sayıda küme (K 

değeri) göz önüne alındığında gözlemlenen genotipik dizinin olasılığının doğal 

logaritmasını tahmin eder (Pritchard ve ark. 2000). Evanno ve ark. (2005)‟nın 

yöntemine göre yapılan bu çalıĢmada, MCMC sayısı ve periyot uzunluk değeri 

100000 olarak alınmıĢ, 1 ile 7 arasında farklı K değerlerinde (20 tekrarlı) yapılan 

denemeler sonucunda populasyonları en iyi ayıran K değerinin 3 olduğu tespit 

edilmiĢtir.  

 

Özkan (2005) çalıĢmasında Türkiye‟deki bazı yerli sığır ırkları (Boz, DAK, 

YK, GAK) ve kültür sığır ırklarının (Jersey, ESM, HOLS) en iyi Ģekilde ayıran K 

değerinin 7 olduğu saptamıĢtır. Yine Türkiye‟deki kültür sığır ırklarına ait bireyler 

genellikle ayrı populasyonlar olarak daha net bir Ģekilde ayrıldığını, yerli sığır 

ırklarının ise kültür ırklarına göre daha az bir netlikte ayırım yapıldığını bildirmiĢtir. 

Yerli sığır ırklarında (YK, Boz, GAK, YGS, ZAV ve DAK) yapılan baĢka bir 

çalıĢmada ise (ÖzĢensoy 2011) populasyonlardaki bireyleri ve populasyonları en iyi 

ayıran K değeri 7 olarak tespit edilmiĢtir.   
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Afrikaner sığırlarının genetik çeĢitliliğini, Güney Afrika ve Namibya'nın 

farklı coğrafi bölgelerindeki 27 sürüden 11 mikrosatellit markör kullanarak 1257 

hayvanı genotipleyerek incelendiği bir çalıĢmada, Bayes‟in kümeleme algoritması 

kullanılarak gerçekleĢtirilen çoklu lokus atamayla, üç temel genotipik grupları 

belirlemiĢlerdir ve bu grupları temsil etme olasılığının en yüksek olduğu K değeri 3 

olarak gösterilmiĢtir (Pienaar ve ark. 2018). 

 

Ġyi bilinen bir Fransız etçi sığırı olan Blonde d‟Aquitaine'in genetik 

çeĢitliliğini değerlendirmek ve Blonde d'Aquitaine, Limousin ve Salers arasındaki 

iliĢkileri anlamak için yapılan bir çalıĢmada STRUCTURE programını kullanarak 

bireyler, ırklara bakılmaksızın genetik kümelere ayrılmıĢ ve populasyonlardaki 

bireyleri ve populasyonları en iyi ayıran K değeri 4 olarak bulunmuĢtur (Amigues ve 

ark. 2011). Wiener ve ark. (2004) yaptıkları çalıĢmada 30 mikrosatellit markör 

kullanarak 8 farklı sığır ırkında genetik yapının ve ırklara ait bireylerin tayin edilme 

düzeylerini incelenmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda en iyi gruplamayı veren K değerinin 8 

olduğu ve %90‟dan fazla bireyin bir ırka tayin edildiği de bildirilmiĢtir.  

 

Simčič ve ark. (2013) yaptıkları çalıĢmada 16 Orta Avrupa sığır ırkından elde 

edilen verilerle, 150 Cika sığırın 14 mikrosatellit markör için genotipleri 

karĢılaĢtırmıĢlardır. ÇalıĢmada populasyonlardaki bireyleri ve populasyonları en iyi 

ayıran K değerinin 7 olduğu belirlenmiĢtir. Podolya sığırının da içinde bulunduğu 13 

farklı Ġtalyan ve Avrupa sığırından yapılan bir çalıĢmada populasyonlardaki bireyleri 

ve populasyonları en iyi ayıran K değerinin 9 olduğu bildirilmiĢtir (D‟Andrea ve ark. 

2011). Latin Amerika‟da bulunan 26 ırk kullanılarak yapılan bir çalıĢmada 

populasyonlardaki bireyleri ve populasyonları en iyi ayıran K değeri 21 olduğu ifade 

edilmiĢtir (Delgado ve ark. 2012).   

 

Yukarıda belirtilen literatürlerde (Wiener ve ark. 2004, Özkan 2005, Amigues 

ve ark. 2011, ÖzĢensoy 2011, Delgado ve ark. 2012, Simčič ve ark. 2013, Pienaar ve 

ark. 2018) populasyonları ayıran en iyi K değerlerinin 3-21 arasında değiĢtiği ifade 

edilmiĢtir. Bu çalıĢmada ise populasyonları ayıran en iyi K değeri 3 olarak 

bulunmuĢtur. 
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5. SONUÇ 

 

Bu çalıĢmada Türkiye‟de lokal olarak Kars ve Ardahan illerinde yetiĢtiriciliği 

yapılan ve bölgeye adapte olmuĢ fakat saf olarak yetiĢtiriciliğinin yapılmamasından 

dolayı günden güne sayısının ciddi bir Ģekilde azalma gösterdiği ZAV ve DAK sığır 

ırklarının halen bölgede yetiĢtirilen ve geçmiĢte de ZAV ırkının oluĢumuna DAK ile 

birlikte katkı sağladığı bildirilen kültür ırklarından olan SĠM ve ESM sığırları ile 

mikrosatellit markörler kullanılarak genetik karakterizasyon çalıĢması ilk kez 

yapılmıĢtır. Ayrıca ZAV ırkının HOLS ırkı ile genetik olarak iliĢkili olduğu 

yönündeki bilgilerde Türkiye‟de ilk kez araĢtırılmıĢtır.  

 

 ÇalıĢmada populasyonlar arası genetik çeĢitliliğin belirlenmesi için 19 

mikrosatellit markör kullanılmıĢtır. Genel olarak toplam 274 farklı allel belirlenirken, 

ortalama allel sayısı 10,29 olarak tespit edilmiĢtir. Ġncelenen populasyonlar içinde en 

fazla allel ve özgün allel sayısının DAK, en düĢük allel ve özgün allel sayısının ise 

HOLS populasyonunda olduğu belirlenmiĢtir.  

 

Ġncelenen populasyonlar içerisinde Ho değeri en düĢük ZAV 

populasyonunda, en yüksek ise ESM populasyonunda belirlenmiĢtir. He değeri en 

düĢük SĠM populasyonunda en yüksek ise ESM populasyonunda saptanmıĢtır.  

 

Ġncelenen populasyonlar arasında en uzak genetik yapı (0,699) ve en yüksek 

genetik uzaklık (0,358) ZAV ile HOLS arasında gözlenmiĢtir. ZAV ırkı ile HOLS 

ırkı arasında belirlenen genetik yakınlık düzeyinin, ZAV ırkının oluĢumunda genetik 

kaynaklık teĢkil eden DAK, ESM ve SĠM ırkları arasında belirlenenden çok daha az 

bir genetik yakınlık olduğu tespit edilmiĢtir. Ayrıca en yakın genetik yapı ve en 

düĢük genetik uzaklık DAK ve SĠM populasyonları arasında saptanmıĢtır.  

 

Populasyonların FCA grafikleri incelendiğinde ZAV, DAK ve SĠM 

populasyonlarının HOLS populasyonundan ayrı kümelendiği görülmüĢtür. HOLS ve 

ESM populasyonlarının ise yakın konumda kümelendikleri ve bazı bireylerinin 

karıĢım gösterdiği saptanmıĢtır. Populasyon için çizilen radyal ağaçlar incelendiğinde 
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ise ZAV ve DAK populasyonlarının aynı noktadan köken aldıkları fakat zamanla 

ayrıldıkları belirlenmiĢtir. Kars ve yöresinde yetiĢtiriciliği yapılan ZAV sığır ırkının 

oluĢumunda katkı sağlayan ESM ve SĠM ırklarından tamamen ayrıldığı 

belirlenmiĢtir.   

 

Ġncelenen yerli ırklardan ZAV ile kültür ırklarından HOLS populasyonlarında 

en düĢük oranda farklı populasyonlara atanma gözlenirken, DAK populasyonunda 

ise en yüksek oranda diğer populasyonlara atanma gözlenmiĢtir. Elde edilen bu 

sonuçlara göre ZAV populasyonunun DAK populasyonuna göre daha özgün 

genotipe sahip olduğu düĢünülmektedir. DAK populasyonlarının en yüksek oranda 

diğer populasyonlara atanmasının, düĢük verim özelliklerine sahip olmasından dolayı 

yetiĢtiriciler tarafından verim arttırmak amacıyla kültür ırklarıyla kontrolsüz bir 

Ģekilde melezlenmelerinden kaynaklanabileceği düĢünülmektedir.  

 

Bu çalıĢmada FIS değeri ZAV ve DAK populasyonlarında en yüksek düzeyde 

tespit edilirken, populasyonlara göre FIS değerleri ortalamalarının 0,210-0,301 

arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Ayrıca FST değeri bakımından ZAV ve HOLS 

populasyonlarında genetik olarak benzerliğin daha az, DAK ve SĠM 

populasyonlarında ise genetik benzerliğin daha yüksek düzeyde olduğu 

belirlenmiĢtir.  

 

Populasyonların yok olma tehlikesi bakımından yapılan darboğaz testi 

sonucuna göre incelenen tüm populasyonlar için P>0,05 olduğundan ve 

populasyonların normal L dağılımı göstermesinden dolayı yakın geçmiĢte yok olma 

tehlikesi geçirmedikleri sonucuna varılmıĢtır. Oysaki Türkiye yerli sığır ırklarından 

olan ZAV ve DAK populasyonlarının sayısı gün geçtikçe önemli düzeyde azalmıĢtır. 

Bölgeye özgü olan bu yerli ırkların yerini kültür ırkları veya kontrolsüz bir Ģekilde 

yapılan melezlemelerle oluĢturulmuĢ melezleri almaktadır. Bu nedenle ZAV ve DAK 

ırklarının bölgedeki varlıklarının koruma altına alınması ve saf sürülerin 

oluĢturulmasına ihtiyaç olduğu düĢünülmektedir. 
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Sonuç olarak; Türkiye‟de kuzeydoğu Anadolu bölgesinde lokal olarak 

yetiĢtiriciliği yapılan yerli ırklardan ZAV ve DAK ırklarının, özellikle de bölge 

yetiĢtiricileri için süt ürünleri üretiminde ayrı bir öneme sahip olan ZAV ırkının 

gerek bu çalıĢmada bir arada ele alınan kültür ırklarına ve gerekse de diğer kültür 

ırklarına olan olası kimi genetik üstünlüklerinin korunması amacıyla bölgede kayıtlı 

saf yetiĢtiriciliğinin desteklenmesi yönünde önlemler alınmalıdır. Aksi halde bu 

çalıĢmayla kültür ırklarına göre yerli ırklarda daha yüksek düzeyde belirlenen 

genetik çeĢitliliğin zamanla kaybolması kaçınılmaz olacaktır.   
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