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OZET

TURKIYE’DE YETIiSTiRiLEN BAZI SIGIR IRKLARINDA GENETIK
CESITLILIGIN MIKROSATELLIT MARKER YONTEMIYLE
BELIRLENMESI

Eymen DEMIR

Yiiksek Lisans, Zootekni Anabilim Dah
Damisman: Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU
Temmuz 2018, 79 sayfa

Bu c¢alismada FAO tarafindan tavsiye edilen 20 farkli mikrosatellit marker
kullanilarak Tiirkiye yerli sigir irklarindan Boz Irk (BI), Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK),
Yerli Kara (YK) ve kiiltiir irk1 olarak Siyah Alaca (SA) da genetik gesitlilik incelenmistir.
Her wrktan 30 bireyin incelendigi ¢alismada toplam 204 allel tespit edilmistir. Lokus
basina ortalama allel sayis1 7.100 (SA) ile 8.500 (YK) araliginda degismistir. En fazla
allel sayis1t ETH185 (17) lokusunda, en az allel sayis1 ise TGLA227 (5) lokusunda tespit
edilmistir. Lokus basina diisen ortalama allel sayis1 10.2, ortalama etkili allel sayis1 5.163
olarak gdzlemlenmistir. Arastirmada belirlenen 6zgiin allel sayisinin (31) frekanslari
diisiik oldugu ve 1rk ayirt etmede kullanilamayacag tespit edilmistir. Ortalama gozlenen
ve beklenen heterozigotluk degeri tiim populasyonlar seviyesinde 0.628 ve 0.773 olarak
hesaplanmistir. Marker seviyesinde gozlenen heterozigotluk degeri 0.303 (DRBP1) ile
0.983 (ILSTSO11) araliginda degisirken beklenen heterozigotluk degeri ise 0.564
(INRABERN172) ile 0.912 (SPS113) arasinda degismistir. Akrabali yetistirme katsayisi
BI, DAK, YK ve SA populasyonlari i¢in sirasiyla 0.216, 0.202, 0.128 ve 0.069 olarak
bulunmustur. Dort sigir irkinda ortalama Fit ve Fst degerinin sirasiyla 0.185 ve 0.055
oldugu tespit edilmistir. En diisiik Fst degeri (0.030) BI ve YK populasyonu arasinda, en
yuksek Fst degeri ise (0.070) ise BI ve SA populasyonu arasinda belirlenmistir.
Arastirmada elde edilen tiim ikiserli Fst degerlerinin istatistiki agidan énemli (P<0.05)
oldugu belirlenmistir. Yapilan structure analizine goére calisilan biitiin populasyonlarin
birbirinden ayr1 kiimeler olusturdugu ancak DAK, YK ve SA populasyonlarinda genetik
bir karisimin oldugu belirlenmistir. AMOVA analizi sonuglarina gore toplam genetik
varyasyonun biiyiik bir kisminin bireyler arasindaki farktan (%94.814), % 5.186’sinin
ise populasyonlar arasindaki farktan kaynaklandigi tespit edilmistir.

Yerli sigir irklarinda goriilen sayisal azalma genetik cesitliligi olumsuz etkiledigi
gibi akrabalifin artmasina da neden olmustur. Akrabali yetistirme katsayilart ve
bottleneck test sonuglar1 géz oniine alindiginda Tiirkiye yerli sigir irklarinda koruma



programlarinin genisletilmesi ve 6zellikle sayisal varlig1 en az olan BI {izerine daha fazla
yogunlasilmasi gerektigi onerilmektedir.
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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY IN SOME CATTLE BREEDS
RAISED IN TURKEY USING MICROSATELLITE MARKERS METHOD

Eymen DEMIR
MSc Thesis in Animal Science
Supervisor: Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU
July 2018, 79 pages

In this study, genetic diversity in Turkey native cattle breeds of Turkish Grey
Steppe (TGS), Eastern Anatolian Red (EAR), Anatolian Black (AB) and also Holstein
Friesian (HF) were examined using mikrosatellite marker method by 20 microsatellite
markers recommended by Food and Agriculture Organization of the United Nations
(FAO). A total of 204 alleles were detected in 30 individuals from each breed. Average
number of allele per locus ranged from 7.1 (HF) to 8.5 (AB). The highest number of
alleles was found in ETH185 (17) and the least number of alleles in TGLA227 (5) locus.
The average number of alleles per locus was 10.2 and the average number of effective
alleles was 5.163. It was determined that private alleles (31) which were determined at
low frequencies could not be used to seperate breeds. The average observed and expected
heterozygosity values at level of all populations were found as 0.628 and 0.773,
respectively. Observed heterozygosity at the markers level ranged from 0.303 (DRBP1)
to 0.983 (ILSTS011), while expected heterozygosity ranged from 0.564
(INRABERN172) to 0.912 (SPS113). Inbreeding coefficient values for TGS, EAR, AB
and HF were found as 0.216, 0.202, 0.128 and 0.069, respectively. The average Firand
Fst values in four cattle breeds were detected as 0.185 and 0.055, respectively. The lowest
pairwise Fst value (0.030) was determined between TGS and AB breeds, while the
highest value was determined between TGS and HF breeds. In this study, all obtained
pairwise Fst values were found to be significant (P <0.05). Although studied populations
constitued sepererate clusterS from each other according to structure analysis, it was
determined that there was genetic admixture in EAR, AB and HF breeds. According to
the result of AMOVA analysis, a large part of the genetic variation (%94.814) was due
to difference between individuals and % 5.186 due to difference between populations.

Decreasing in number of domestic cattle breeds has affected genetic diversity
negatively and also led to increase kinship. It is suggested that conservation programs
should be expanded in Turkey native cattle breeds especially focusing on TGS breed
which has the lowest number of individuals when inbreeding cofficients and results of
bottleneck analysis take into consideration.
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ONSOZ

Sigir yetistiriciligi tiim diinyada oldugu gibi {ilkemiz i¢in de biiyiik bir neme
sahiptir. Toplumlarin saglikli ve dengeli beslenebilmesi bitkisel iiretimin yani sira
hayvansal iiretime de baglidir. Farkli bolgelerde yetistiriciligi yapilan yerli sigir irklar
s6z konusu bolgelerin kiiltiirel degerini olusturmakla birlikte HGK (Hayvan Gen
Kaynaklari)’na 6nemli bir katki saglamaktadir. Yapilan arkeolojik kazilar ve genetik
veriler Tiirkiye’nin sigir evcillestirme merkezine yakin oldugunu belirtmektedir (Yalgin
1981; Bruford vd. 2003). Jeopolitik konumu nedeniyle Tiirkiye tarih boyunca 6nemli bir
ticaret yolu olmustur. Bundan dolayi iilkemizde yetistirilen yerli sigir irklarmin ciddi bir
genetik cesitlilige sahip oldugu diisliniilmektedir.

Bu tez ¢alismasinda 20 mikrosatellit marker kullanilarak lilkemizde yetistiriciligi
yapilan 4 farkli sigir irkinda genetik cesitliligin ortaya konmasi ve filogenetik iliskilerin
incelenmesi amaglanmustir.

Bu konuda bana ¢alisma sansi1 veren ve tezin her asamasinda destegini gordiigiim
danisman hocam, sayin Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU’na sonsuz tesekkiir ederim.

Tez konusunun belirlenmesi, yiiriitiilmesi ve sonuglarin istatistiksel analizlerle
degerlendirilmesinde hicbir zaman yardimlarini esirgemeyen sayin Dr. Ogr. Uyesi Taki
KARSLI’ya tesekkiir ederim.

Laboratuvar  bilincinin  kazanilmasinda ve laboratuvar ¢alismalarinin
yiiriitiilmesinde bana hep yardimci olan Ars. Gor. Bahar ARGUN KARSLI ve Ogr. Gér.
Emine SAHIN e tesekkiir ederim.

Laboratuvar alt yapimizin yetersiz kaldig1 durumlarda laboratuvar olanaklarini
kullanmama izin veren Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Béliimii
Ogretim tiyesi sayin Prof. Dr. Biillent UZUN’a tesekkiir ederim.

Yiiksek Lisans doenminde her zaman manevi desteklerini gordiiglim, Antalya’da
ikinci ailem olarak nitelendirdigim arkadasim Deniz OZPINAR’a ve saymn Levent
CELIKBAS’a tesekkiir ederim.

Bugiinlere gelmemde en biiyiik katkis1 olan ve higbir fedarkarliktan kacinmayan
basta babam Ridvan DEMIR olmak iizere annem Semse DEMIR’e, agabeyim Celal
DEMIR’e ve kardeslerim Enes DEMIR, Halime DEMIR ve Yiisra DEMIR’e yiirekten
tesekkiir ederim.

Tezime maddi kaynak saglayan Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri
Koordinasyon Birimi (BAP) ne tesekkiir ederim.
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SIMGELER VE KISATLMALAR

Simgeler
A : Adenin Niiklotidi

B¢ : Baz Cifti

C : Sitozin Niikleotidi

°C : Santigrat Derece

G : Guanin Niikleotidi

He : Beklenen Heterozigotluk
Ho  : Gozlenen Heterozigotluk
kb : Kilobaz

M : Molar

MgCl2 : Magnezyum Kloriir
mM  : Mili Mol

Na : Gozlenen Allel Sayisi
NaCl : Sodyum Kloriir

Ne : Etkili Allel Sayis1

: Timin Nikleotidi
V : Volt
ul : Mikro Litre
Kisaltmalar

AG  : Allel Genisligi
AFLP : Cogaltilmig Parga Uzunluk Polimorfizmi
AMOVA: Molekiiler Varyans Analizi

Bl : Boz Irk



DAK : Dogu Anadolu Kirmizist

DNA : Deoksiribo Niikleik Asit

EDTA : Ethylene Daimin Tetra Acetic Acid

Fis  : Alt Populasyonlardaki Ortalama Akrabalik Katsayis
Fir : Tiim Populasyonda Ortalama Akrabalik Katsayisi
Fst  : Alt Populasyonlar Arasi Genetik Farklilik
mtDNA: Mitokondriyal DNA

PCR : Polimeraz Zincir Reaksiyonu

PIC : Polimorfizm Bilgi I¢erigi

RAPD : Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA

SA  :Siyah Alaca

SDS : Sodyum Dodesil Siilfat

SMM: Basamak Tarz1 Mutasyon Modeli

SNP : Tek Niikleotid Polimorfizmi

SSR : Basit Dizi Tekrarlar

STR :Kisa Ard Arda Tekrarlar

TAE : Tris-Acedate-EDTA

TE  :Tris-EDTA

TPM : iki Safhali Mutasyon Modeli

YK :Yerli Kara

Xi
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1. GIRIS

Diinyanin hemen hemen her yerinde yetistiriciligi yapilabilen bir ¢iftlik hayvan:
tiiri olan sigirlar, insanlar i¢in et ve siit gibi kaliteli hayvansal proteinleri karsilamada
Oonemli bir paya sahiptir. Sigirlar, insanlarin tiikketmedigi besinler ile beslenmeleri ve ¢ok
farkli iklim kosullarinda yasayabilmeleri bakimindan diger ¢iftlik hayvanlariyla
karsilagtirildiginda 6nemli avantajlara sahiptir.

Tiim diinyada oldugu gibi Tiirkiye’de de sigir yetistiricili§inin onemi biiytiiktiir.
Tiirkiye’de yetistirilen yaklasik 16 milyon bas sigirin % 48.9’ini kiiltiir irki, % 41’ini
kiiltiir irk1 melezleri ve % 10.1’ini yerli sigir irklar1 olusturmaktadir (Anonim 1). Tirkiye
toplam siit tiretiminin %90.81, toplam kirmizi et iiretiminin ise %90’1 sigirlardan elde
edilmektedir (Anonim 1).

Yapilan arkeolojik kazilarda sigir, koyun ve kecinin en az iki ayr1 bolgede
evcillestirildigi ve bu bdlgelerden bir tanesinin Tirkiye’nin Dogu ve Giineydogu
bolgelerini kapsadigi bilinmektedir (Yalgin 1981; Bruford vd. 2003). Ayrica ii¢ kita
arasinda bir gecit bolgesi olan ve tarih boyunca 6nemli go¢ yollarima sahip olan
Tiirkiye’de genetik cesitliligin yiiksek oldugu bildirilmistir (Bruford vd. 2003). Ancak
yerli sigir wrklarina yonelik 1slah ¢aligmalar1 yerli sigir irklariin kiiltiir irka sigirlarla
yapilan melezleme kapsaminda yiritilmistir. Tirkiye Cumhuriyeti Devletinin
kuruldugu ilk yillardan itibaren Isvigre Esmeri, 1958 yilinda Siyah Alaca ve Jersey,
1970’1i yillarda ise Simmental kiiltiir irklarin disalimiyla birlikte Tiirkiye’de kiiltiir ve
kiiltiir melezi sigir sayist onemli oranda artis gostermistir (Kog¢ 2016). Bir yandan
Tiirkiye’de yetistirilen kiiltiir ve kiiltiir melezi sigir sayist artarken 6te yandan yerli sigir
irklarinda biiylik oranda azalma s6z konusu olmustur. Tirkiye’de 25.000 bas BI ve
melezi, 135.000 bas DAK ve melezi, 650.000 bas YK ve melezi yetistirilirken 12.000.000
bas SA ve melezinin yetistirildigi tahmin edilmektedir. 1991 yilinda Tiirkiye’de
yetistirilen yerli sigir irki sayis1 6.7 milyon bas iken 2017 yilinda bu say1 azalarak 1.6
milyon basa kadar diismiistiir (Anonim 1). Irk seviyesinde incelendiginde sayisal azalma
en fazla BI populasyonunda goriilmiistiir.

Gectigimiz 30 yilda tiim diinyada oldugu gibi Tiirkiye’de de yiiksek verimli
irklarin yerli irklara tercih edilmesiyle, yerli sigir irklarina ait sigir sayisinda dramatik bir
azalma goriilmiistiir. Ozellikle sigir yetistiriciliginde yapay tohumlama veya melezleme
yoluyla yiiksek verimli irklar yerli wrklarin yerini almistir. Bunun sonucu olarak,
Tirkiye’nin yerli ¢iftlik hayvani irklarindan bir kismi tamamen yok olurken, gliniimiizde
kalanlarin biiyiik bir kismi ise yok olma tehdidi altindadir (Ertugrul vd. 2015). Yerli
irklarin sahip oldugu kimi gen ya da gen kombinasyonlarinin ¢ok énemli ticari unsurlar
olarak ileriki yillarda karsimiza ¢ikma olasiligi yiiksek oldugu ve farkli irklarin sahip
olduklari genetik 6zellikler {izerinde yiiriitiilen giincel bilimsel ¢alismalardan elde edilen
sonuglarin bu alanda ciddi potansiyel oldugunu gostermektedir (Ertugrul vd. 2015).

Glinlimiizde tiim diinyada oldugu gibi Tiirkiye’de de genetik cesitlilikteki yasanan
hizli diisiis, tehlike altindaki genotiplerin korunmasina yonelik ¢aligsmalar1 giindeme
getirmistir. Tiim diinyada tiir, irk ve eger varsa muhtelif irk icerisindeki varyetelerde (alt
tiplerde) genetik ¢esitliligin belirlenmesi, korunmasi ve siirdiiriilebilir kullanimi 6ncelikli
konulardir. Gerek yapilacak 1slah caligmalarinda gerekse genetik kaynaklarin korunmasi
programlarinda ilk asama populasyonlardaki genetik ¢esitliligin belirlenmesidir. Koruma
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caligmalarina baglanmadan Once populasyonlardaki genetik varyasyonun saptanmasi
koruma stratejilerinin belirlenmesinde olduk¢a Onemlidir. Bir irk igerisinde genetik
cesitlilik k1 olusturan tiim alt gruplardaki (varyeteler ya da alt tipler) varyasyonun
toplamudir. Irk icerisinde genetik varyasyonun nereden kaynaklandiginin belirlenmesi
onemlidir. Giiniimiizde DNA teknolojileri bir¢cok alanda oldugu gibi ¢iftlik hayvanlarinda
da yogun sekilde kullanilmaktadir. Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde giiniimiize kadar
RAPD (Gwakisa vd. 1994), AFLP (Ajmone-Marsan vd. 2011) gibi molekiiler yontemler
kullanilmistir. Ancak son zamanlarda en sik kullanilan yontemin Mikrosatellit (Hussain
vd. 2016) ve SNP’ler oldugu goriilmektedir (Campos vd. 2017).

Bu calismada Tiirkiye’de yetistiriciligi yapilan SA 1tk ile yerli sigir irklar1 olan
Boz Irk, Dogu Anadolu Kirmizis1 ve Yerli Kara sigir irklarinda populasyon genotipik
yapist FAO’nun tavsiye ettigi 20 mikrosatellit marker kullanilarak degerlendirilmistir.
Calismadan elde edilen sonuglarin 6zellikle BI, DAK ve YK gibi yerli sigir irklarinda
koruma caligmalarinin planlanmasina katki saglayacagi diistiniilmektedir. Ayrica
caligilan dort sigir irki arasindaki filogenetik iliskinin 20 mikrosatellit lokus kullanilarak
belirlenmesi amaglanmaistir.
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2. KAYNAK TARAMASI

2.1. Sigir Taksonomisi

Evcil sigir Bos taurus tiiriinde olup Bos taurus typicus ve Bos taurus indicus
olmak {izere iki alt tiirden meydana gelmektedir (Loftus vd. 1999). Bos taurus typicus
tliman iklim kusaginda yasayan sigirlari, Bos taurus indicus ise sicak iklim kusaginda
yasayan sigirlar1 temsil etmektedir.

Sigirlarin zoolojik sistemdeki yeri su sekildedir;

Alem Hayvanlar (Animale)
Sube Sirt1 Iplikliler (Chordata)

Alt Sube Omurgalilar (Vertebrata)
Siif Memeliler (Mammalia)
Alt Sinif Plasentalilar (Placentalia)
Takim Tirnaklilar (Ungulata)

Alt Takim Cift Tirnaklilar (Artiodactyles)
Grup Ruminantlar (Ruminantia)
Familya Bovidae (Cavicornia)
Alt Familya Bovinae

Genus (Cins) Bos (Yabani ve evciltilmis)
Alt Genus Taurina

Tir Bos taurus Gergek Sigirlar

2.2. Sigirin Evcillestirilmesi

Evcillestirmenin baglangici ile ilgili birden ¢ok goriis 6ne striilmiistiir. Yildirim
(2015) tarafindan bildirdigine gore Singer vd. (1958) ilk evcillestirilen hayvanin kdpek
oldugunu daha sonra insanlarla birlikte go¢ edebilen koyun, ke¢i gibi hayvanlarin
evcillestirildigini bildirmistir. Yerlesik hayata gecis ve tarimla birlikte sigirlarin
evcillestirilmeye baslandig1 diisiiniilmektedir. Siiriiler halinde yasamasi ve insanlarin
titketmedigi besinlerle beslenmesi, sigirin evcillestirilmesine 6n ayak olmustur. Yapilan
arkeolojik kazilar ve genetik verilerin degerlendirilmesi sonucunda diinyada Bereketli
Hilal, Indus Vadisi ve And Sira Daglar1 olmak iizere ii¢ farkli evcillestirme merkezinin
oldugu diistiniilmektedir (Brufford vd. 2003). Sigir, koyun ve keginin Tiirkiye’nin dogu
ve giineydogu bolgesini de kapsayan ve Bereketli Hilal olarak tanimlanan bolgede
evcillestirildigini ve diinyaya buradan yayildigi belirtmistir (Zeder ve Hesse 2000;
Bruford vd. 2003).
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[' | Alpaka ve Lama [l Sigir domuz, koyun ve yabani kegi Buffalo, domuz ve qu]

Sekil 2.1. Ciftlik hayvanlarinin evcillestirilme merkezleri (Brufford vd. 2003)
2.3. Tiirkiye’de Sigir Yetistiriciligi

Sigir kutup bolgeleri hari¢ tutulursa diinyanin hemen her yerinde yaygin bir
sekilde yetistiriciligi yapilan bir hayvan tiiriidiir. Insanlarin saglikl1 ve dengeli beslenmesi
icin gerekli olan et ve siitlin elde edilmesinin yani1 sira yem ve ilag¢ gibi hayvanciliga dayali
sanayinin gelismesine de katki saglamaktadir. Sigir yetistiriciligi, toplumlarin sosyal ve
ekonomik gelismesinde onemli bir rol oynamakta ve toplumlarda kiiltiir diizeyi artik¢a
sigirlardan elde edilen iiriinlerde de bir artis meydana geldigi belirtilmektedir (Uygur
2015).

Cizelge 2.1’de gosterildigi gibi 2010 yilinda Tiirkiye’de 12 386 337 bas sigir
yetistirilirken, giiniimiizde bu say1 % 28.72 oraninda artarak 15 943 586 basa ulagsmistir.
Bu rakamlara gore, Tiirkiye’de kiiltiir ve kiiltiir melezi sigir irklariin toplam sayisinda
giinden gline bir artig goriiliirken, yerli sigir irk1 sayisinda bir azalma goriilmektedir. Son
6 yil igerisinde kiiltiir irk1 sigir sayis1 4.836 milyondan 7.804 milyon basa, kiiltiir melezi
sigir sayisi 5.120 milyondan 6.536 milyon basa yiikselirken yerli sigir irk1 sayis1 2.429
milyondan 1.602 milyon basa kadar diismiistir.

Cizelge 2.1. Yillara gore Tiirkiye’de yetistirilen sigir sayilari (Anonim 1)

Yillar Sigir-Kiiltiir (bag) Sigir-Kiiltiir Melezi (bas) Sigir-Yerli (bag)
2011 4 836 547 5120621 2429 169
2012 5679 484 5776 028 2459 400
2013 5954 333 6 112 437 2 348 487
2014 6 178 757 6 060 937 1983 415
2015 6 385 343 5733803 1874 925
2016 6 588 527 5758 336 1733292
2017 7 804 588 6536 073 1602 925
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Son 6 yil igerisinde s18ir sayisinda ki degisiklige bagli olarak Tiirkiye’de sagilan
s1gir sayist 4.36 milyondan 5.43 milyon basa, iiretilen siit miktar1 ise 12.42 milyon tondan
16.78 milyon tona yiikselmistir. Diinya siit iiretiminin %g83’li, Tirkiyenin ise siit
tiretiminin %90.8’1 sigirlardan elde edilmektedir. 2016 yilinda sigirlardan elde edilen
toplam 16 786 263 ton siitiin %5.11°1 yerli irklardan elde edilmistir. Son 6 yil igerisinde
Tiirkiye’de kesilen si1g1r sayist 2.6 milyondan 3.9 milyon basa, iiretilen et miktar1 ise 0.6
milyon tondan 1.17 milyon tona ylikselmistir. Diinya kirmizi et tiretiminin % 21,
Tiirkiye’de ise kirmizi etin % 90,3’ sigirlardan elde edilmektedir (Anonim 1).

Genel olarak tiim diinyada oldugu gibi sigirciligin  Tirkiye’nin  hayvan
yetistiriciliginde onemi biiyiiktiir. Ancak Tirkiye’de itiretim genellikle yiiksek verim
kapasitesine sahip olan kiiltiir ve kiiltiir melezi sigir irklariyla yapilmakta ve tiretimde
yerli wrklarin ¢ok biiyiik bir katkis1 olmamaktadir (Anonim 1). Yerli irklarin ekonomik
Oonemi olan verimler bakimindan kiiltiir irklar1 ve melezleriyle rekabet edemeyisi bu
durumun en 6nemli nedenidir.

2.4. Arastirmaya Konu Olan Sigir Irklari

2.4.1. Boz Irk (BI)

Uluslararas: kaynaklarda Turkish Grey Steppe, Anatolian Grey yerel kaynaklarda
ise step sigir1 veya plevne sigir1 olarak gegen Boz Irk, Tiirkiye’nin Ege ve Marmara
bolgesinde yayilma gosteren yerli sigir irkidir. K6k vd. (2013)’nin bildirdigine gore,
Felius vd. (2011) bu irkin Bos taurus primigenus’tan koken aldigini belirtmektedir. Kisa
siire dnce yapilan bir arastirmada Italya’da yetistirilen Padolian sigir irklarinin anasal
kokenlerinden birisinin Boz Irk oldugu bildirilmistir (Lorenzo vd. 2018). Tiirkiye disinda
Yunanistan, Bulgaristan, Romanya, Ukrayna ve Italya gibi iilkelerde de yayilma alani
bulan Boz Irk, step iklimine adapte olan, hastalik ve zararlilara kars1 direncgli ve kaba
yemleri degerlendirme yetenegi yiiksek olan bir irktir. Uygun beslenme kosullarinda bir
laktasyon siiresince 3000 litreye kadar siit verebilen bu irkin bas ve boyun kismi diger
kisimlardan daha koyu renklidir. Ergin bir Boz Irk sigirinda canli agirlik 300 kg, cidago
yiiksekligi 120 cm ve giinliik canli agirlik artis1 600-1000 gr’dir (Anonim 2). Ortalama
220 giinliik laktasyon déneminde 1000-1200 kg siit verebilen 1rkin siitteki yag oran1 %4-
5 araligindadir (Anonim 2).
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Sekil 2.2. Erkek ve disi Boz Irk sigir1 (Anonim 2)
2.4.2. Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK)

Uluslararas1 kaynaklarda Eastern Anatolian Red olarak gegen Dogu Anadolu
Kirmizisi, 6zellikle Kars ve Erzurum basta olmak tizere Tiirkiye nin dogusunda yayilma
gostermektedir. Sert kis aylarinda havalandirma ve 1siklandirmanin yetersiz oldugu kii¢iik
isletmelerde yetistirilip mayis ayindan itibaren mera ve yaylalara ¢ikarilmaktadirlar.
Yetistirildigi bolgeye iyi uyum saglamis olan wrkin deri rengi sar1 kirmizidan mor
kirmiziya kadar degisebilmektedir. Boynuz ve tirnak rengi gri olup sedef renkli
boynuzlara sahip olan sigirlara da rastlanmaktadir. Ergin canli agirligi 250-350 kg olan
Dogu Anadolu Kirmizis1 ortalama 210 giinliik laktasyon siiresinde 900-100 litre siit
verebilmektedir (Anonim 2). Irkin siitteki yag orani ortalama %4-5 olup yaslh hayvanlar
sap basta olmak iizere salgin hastaliklara dayaniklidir (Anonim 2).

Sekil 2.3. Erkek ve disi Dogu Anadolu Kirmizisi sigir1 (Anonim 2)
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2.4.3. Yerli Kara (YK)

Uluslararasi kaynaklarda Anatolian Black olarak gegen Yerli Kara Tirkiye’de
yetistiriciligi en ¢ok yapilan yerli sigir irkidir. Yerli siir irklar arasinda en fazla yayilma
alanina sahip olan Yerli Kara, Orta Anadolu’nun hemen hemen her yerinde
yetistirilmektedir. Yerli Karanin rengi siyah, ergin canli agirligi 200-300 kg ve siitteki
yag orani %4-5’tir (Anonim 2). Kombine verim yonlii olan Yerli Kara inekleri ortalama
240-260 giinliik laktasyon siiresinde 1000-1100 kg siit verebilmektedir (Anonim 2).
Yetistirildigi bolgenin kosullarina iyi uyum saglamis bir irktir.

Y

Sekil 2.4. Erkek ve disi Yerli Kara sigir1 (Anonim 2)
2.4.4. Siyah Alaca (SA)

Anavatan1 Hollanda’nin Frizya bolgesi olan Holstein Friesian (Siyah Alaca),
diinyada yetistiriciligi en ¢ok yapilan sigir irklarindandir. Bos taurus typicus primigenius
yabani alt tiiriinden gelistirilen 1rkin ergin ineklerinde canli agirlik 750-800 kg’a
bogalarda ise 1000 kg’a cikabilmektedir. Bir laktasyon doneminde 7000-11000 kg siit
verimine sahip olan irkin siitteki yag orani ise ortalama %4-5 civarindadir.

Siyah Alaca sigirlart 1958 yilinda Tiirkiye’ye getirildikten sonra saf olarak
yetistirilmeye baglanmistir. Ozellikle 1970°li yillardan bu yana Tiirkiye’nin yerli
wrklartyla yapilan melezleme c¢aligmalarinda genetik materyal olarak kullanilmaktadir.
Yapilan melezleme ¢aligmalart ile Tiirkiye’nin yerli sigir irklarinda siit verimi arttirilmis
ancak saf yerli irklarin sayisinda azalmalara neden olmustur. Yiiksek siit verimine sahip
olan Siyah Alacalarin Tiirkiye kosullarinda bir laktasyon doneminde 3000-9000 kg siit
verebildigi bildirilmistir (Geng 2014).
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Sekil 2.5. Disi Siyah Alaca sigir1 (Anonymous 1)

2.5. Hayvan Gen Kaynaklar1 ve Onemi

Stirdiirtilebilir tarim i¢in 6nemli bir giivence olan biyogesitlilik yasamin devamina
Oonemli katki saglamaktadir. Hayvansal {iretimin c¢evreyle uyumlu bir sekilde
gerceklestirilebilmesi ve siirekliliginin saglanmasi i¢in hayvan gen kaynaklar1 ve
bunlardaki genetik ¢esitlilik vazgecilmez unsurlardir. Genetik ¢esitlilik belirli bir bolgede
yasayan tiirleri ve bunun igerisindeki irklar1 ifade etmektedir. Ozgiin ve ayiric1 dzelliklere
sahip olan yerli rklar genetik cesitlilige biiyiikk katki saglamaktadir. Yerli irklarin
verimleri diisiik olsa da yetistirildikleri bolgenin iklim kosullarina ve hastaliklarina
direncli olduklar1 bilinmektedir. Ancak 6zellikle ekonomik nedenler basta olmak {izere
cesitli nedenlerle HGK hizli bir sekilde yok olmaktadir. Yerli irklarin yok olmasiyla sahip
olduklart 6zgiin 6zellikler de yok olmaktadir. S6z konusu o6zelliklerle birlikte heniiz
saptanmamus Ozelliklerin korunmasi ancak bunlarin varliklarimi siirdiirebilmesiyle
miimkiin olmaktadir ( Ertugrul vd. 2009).

Giliniimilize kadar giincelligini kaybetmeyen HGK’nin 6nemi ve korunmasi
hakkindaki goriislerin temeli 1900’lii yillara dayanmaktadir. Botanik¢i Vavilov’un 1928
yilinda ilk bitki gen bankasin1 olusturmasiyla gen kaynaklarinin korunmasi hiz
kazanmistir. 1959 yilinda Chicago’da diizenlenen bir sempozyumda hayvan gen
kaynaklarinin korunmasiin gerekliligi vurgulanmis ve izleyen yillarda konuyla ilgili
bildiriler sunulmaya baslanmistir (Ertugrul vd. 2009). Gerek yapilacak 1slah
caligmalarinda gerekse genetik kaynaklarin korunmasi programlarinda
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populasyonlardaki genetik c¢esitliligin belirlenmesi gereklidir. Bu bakimdan irklar
fenotip ve molekiiler diizeyde karakterize etmek, 1slah ve koruma amagli programlarin ilk
asamasidir (Devi vd. 2017). Bu nedenle;

TUBITAK tarafindan hazirlanan “VIZYON 2023 Ulusal Bilim ve Teknoloji
Politikalar1 2003-2023 Strateji Belgesi’'nde” “Hayvan 1slahinda molekiiler biyoloji ve
biyoteknolojik yontemlerin kullanilmas: ile ekonomik degeri yiiksek hayvanlarin
gelistirilmesi, yaban ve evcil hayvan gen kaynaklarimizin korunmasi ve genetik olarak
tamimlanmasi, bu alanda calisan insan kaynaklarinin gelistirilmesi ve desteklenmesi”
(Anonim 3) oncelikli konular arasina alinmistir.

FAO tarafindan 2007 yilinda yayimnlanan “Gida ve Tarim i¢in Hayvan Genetik
Kaynaklar1 I. Diinya Durum Raporu” (Anonymous 2) ve “Hayvan Genetik Kaynaklari
Kiiresel Eylem Plan1” (Anonymous 3) hayvan genetik kaynaklarinin ve bu
hayvanlardaki genetik cesitliligin belirlenmesi, onemi, korunmasi ve siirdiiriilebilir
kullanim i¢in yapilmasi gerekenleri ayrintili olarak vurgulanmstir.

Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanligi tarafindan 2015 yilinda hazirlanan
“Tirkiye Hayvan Genetik Kaynaklar1 Ulusal Strateji ve Eylem Plam1 (2015-2020)”
raporunda sahip oldugumuz biyolojik ¢esitlilik ve onun bir unsuru olan HGK’larindaki
genetik cesitliligin; ekonomik ve genetik zenginligin bir gostergesi oldugu, tip, tarim,
gida giivencesi ve endiistride 6nemli yararlar sagladigi vurgulanmistir (Anonim 4).
Dolayisiyla, biyolojik cesitliligimizi korumanin ve gerektiginde kullanmanin bir
zorunluluk degil, ekonomik, bilimsel, sosyal ve kiiltiirel ihtiyaclarimizin bir geregi
oldugu raporda belirtilmistir. Raporda ayrica yerli HGK 1slahinda uygun tiirlerde {ireme
biyoteknolojisi ve molekiiler tekniklerin kullanilmas1 hedefler arasinda gosterilmistir.

2.6. Mikrosatellitler ve Kullanim Alanlar:

Son yillarda yabani ve ¢iftlik hayvanlarinda genetik ¢esitliligin belirlenmesine
yonelik calismalar yapilmaktadir. Ozellikle ¢iftlik hayvanlaridaki yerel populasyonlarda
genetik cesitliligin belirlenmesinde varyasyonu en iyi tanimlayabilecek gii¢lii molekiiler
markerlerdan yararlanilmaktadir. PCR teknolojisinin gelismesiyle SNP ( Tek Niikleotid
Polimorfizmi; Single Nucleotide Polymorphism), mitokondrial DNA (mtDNA), Y
kromozomu, RFLP (Restriksiyon Parca Uzunluk Polimorfzmi; Restriction Fragment
Length Polymorphism) ve mikrosatellit gibi farkli markerlerin kullanildigi teknikler
gelistirilmistir.

Mikrosatellitler 6karyotik genom boyunca hem kodlanan hem de kodlanmayan
bolgelere yaygin olarak dagilmis halde bulunan, 1-6 niikleotid uzunlugundaki kisa
tekrarlardan olusan DNA parcalaridir (Arif ve Khan 2009, Teneva 2009, Sabir vd 2014).
Mikrosatellitler basit dizi tekrarlar1 (Simple Sequence Repeats, SSR) veya kisa ard arda
tekrarlar (Short Tandem Repeats, STR) olarak da adlandirilmaktadir (Weber ve May
1989). Okaryot canlilarda islevleri tam olarak bilinmese de prokaryotlarda bir¢ok
biyolojik fonksiyona sahip olduklari bilinmektedir. Mikrosatellitler genellikle dimer veya
trimer gibi basit dizileri iceren ve bu dizilerin tekrarindan olusan genetik yapilardir.
Memelilerde en yaygin goriilen sekli GT/AC sira tekrarlart olup ortalama her 30 kb’de
bir goriilmektedir (Devrim ve Kaya 2004). Mikrosatellitlerde tekrar bolgelerini kusatan
DNA dizileri bir tiiriin bireylerinde ayn1 olmasina ragmen tekrar sayilar1 bireyler hatta
ayni bireyin homolog kromozomlar arasinda dahi farklilik gosterebilmektedir.
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Mikrosatellit lokuslarda genellikle tekrar sayisinin 100’den daha az oldugu bildirilmistir
(Liu 1998). Polimorfik lokusun sentetik oligoniikleotid primerler kullanilarak
cogaltilmasindan elde edilen PCR iiriinleri genel olarak 75-300 baz ¢ifti uzunlugu
arasindadir. Cogaltilan DNA fragmentleri (DNA pargalari) gesitli yontemler kullanilarak
goriintiilenebilmektedir. Cogaltilan DNA parg¢alarinin birbirlerinden ayirmak ve bunlarin
olusturdugu bant profillerinin gériintiilenmesinde uzun siire jel elektroforezi kullanilirken
glinlimiizde otomatik dizi analiz cihazlarinda fragment analizi yapilarak uzunlugu bilinen
standart 6rnek yardimiyla bantlar goriintiilenebilmektedir. Fragment analiz cihazlarinda
allel uzunluklan pikler seklinde elde edilmekte ve homozigot bireylerde bir pik degeri
belirlenirken heterozigot bireylerde iki pik degeri belirlenmektedir.

Mikrosatellit markerler genom boyunca ¢ok sayida olmasi, polimorfizm oraninin
yiiksek olmasi, kodominant kalitim géstermesi, tekrarlanabilirliginin yiiksek olmasi gibi
nedenlerden dolay1 populasyonlardaki genetik ¢esitliligin gosterilmesinde tercih
edilmektedir (Hillel vd 2003, Chatterjee vd 2010, Tadano vd 2011). Tiim genoma esit bir
sekilde dagilmis olmalar1 genom haritalama ¢alismalarinda kullanigli olmalarimi
saglamaktadir. Mikrosatellit markerlar bir tiire ait populasyonlar gibi evrimsel olarak
birbirine yakin olan canli gruplarinin karsilastirilmasi, belli bir karakteri kontrol eden gen
ve kromozom bdlgelerinin tayini, molekiiler 1slah, filogenetik iliskinin incelenmesi,
akrabal1 yetistirmenin Olgiilmesi, kodominant kalitimimn belirlenmesi ve ebeveyn
tayininde kullanilabilmektedir (Devrim ve Kaya 2004, Ozkan 2005, Ozsensoy 2011,
Agung vd. 2016). Genetik karakterizasyon c¢alismalarinda mikrosatellitler sigir
(Ozsensoy 2011), keci (Ramamorthy vd. 2006; Korkmaz Agaoglu 2010), koyun
(Abdelkader vd. 2018) ve diger hayvan tiirlerinde kullanilmaktadir. Son yillarda ise
genetik c¢esitlilik ¢alismalarinda SNP markerleri iizerinde galismalar artmis ve SNP
cipleri olusturulmaya baslanmistir (Ozsensoy ve Kurar 2012).

Dogal gen kaynaklarinda genetik cesitliligin arastirildigi calismalarda her irktan
akraba olmayan 25-50 bireyin 20-30 mikrosatellit lokus ile incelenmesinin yeterli oldugu
goriilmektedir (Peelman vd. 1998; Suh vd. 2014; Yildirim 2015).

2.7. Sigir Genetik Cesitlilik Calismalari

Glinlimiizde DNA teknolojileri bir¢ok alanda oldugu gibi ciftlik hayvanlarinda da
yogun sekilde kullanilmaktadir. Genetik varyasyonun belirlenmesinde gilinlimiize kadar
bir¢cok molekiiler yontem (RAPD, AFLP, Mikrosatellit, SNP, vb.) kullanilmasina ragmen
son zamanlarda en sik kullanilan yontem mikrosatellitler ve SNP’lerdir. Mikrosatellit
markerler 1rklar i¢indeki genetik varyasyonun gosterilmesinin yanisira irklar arasindaki
filogenetik iligkinin belirlenmesinde de oldukg¢a kullanisli araglardir. Bu boliimde
sigirlarda genetik cesitliligin incelendigi ulusal ve uluslararasi ¢alismalar 6zetlenmistir.

MacHug vd. (1997) Afrika, Avrupa ve Asya kitalarindan 20 farkl sigir irkiyla 20
farkli mikrosatellit lokus kullanarak yaptiklar1 ¢alismada bu 1rklar arasindaki filogenetik
iliski ve kokenlerini incelenmisglerdir. 728 bas sigirin kullanildigi ¢alismada toplam 168
allel ve lokus basina ortalama 8.4 allel belirlenmistir. Arastimada horgiiglii zebu kokenli
irklarin horgligsiiz taurin kdkenli irklardan farkli olduklari ve Asya Zebu kdkenli irklarin
spesifik allelleri tagiyan 10 lokusa sahip olduklar1 belirtilmistir. S6z konusu lokuslardaki
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Ozgiin alleller Afrika Zebu kokenli irklarda orta diizeyde, taurin irklarinda ise ¢cok az veya
hi¢ tespit edilememistir.

Moazami vd. (1997), 17 mikrosatellit ve 13 biyokimyasal marker kullanarak 10
Avrupa s181r irkinda genetik varyasyonu incelemislerdir. Toplam 210 allelin belirlendigi
calismada ortalama heterozigotluk en az 0.53 ile Jersey irkinda en ¢ok ise 0.66 ile
Parthenais 1rkinda tespit edilmistir. Caligmada 10 farkli sigir irkindan toplam 490 6rnek
kullanilmis ve tiim lokuslarin polimorfik oldugu belirlenmistir. Caligmada allel sayisinin
en az 3 (INRAOOS) en ¢cok 36 (INRA040) oldugu 1rk bazinda ortalama allel sayisinin ise
6 (Jersey) ile 7.7 (Charolais) araliginda degistigi belirlenmistir. UPGMA analizi
sonuglarina gére Maine-Anjou ile Holstein irkinin, Montbéliard ile Vosgien irklariin
birbirine yakin kiimelendikleri belirlenmistir. Cizilen agacin giivenilirligini test etmek
icin yapilan bootstrap test degerlerinin diisiik oldugu belirlenmistir. Arastirmacilar,
calismanin sonucunda 17 mikrosatellit lokus ile 13 biyokimyasal marker ile ¢aligmanin
wklar arasindaki akrabaligi belirlemede ve irklar1 ayirmada yeterli olmadigim
bildirmislerdir.

Peelman vd. (1998) yaptiklar1 ¢alismada Holstein Friesian (HF), Belgian Blue
(BB), Belgian Red Pied (BRP) ve East Flemish (EF) sigir irklarina ait toplam 200 bas
hayvanda mikrosatellit polimorfizmini 23  mikrosatellit marker kullanarak
arastirmiglardir. En az allel say1s1t TGLA48 ve CSSMO014 lokuslarinda (3) en fazla allel
sayist ise TGLA122 (14) lokusunda tespit edilmistir. Etkili allel sayisinin 1.38 (Belgian
Blue) ile 8.46 (Holstein) araliginda degistigi bildirilmistir. Ortalama heterozigotluk
BRP’de 0.71, HF’de 0.69, EF’de 0.69 ve BB’de ise 0.65 olarak belirlenmistir. Calismada
BB sigir irkinin bazi mikrosatellit markerlar bakimindan (CSSM06, MGTG7, TGLAS7)
daha yiiksek degerlere sahip olmasina ragmen diger irklara gore daha az polimorfik
oldugu ve diger irklardan belirgin bir sekilde farkli oldugu belirlenmistir. Diger ti¢ sigir
wkinin ise yetistirme tekniklerinden dolayr bir populasyon olarak tanimlandig
belirtilmistir. EF irkinin BB 1irkina gore daha kiigiik bir populasyona ve daha az bogaya
sahip olmasinin yani sira polimorfizmin daha yiiksek olmasi sasirtict bulunmustur. Bu
durumun EF wrkinin Kirmiz1 Alacalarla melezlenmesinden ve BB 1rkinin EF’lere kiyasla
daha kapal1 bir populasyon olmasindan kaynaklandig1 6ne siirtilmiistiir.

Martin vd. (1999) Ispanya’nin yerli irklar1 olan Asturian Mountain (AM),
Asturian Lowland (AL), Nordwest Brown Group (NBG), Pyrenean (PYR), Menorquina
(MEN) ve Fighting Bull (FB) sigir irklarinda 30 mikrosatellit marker kullanarak genetik
cesitliligi aragtirmiglardir. En az genetik mesafenin (0.071) AM ile AL 1rklart arasinda;
en yiiksek genetik mesafenin (0.283) ise FB ile MEN 1rklar1 arasinda oldugu belirtilmistir.
Lokus bagina ortalama allel sayisim1 4.9 (FB) - 6.7 (AL) araliginda bulmuslardir.
Calismada en az allel sayis1 (3) ILTS005 lokusunda, en fazla allel sayis1 (14) TGLAS3 ve
TGLA122 lokuslarinda olmak iizere lokus basina ortalama allel sayist 8.6 olarak tespit
edilmistir. Calismada 24 lokusta genellikle frekanslar1 0.05’ten az olan 6zgiin alleller
tespit edilmistir. En yiliksek polimorfizm degerleri TGLA227 (H: 0.79-0.85) lokusunda,
en diistik polimorfizm degerleri ise CSSM14 (H: 0.08-0.46) lokusunda belirlenmistir.
Calismada MEN populasyonunun tipik bir ada populasyonu oldugu ve kurucu etkiler ile
genetik kayma etkilerine maruz kalarak varyasyon kaybina ugradigi ileri siiriilmiistiir.
Calismada FB populasyonunda 30 lokustan 4 tanesinin Hardy-Weinberg dengesinden
saptig1, geri kalan populasyonlarda biitiin lokuslarin Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
belirtilmistir.
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Kim vd. (2002) Kuzey Dogu Asya sigir irklar1 ( Kore, Cin, Japon Siyahi) ve
Avrupa Holstayni irkinda genetik ¢esitliligi ve populasyonun yapisini ortaya koymak i¢in
13 mikrosatellit lokus tizerinde galismiglardir. Toplamda 127 allelin tespit edildigi
calismada biitiin lokuslarin polimorfik oldugu ve allel sayisinin 6 (INRA63, BM1824,
HELT)ile 17 ( TGLA122, TGLAS53) arasinda degistigi belirlenmistir. Beklenen ortalama
heterozigotluk degerlerine gore en diisiik genetik cesitlilik Japon Siyahi irkinda (He:
0.471) en yiiksek genetik ¢esitlilik ise Cin 1irkinda (He:0.744) tespit edilmistir. Nei’nin
DA genetik mesafesine dayanarak ¢izilen NJ agacina gore Kore ve Cin irklarinin birbirine
cok yakin oldugu Japon Siyah sigir irkinin ise bunlardan belirgin bir sekilde farklilik
gosterdigi belirtilmistir. Avrupa Holstayn1 diger biitiin populasyonlardan belirgin bir
sekilde ayrilmustir. Kore irkinda birkag 0Ozgiin allel tespit edilmesine ragmen
frekanslarmin ¢ok diisiik olmasindan dolay1 irk belirlemede kullanilmalarinin miimkiin
olmadigi belirlenmistir. Kuzey Dogu Asya irklarinda Hardy-Weinberg dengesinden
sapma belirlenmemistir. Toplam varyasyonun % 10.9’unun irklar arasi farkliliktan,
%89.1’inin ise bireyler arasindaki farkliliktan kaynaklandigi bildirilmistir. Mevcut
calismanin bolgenin yerel populasyonlarinda genetik ¢esitlilik hakkinda genel bilgiler
sagladigi ve daha sonraki ¢aligmalar i¢in daha fazla Asya irkinin kullanilip irklarin kdkeni
ve yerel irklarla olan iligkilerini agiklamada yararl olacagi belirtilmistir.

Machado vd. (2003) Holstayn (HO), Gyr (GI), Nellore (NE) ve Guzerat (GU) sig1r
wrklarinda 9 mikrosatellit marker kullanarak genetik cesitliligi degerlendirmislerdir.
Toplamda 64 allelin tespit edildigi ¢alismada toplam allel sayisinin % 53’{iniin her bir
irkta ortak oldugu bildirilmistir. 9 lokus icin ortalama heterozigotluk 0.350 oldugu, bu
diisiik heterozigotlugun hayvanlarin  yiiksek akrabali yetisme katsayisindan
kaynaklandig1 belirtilmistir. Calismada BSM3004 ile BL4 lokuslarinin en az bilgi verici
BMS1237, BMS1126 ve BMS518 lokuslarinin ise en fazla bilgi verici lokuslar oldugu
belirtilmistir. Bu ii¢ lokusun yiiksek heterozigotluk, allel sayilar1 ve sikliklarindan dolay1
ebeveyn testlerinde kullanilabilecek aday lokuslar olabilecegi belirtilmistir. Caligmada
NE populasyonunda dort, GU populasyonunda iki, GI populasyonunda ii¢ ve HO
populasyonunda bes lokusun Hardy-Weinberg dengesinden saptigi belirlenmstir. NE ve
HO populasyonlarinda goriilen bu sapmalarin siit ve et verimini artirmak i¢in uygulanan
yogun seleksiyon programlarinin akrabalig arttirmasindan kaynaklandigi belirtilmistir.
GU ve GI populasyonlarinda akrabaligin diger iki populasyondan daha fazla oldugu
belirtilmistir. Nei’nin genetik mesafe matriksine gére HO populasyonunun diger ii¢
populasyondan belirgin bir sekilde farkli oldugu bildirilmistir. HO populasyonunun Bos
Taurus diger iic populasyonun ise Bos Indicus’tan koken aldigi goz Oniinde
bulunduruldugunda bu durumun c¢ok dogal oldugu belirtilmistir. Birbirine en yakin
populasyonlarin (0,25) ise Hindistan’1n birbirine yakin cografik bolgelerinden kdken alan
GU ve NE populasyonlar1 oldugu bildirilmistir.

Mukesh vd. (2004) Hindistan’1n horgiiglii sigir irklar1 olan Sahiwal (SC), Hariana
(HC) ve Deoni (DC) populasyonlarinda 20 mikrosatellit marker kullanarak genetik
cesitliligi degerlendirmislerdir. Toplam 167 allelin belirlendigi ¢alismada ortlama allel
sayis1 5,2 (SC) ile 6,5 (HC) araliginda, ortalama etkili allel say1si ise 2,95 (SC) ile 3,64
(DC) araliginda degismistir. Gozlenen heterozigotlugun 0,42 (SC)-0,59 (DC), beklenen
heterozigotlugun ise 0,61 (SC)-0,70 (DC) araliginda oldugu bildirilmistir.  SC
populasyonunda tahmin edilen diisiik genetik c¢esitlilik degerlerinin s6z konusu
populasyonun diger iki populasyona gore daha az bireyden olugsmasindan kaynaklandigi
belirtilmistir. Ortalama PIC degeri SC populasyonu i¢in 0,55, HC populasyonu i¢in 0,62,
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DC populasyonu i¢in 0,65 olarak bildirilmistir. Genel olarak DC populasyonunda
calisilan lokuslarin diger populasyonlara oranla daha polimorfik oldugu ve Hindistan s1gir
irklarinda genetik cesitliligin belirlenmesinde polimorfik degeri yiiksek olan lokuslardan
yararlanilmasi gerektigi tavsiye edilmistir. DC populasyonunda gbzlenen yiiksek genetik
cesitlilik degerlerinin bu populasyonun ii¢ farkli irktan olusmasindan kaynaklandigi
belirtilmistir.

Mateus vd. (2004) American Charolais (CHA), Brezilian Caracu (CAR) ve
Portekiz’in 10 yerli siir irkinda 30 mikrosatellit marker kullanarak genetik cesitliligi
degerlendirmislerdir. Calismada Portekiz’in yerli sigir irklari Brown Concave, Red
Convex ve Iberian Black Orthoide olmak {izere ii¢ gruba ayrilmistir. Brown Concave
grubu Arouquesa (ARO), Mirandesa (MIR), Marinhoa (MRH) irklarindan; Red Convex
grubu Mertolenga (MRT), Alentejana (ALT), Garvonesa (GRV), Minhota (MNT)
irklarindan; Iberian Black Orthoide grubu ise Brava de Lide (BRV), Maronesa (MRO),
Barrosa (BAR) irklarindan olusmustur. Toplam 390 allelin tespit edildigi ¢alismada
Iberian Black Orthoide grubunda toplam allel sayis1 170-237 aralifinda, lokus basina
ortalama allel sayist ise 5,67-8,07 araliginda oldugu bildirilmistir. Gozlenen
heterozigotluk CAR, MRO, GRV, ARO popoulasyonlarinda yiiksek, BRV ve MIR
populasyonlarinda diisiikk bulunmustur. Calismada genetik varyasyonun % 9’unun irk
farkliligindan kaynaklandigi belirtilmistir. Genetik mesafe temelli NJ agacina gore
Brown Concave ve Red Convex gruplarinin evrim bdlgeleriyle uyumlu oldugu Iberian
Black Orthoide grubunun ise Brown Concave gruplarina daha yakin olsa da ayr1 bir grup
olusturdugu belirtilmistir. CAR populasyonunun Portekiz’in yerli wrklariyla iligkili
olmadig1 ve ayr1 bir grupta kiimelendigi gosterilmistir. Yapilan ¢alismada Portekiz sigir
wrklarindan genetik cesitliligi en yliksek irklarin MRT ve MNT, genetik c¢esitliligin en
diisiik oldugu 1rklarin ise MIR ve BRV 1rklar1 oldugu belirtilmistir.

Ozkan (2005) Tiirkiye’de yetistirilen yerli (Yerli Kara, Dogu Anadolu Kirmizist,
Giiney Anadolu Kirmizisi, Boz Irk) ve kiiltiir irk1 (Jersey, Esmer Isvigre, Siyah Alaca)
sigirlarda genetik yapiyr ortaya koymak icin 7 mikrosatellit marker kullanmustir.
Calismada genetik varyasyon Olgiitlerinden biri olan ortalama allel sayisiin 7,541
(Jersey) ile 11,286 (GAK) arasinda degistigi, diger bir olgiit olan gdzlenen heterozigotluk
degerlerinin ise 0,6653 (Dogu Anadolu Kirmizisi) ile 0,7613 (Jersey) arasinda degistigi
belirlenmistir. Yerli sigir irklarinda ortalama allel sayisinin kiiltiir irklarinda daha ytiksek
oldugu belirlenmistir. Yedi mikrosatellit bolgesinin incelendigi ¢aligmada toplam 11
0zgiin allel gézlenmis ancak bu allellerin goriilme frekansi oldugu i¢in 1irk belirleyici
ozelliklerinin olmadig1 belirtilmistir. Caligmada elde edilen allel uzunluklarina ait
frekanslar incelendiginde, Tiirkiye’nin dogusundan batisina dogru gidildikce bazi
mikrosatellit bolgelerine (ETH225, ETH10, TGLA227, HELS, ILSTS005) ait allel
frekanslarinda bir azalma oldugu bildirilmistir. Calismada Tiirkiye yerli irklar ile kiiltiir
irklarinda Zebu allelleri oranlari hesaplanmis ve bu karigimin yerli wrklarda % 12,58
(DAK) ile % 8,11 (Boz Irk) arasinda degistigi, kiiltiir sigir irklarinda ise bu oranlarin %
0.34 (Jersey) ile % 6.2 (Siyah Alaca) arasinda degistigi tespit edilmistir. Calismada Fis
degerlerinin -0,0368 ile 0,1488 arasinda degistigi, yapilan analizler sonucunda
populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde oldugu belirlenmistir. Fstdegerlerinin yerli
irklarda 0,104 ile 0,03442 arasinda; kiiltiir irklarinda ise 0,0445 ile 0,09816 arasinda
degistigi belirlenmistir. Yapilan calismada yerli sigir irklarinin birbirinden net olarak
ayrilmadig, calisilan farkli irklara ait bireylerin birbirleri ile 6beklendigi bildirilmistir.
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Irklarin yok olma tehlikesi gegirip gecirmediginin test edilmesi sonucunda yakin gegmiste
hicbir irkin yok olma tehlikesi ile karsi karsiya kalmadigi belirlenmistir.

Altinalan (2005)’nmin yaptig1 calismada Tirkiye’de yetistiriciligi yapilan 4 yerli
sigir irki (Boz Irk, Yerli Kara, Giiney Anadolu Kirmizisi, Dogu Anadolu Kirmizisi) ile
bir kiiltlir sigir irkinin ( Siyah Alaca) genetik yapisinin incelenmesi i¢in 26 mikrosatellit
lokusu incelenmistir. Calismada toplam 719 allel belirlenmis ve Yerli Kara, Boz Irk,
Giliney Anadolu Kirmizisi, Dogu Anadolu Kirmizisi ve Holstein populasyonlarinda lokus
basina ortalama allel sayilari sirasiyla 12,12, 13,27, 11,65, 12,77 ve 11,04 olarak tespit
edilmistir. Tirkiye yerli sigir irklarinda gozlenen heterozigotlugun 0,433 (Boz Irk) ile
0,449 (DAK) arasinda; beklenen heterozigotlugun ise 0,874 (Yerli Kara) ile 0,883 (Boz
Irk) arasinda degistigi bildirilmistir. Calismada ortalama Fis degerinin 0,497 oldugu, Fst
degerlerinin ise 0,057 ile 0,098 arasinda degistigi belirlenmis ve yapilan 6nemlilik testi
sonucunda, populasyonlar arasi Fst degeri fakliliklarinin P<0,001°e gore 6nemli oldugu
belirlenmistir. Calismada Nei’nin genetik uzaklik degerlerinden yararlanilarak ¢izilen NJ
ve faktoriyel birlestirme analizi incelendiginde, Tiirkiye’de yetistiriciligi yapilan yerli
sigir wrklarin birbirinden ayr1 kiimelendigi ve Siyah Alaca irkinin diger tiim irklardan
oldukga farkli bir kiimede yer aldig1 vurgulanmistir. Da genetik uzaklik temelinde ¢izilen
NJ agacinda, Boz Irk ve Siyah Alaca ki birlikte gruplanirken, Yerli Kara ve Giiney
Anadolu Kirmizist irklarinin Avrupa orijinli wrklardan belirgin bir sekilde ayrildigi

belirlenmistir.

Tapio vd. (2006) Kuzey Avrupa sigir wrklarinda 20 mikrosatellit marker
kullanarak yaptiklar1 ¢alismada koruma 6nceliklerini degerlendirmislerdir. Toplam 204
allelin tespit edildigi ¢alismada biitiin lokuslarin polimorfik oldugu belirlenmistir. Lokus
basina allel sayisi en az 5 (INRAO0OS), en ¢cok 18 (INRAO37) olarak tespit edilmistir.
Calismada 26 6zgiin allel tespit edildigi ve bu allelerin en ¢ok bdlgenin yerli irklarinda
bulundugu belirtilmistir. Heterozigotluk degerleri 0,434-0,762 araliginda degisirken,
biitiin lokuslar i¢in ortalama heterozigotluk degeri ise 0,66 olarak tespit edilmistir. En
yakin komsu birlestirme agacina gore Siyah-Beyaz tip, Baltik Kirmizist ve Nordik grubu
olmak {izere birbirinden belirgin bir sekilde ayrilan ii¢ grubun oldugu ve Nordik grubunun
yerli wrklardan olustugu belirtilmistir. Calismada yerli irklarin 6nemli bir genetik
varyasyon kaynagi oldugu bildirilmistir.

Pandey vd. (2006) Hindistan’da yetistirilen Kherigarh sigir irkinda 21
mikrosatellit marker kullanarak genetik cesitliligi degerlendirmislerdir. 131 adet allelin
belirlendigi caligmada allel sayis1 4 (ILSTSO11, ILSTS033, BM1824) ile 10 (ILSTS034)
araliginda degisirken ortalama allel sayisinin 6.24 oldugu bildirilmistir. Calismada
gozlenen heterozigotlugun 0,261 ile 0,809 aralifinda degistigi, ortalama gozlenen
heterozigotlugun ise 0,504 oldugu belirtilmistir. INRA063 lokusu disinda biitlin
lokuslarda PIC degerinin 0,5’ten biiyiik oldugu ve oldukga bilgi verici olduklari
belirtilmistir. Calismada Fis degerinin -0,032-0,604 arasinda degistigi, ortalama Fis
degerinin ise 0,188 oldugu belirtilmistir. Arastiricilar INRA063 ve ILSTS030 lokuslari
disinda kalan lokuslarda heterozigotlugun az olmasinin Kherigarh irkinin dar bir bolgede
yetistirilmesinden ve az sayida boganin varligindan kaynaklanabilecegini 6nermislerdir.
Aragtiricilar  yaptiklar1 analizler sonucunda s6z konusu irkin yakin ge¢cmiste bir
darbogazdan ge¢cmedigini tespit etmislerdir.
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Cervini vd. (2006) tarafindan, Brezilya’nin Nellore sigirlarinda 10 mikrosatellit
marker kullanarak genetik ¢esitliligin arastirildig1 bir ¢calismada, toplam allel sayis1 94,
lokus basina ortalama allel sayisi ise 9.4 olarak bulunmustur. Lokus bagina en az allel
sayis1 6 ile TGLA227 lokusunda, en fazla allel sayis1 ise 16 ile TGLA122 lokusunda
belirlenmistir. Arastiricilar 6 lokusun (TGLAS53, ETH10, ETH3, ETH225, TGLA122 ve
INRAO023) Hardy-Weinberg dengesinden saptigini bildirmistir. Ayrica TGLAS3, ETH]10,
ETH225, TGLA122 ve INRA023 lokuslarinda heterozigot eksikligini tespit etmislerdir.
Calismada PIC degerleri 0.390 (TGLA227) ile 0.835 (INRAO023) araliginda degisirken
lokus basina ortalama PIC degeri 0.640 olarak hesaplanmistir. Arastiricilar az sayida ama
yiiksek oranda bilgi veren markerlerin kullanilmasinin genetik karakterizasyon
calismalarin1 kolaylastiracagini belirtmistir.

Cin’de yetistiriciligi yapilan Qinchuan sigirlarinda 12 mikrosatellit marker
kullanarak genetik cesitliligin degerlendirildigi bir arastirmada, en az allel sayis1 13 ile
INRAOOS lokusunda, en fazla allel sayis1 33 ile HEL13 lokusunda olmak {izere toplam
247 allel, lokus basina ortalama allel sayisinin 21 oldugu belirtilmistir (Sun 2007).
Toplam etkili allel sayis1 142.622 iken, ortalama etkili allel sayis1 11.885 olarak tespit
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk 0.784 (INRAO0OS5) — 0.977 (BM315) araliginda olup
ortalama 0.911 olarak belirlenmistir. Beklenen heterozigotluk 0.795 (BM315) — 0.944
(HEL13) araliginda olup ortalama 0.904 olarak hesaplanmistir. PIC degeri 0.765
(INRAQO5) — 0.942 (HEL13) araliginda olup lokus basina ortalama PIC 0.896 olarak
belirlenmistir. Arastiricilar ortalama Fis degerini -0.007 olarak bulmus ve 12 lokusta
heterozigot eksikliginin ¢ok yiiksek olmadigini, Hardy-Weinberg dengesinden
sapmalarin 6nemsiz oldugunu belirtmislerdir. Calismada biitiin lokuslarin ytliksek oranda
polimorfik ve kullanilan markerlerin yiiksek oranda bilgi verici oldugu bildirilmistir.
Arastiricilar yiiksek diizeydeki varyasyonun Qinchuan ineklerinin Zebu sigirlariyla
melezlenmesinden kaynaklanabilecegi belirtilmistir.

Zhang vd. (2007) Cin’in yerli irklar1 olan 27 yerli sar1 sigir irki ile ithal edilmis 3
sigir wrkinda genetik cesitliligi ve populasyonun yapisini degerlendirmek igin 30
mikrosatellit marker kullanmislardir. Lokus basina ortalama allel saymin ithal edilen
irklarda 6.885, yerli irklarda 9.093 oldugu calismada toplam 480 allel tespit edilmistir.
Cin’in yerli irklarinda HEL1 lokusu disinda kalan biitiin lokuslarin polimorfik oldugu
belirlenmistir. Calismada lokus basina allel sayis1 10 (BM1824) - 27 (TGLA122)
araliginda belirlenmistir. Arastiricilar frekanslart az olmasina ragmen yerli wrklarda 47
ozgiin allel tespit etmislerdir. Calismada yerli irklar i¢in PIC degeri 0.636 (Fuzhou) —
0.769 (Jiaxian Red) araliginda; ortalama beklenen heterozigotluk 0.679 (Hainan) — 0.802
(Jiaxian Red) araliginda; ortalama goézlenen heterozigotluk ise 0.608 (Hainan) — 0.762
(Nanyang) araliginda bulunmustur. Cin’in yerli irklarinda belirlenen toplam varyasyonun
% 92’sinin 1rk i¢1, % 8’inin ise 1rklar aras1 farkliliktan kaynaklandigi; ithal edilen irklarda
belirlenen toplam varyasyonun % 93.4’{iniin irk i¢i, % 6.6’sin1in ise irklar arasi farkliliktan
kaynaklandig1 belirlenmistir.

Dadi vd. (2008) Etopya’nin dokuz yerli sigir irki (Fogera, Adwa, Ogaden,
Danakil, Raya-Azebo, Arsi, Horro, Ambo, Boran, Sheko) ile Holstayn irkinda genetik
cesitliligi degerlendirmek i¢in 30 mikrosatellit marker kullanmislardir. Toplam 292
allelin belirlendigi ¢alismada ortalama lokus basina en az allel sayis1 6.93 ile Sheko, en
fazla allel sayis1 ise 7.50 ile Adwa populasyonunda belirlenmistir. Oniki mikrosatellit
bolgesinde toplam 16 6zgiin allel gézlenmis ancak bu allellerin goriilme sikligi
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oldugu i¢in 1rk belirleyici 6zelliklerinin olmadigi belirtilmistir. Gézlenen heterozigotluk
0.638 — 0.714 araliginda beklenen heterozigotluk ise 0.700 — 0.735 araliginda
bulunmustur. Arastiricilar 38 populasyon-lokus kombinasyonunun Hardy-Weinberg
dengesinden saptigini belirlemislerdir. Etopya’nin yerli sigirlarinda belirlenen toplam
varyasyonun % 97.8’inin populasyon i¢i, % 1.3’linlin populasyonlar arasi1 farkliliktan
kaynaklandigi belirtilmistir. Calismada Fis degerlerinin diisiikk olmasina ragmen istatistiki
acidan Onemli  olmasinin  populasyonlar i¢indeki akrabali  yetistirmeden
kaynaklanabilecegi one siiriilmiistiir. En az genetik mesafe Arsi ve Ambo populasyonlari
arasinda, en fazla genetik mesafe ise Sheko ve Sanga populasyonlar1 arasinda
bulunmustur. Yapilan kiimeleme analizinde Etopya’nin yerli sigir irklar1 arasinda Sheko
populasyonun diger populasyonlardan ayrildigi, Holstayn populasyonunun ise diger
biitiin populasyonlardan belirgin bir sekilde ayrildigi raporlanmistir. Arastiricilar biitiin
populasyonlarda belirlenen yiiksek varyasyonun Bos taurus ve Bos indicus’tan koken
alan sigirlarin birlikte yetistirilmesinden ve kontrolsiiz ¢iftlesmelerden kaynaklandigi 6ne
siirmiislerdir.

Sun vd. (2008) Cin’de yetistirilen Qinchuan (QC), Nanyang (NY), Jiaxian (JX),
Luxi (LX), Bohai (BH), Jinnan (JN), Chinese Holstein (CH) ve Yanbian (YB) sigir
populasyonlarinda 12 mikrosatellit marker kullanarak  genetik  ¢esitliligi
degerlendirmislerdir. Toplam 352 allelin belirlendigi ¢alismada lokus basina allel sayis1
8.33 — 21.33 araliginda bulunmustur. En az allel sayis1 21 ile INRAOO5 ve HEL1
lokuslarinda, en fazla allel sayisi1 ise 40 ile HEL13 lokusunda belirlenmistir. Calismada
belirlenen toplam 61 06zgiin allellden 25 tanesinin QC populasyonuna 6zgii oldugu
belirtilmistir. Gozlenen heterozigotluk 0.78 — 0.95 araliginda, beklenen heterozigotluk ise
0.86 —0.93 araliginda belirlenmistir. Calismada belirlenen toplam varyasyonun % 4’iiniin
populasyonlardan, % 96’smin ise bireyler arasindaki farkliliktan kaynaklandigi
belirtilmistir. Arastiricilar PIC degerinin 0.82 — 0.89 araliginda oldugunu ve biitiin
lokuslarin yiiksek oranda bilgi verici oldugunu bildirmislerdir. Yapilan kiimeleme
analizinde 8 populasyonun 3 farkl: gruba ayrildigi belirlenmistir. Birinci grup YB, CH ve
BH populasyonlarindan; ikinci grup QC, LX ve JN populasyonlarindan; tigiincii grup ise
JX ve NY populasyonlarindan olusmustur. Arastiricilar bu kiimeleme analizinin
sonucunun populasyonlarin cografik bolgeleriyle uyumlu oldugunu 6ne siirmiislerdir.

Chaudhari vd. (2009) Hindistan’da yetistirilen Kenkatha ve Gaolao sigir
populasyonlarinda 25  mikrosatellit marker kullanarak  genetik  ¢esitliligi
degerlendirmislerdir. Kenkatha populasyonunda toplam 197 allelden altisinin, Gaolao
populasyonunda ise toplam 239 allelden ondordiiniin 6zgiin oldugu belirlenmistir.
Kenkatha populasyonunda gozlenen heterozigotluk 0.47, beklenen heterozigotluk 0.62;
Gaolao populasyonunda goézlenen heterozigotluk 0.53, beklenen heterozigotluk 0.68
olarak belirlenmistir. Nei’nin standart genetik mesafe degerine gore iki populasyon
arasindaki genetik mesafenin 0.0852 oldugu bildirilmistir. Arastiricilar Gaolao
populasyonunda % 21.21, Kenkatha populasyonunda ise % 22.48 oraninda heterozigotluk
kaybinin oldugunu ve bu populasyonlar arasindaki genetik farkliligin ¢ok diisiik oldugunu
bildirmislerdir.

Rehman ve Khan (2009) Pakistan’da yetistirilen Hariana ve Hissar sigir
populasyonlarinda  mikrosatellit ~ markerler  kullanarak  genetik  ¢esitliligi
degerlendirmislerdir. Calisilan 30 mikrosatellitten 27 tanesinin polimorfik oldugu
bildirilmistir. Toplam 128 allelin belirlendigi ¢calisgamada ortalama lokus basina allel
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sayisinin Hariana populasyonunda 4.59, Hissar populasyonunda ise 4.37 oldugu
bildirilmistir. Gozlenen allel sayisinin Hariana populasyonunda 2 — 7 araliginda, Hissar
populasyonunda ise 3 — 6 araliginda oldugu belirlenmistir. Ortalama gozlenen ve
beklenen heterozigotluk sirasiyla Hariana populasyonunda 0.51-0.67 olarak, Hissar
populasyonunda ise 0.47-0.63 olarak bulunmustur. Fis degerininin Hariana ve Hissar
populasyonu igin sirastyla 0.252 - 0.259 olarak tespit edildigi calismada arastiricilar
Hariana populasyonunun % 25.2, Hissar populasyonunun ise % 25.9 oraninda heterozigot
eksikligi gosterdigini bildirmislerdir. Arastiricilar heterozigot eksikliginin ciftlestirme
yontemi, seleksiyon veya null alleler gibi birden fazla nedenden kaynaklanabilecegini 6ne
stirmiislerdir. Caligmada Hariana ve Hissar populasyonlarinin ortak bir yetistirme alanina
sahip olmasina ragmen genetik olarak birbirinden farkli olduklar1 belirtilmistir.

Ozsensoy (2011) 20 farkli mikrosatellit marker ile Tiirkiye’de yetistirilen Giiney
Anadolu Kirmizis1 (GAK), Yerli Kara (YK), Boz Irk (BOZ), Yerli Gliney Saris1 (YGS),
Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK) ve Zavot (ZAV) sigir irklarinda genetik karakterizasyon
ve filogenetik iliskileri incelemistir. Calismada toplam 266 farkli allel gézlemlenmis ve
her marker i¢in tespit edilen ortalama allel sayisinin 6.90 ile 10.65 arasinda degistigi
belirtilmistir. Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk diizeyleri, populasyon
bazinda sirasiyla 0.691-0.763 (BOZ-YGS) ile 0.740-0.804 (ZAV-YGS) degerleri
arasinda degistigi belirlenmistir. Hesaplanan genel Fis degerlerinin 0.018-0.110 arasinda
degistigi, Fis degerlerinin ZAV populasyonunda onemsiz (P>0.05), ancak diger
populasyonlarda istatistiki bakimdan 6nemli oldugu bildirilmistir. Cizilen NJT ler ve
FCA analizi degerlendirildiginde tiim populasyonlarin yetistiriciligi yapilan bolgeler ile
uyumlu oldugu belirlenmistir. GAK, YGS ve YK populasyonlar: arasinda bir karisimin
oldugu ve birbirlerine yakin kiimelendikleri; DAK, ZAV ve BOZ populasyonlarinin ise
ayr1 konumlarda kiimelendikleri bildirilmistir. Ozellikle BOZ ve ZAV popukasyonlarmin

diger yerli populasyonlardan tamamen farkli yapida oldugu bildirilmistir.

El-Sayed vd. (2016) Misir’in Farafra ve Siwa vahalarinda yetistirilen iki yerli irk
populasyonunda  genetik  c¢esitliligi  sekiz  mikrosatellit marker kullanarak
degerlendirmislerdir. Farafra ve Siwa populasyonlarinda Fis degerlerinin ¢ok yliksek
(0.69 ve 0.83), genetik farklilasmanin ise orta dereceli (0.13) oldugu belirtilmistir.
Calismada Fis degerinin 0.40’1n iizerinde oldugu populasyonlarda irklarin yok olma
bakimindan kritik konumda olduklar1 vurgulanmistir. Siwa populasyonunda tespit edilen
22 allelden 4 tanesinin, Farafra populasyonunda ise tespit edilen 29 allelden 11 tanesinin
ozgiin allel oldugu belirtilmistir. Arastiricilar tespit edilen 6zgiin allellerin irklar1 ayirt
etmede kullanilabilecegini belirtmislerdir.

Devi vd. (2017) Punganur si1g1r irkinda genetik ¢esitliligi ve irklarin darbogazdan
gecip gecmedigini aragtirmak i¢in 17 mikrosatellit marker kullanmiglardir. Toplam 115
allelin belirlendigi calismada ortalama gozlenen allel sayisi ve ortalama etkili etkili allel
sayist sirastyla 6.76 ve 3.83 olarak bulunmustur. Arastiricilar Fis degerinin (0.51) yiiksek
olmasina ragmen yapilan analizlerin sonucuna gore populasyonun darbogazdan
gecmedigini raporlamiglardir.

Bin vd. (2016) Cin’in Qinling-Bashan daglik bolgesinde yetistirilen 4 sigir irkinda
(Xizhen, Chiya, Yunba ve Xuanhan) genetik cesitliligi arastirmak i¢in 12 mikrosatellit
marker kullanmislardir. Calismada yine Cin’de yetistiriciligi yapilan Shuxuan ve Jiaxian
Red populasyonlar1 kontrol grubu olarak kullanilmiglardir. Heterozigotlugun yiiksek
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bulundugu caligmada arastiricilar, biitiin lokuslarin polimorfik oldugunu bildirmislerdir.
11 6zgiin allelin belirlendigi ¢aligmada 41 allel biitiin ppulasyonlarda ortak bulunmustur.
Yapilan kiimeleme analizinde irklarin ii¢ gruba ayrildigi belirtilmistir. Birinci grubu
Yunba, Xuanhan ve Xizhen; ikinci grubu Chiyave Jiaxian Red; ii¢lincii grubu ise Shuxuan
ki tek bagina olusturmustur. Arastiricilar Qinling-Bashan daglik bolgesinde genetik
cesitliligin fazla oldugunu ve tizerinde calisilan 4 farkli sigir irkinin ayni cografyada
yetistirilmesine ragmen birbirinden belirgin bir sekilde farkli olduklarini gozlemislerdir.
Ayrica s6z konusu bolgede genetik ¢esitliligin belirlenmesinde 12 mikrosatellit markerin
kullanilmasinin yeterli oldugu belirtilmistir.

Suh vd. (2014) dort yerli Kore sigir irkinda (Hanwoo, Chikso, Heugu ve Jeju
black) genetik cesitliligi, akrabalig1 ve populasyonlarin yapisini ortaya koymak i¢in 30
mikrosatellit marker kullanmiglardir. Siyah Alaca ve Charolais irklari kontrol grubu
olarak calismada kullanilmistir. Arastiricilar Heugu ve Jeju black populasyonlarinda
genetik cesitliligin diisiik oldugunu bildirdikleri ¢alismada yapilan faktériyel uygunluk
analizi ve kiimeleme analizi sonuglarina gére Kore nin yerli irki olan dort sigir irkinin
genetik olarak birbirinden farkli oldugunu ve Siyah Alaca ile Charolais
populasyonlarindan belirgin bir sekilde ayrildigi bildirilmistir. Arastiricilar bulduklar
sonuglarin Kore’nin yerli sigir irklarinin hayvan genetik kaynagi olarak korunmasi ve
denetlenmesinde kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Agung vd. (2016) 21 mikrosatellit marker kullanarak Simmental melezi sigirlarda
genetik cesitliligi degerlendirmislerdir. Arastiricilar biitiin lokuslarin yiiksek derecede
polimorfik oldugunu ve elde edilen allellerin genetik mesafeye dayali olarak
populasyonlar1 gruplara ayirabildigini raporlamislardir. 12 lokus igin PIC degerinin
0.5’ten biiyiikk ve heterozigotlugun 0.556-0.782 araliginda oldugu bildirilmistir. PIC
degeri 0.893 olan TGLAS3 lokusunun en polimorfik lokus oldugu belirtilmistir.
Aragtiricilar genetik mesafe degerlerine gore Simmental melezi-Agam ile Simmental
melezi-Limapuluh alt populasyonlarinin genetik olarak saf Simmental populasyonuna
yakin oldugunu ve bu durumun s6z konusu alt populasyonlarin saf Simmental sigirlariyla
ciftlestirilerek 1slah yoluna gidildiginden kaynaklanabilecegini bildirmislerdir.

Nishimaki vd. (2013) sekiz Japanese Black alt populasyonunda (Miyagi,
Yamagata, Niigata, Gifu, Hyogo, Hirohima, Kagawa ve Oita) genetik cesitliligi
degerlendirmek i¢in 52 mikrosatellit marker kullanmiglardir. Calismada diger
populasyonlarla kiyaslandiginda Hyogo populasyonun 6nemli derecede diisiik genetik
cesitlilige sahip oldugu bildirilmistir. Aragtiricilar Hyogo alt populasyonunda gézlenen
diisiik genetik ¢esitliligin bu populasyonun tamamen kapali yetistirilmesinden ve az
sayida baba hattinin kullanilmasindan kaynaklanabilecegini bildirmiglerdir. Caligmada
Hyogo populasyonunun diger populasyonlardan belirgin bir sekilde ayrildigi halde
Yamagata, Niigata, Hiroshima ve Kagawa populasyonlar1 arasinda bir karisimin oldugu
bildirilmistir. Arastiricilar bazi alt populasyonlarin sayisinda azalma olmasina ragmen
genetik cesitliligin halen var oldugunu ve dogru ciftlestirme yontemleriyle etkili
populasyon sayisinin kontrol edilmesi gerektigini bildirmislerdir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Bu ¢alismada materyal olarak daha énce Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma
Projeleri Koordinasyon Birimi (BAP) tarafindan FBA-2017-2334 proje numarasi ile
desteklenen “’Tiirkiye 'de Yetistirilen Bazi Sigwr Irklarinda Mastitis, Sap ve Tiiberkiiloz
Hastaliklarina Direncle Iliskili Genlerdeki Polimorfizmlerin Belirlenmesi’’ isimli proje
kapsaminda toplanan kanlar kullanilmistir. Calismada kullanilan Boz Irk kan 6rnekleri
Balikesir ilinin Dursunbey ve Burhaniye il¢elerinde 3 farkli populasyondan alinmistir.
Calismada kullanilan Yerli Kara 1rkina ait kanlar Eskisehir ve Antalya ilinden, Dogu
Anadolu Kirmizisi kanlar1 ise Erzurum ilinden temin edilmistir. Calismada kullanilan
Siyah Alaca irkina ait kan drnekleri Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Siit Sigircilig
isletmesinde bulunan hayvanlardan alinmistir. Kan orneklerinin aliminda secilen
bireylerin birbiriyle akraba olmamalarina dikkat edilmistir.

Kan 6rnekleri DNA izolasyonu yapilincaya kadar -20 °C’de muhafaza edilmistir.

3.1.1. Mikrosatellit lokuslarin belirlenmesi

(Calismada daha 6nce yapilan ¢alismalarla polimorfik oldugu belirlenmis ve FAO
tarafindan si8ir genetik cesitlilik caligmalar1 i¢in tavsiye edilen 20 mikrosatellit lokus
kullanilmigtir. Ayrica secilen lokuslarin farkli kromozomlar {izerinde olmasina 6zen
gosterilmistir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan mikrosatellit lokuslara ait bilgiler

isim Kromozom | Primer Sekansi (5°-3”) Annealing Genbank Allel
Sicakhgi (°C) | Erisim Genisligi (b¢)
Numarasi
TGLA227 18 CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT 50 . 75-105
ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA
INRA032 11 AAACTGTATTCTCTAATAGCAC 50 X67823 160-204
GCAAGACATATCTCCATTCCTTT
ILSTS006 7 TGTCTGTATTTCTGCTGTGG 55 L.23482 277-309
ACACGGAAGCGATCTAAACG
CSRM60 10 AAGATGTGATCCAAGAGAGAGGCA 55 - 79-115
AGGACCAGATCGTGAAAGGCATAG
INRA063 18 ATTTGCACAAGCTAAATCTAACC 50 X71507 167-189
AAACCACAGAAATGCTTGGAAG
HEL1 15 CAACAGCTATTTAACAAGGA 54 X65202 99-119
AGGCTACAGTCCATGGGATT
CSSM66 14 ACACAAATCCTTTCTGCCAGCTGA 58 . 171-209
AATTTAATGCACTGAGGAGCTTGG
ILSTS005 10 GGAAGCAATGAAATCTATAGCC 51 L23481 176-194
TGTTCTGTGAGTTTGTAAGC
MM12 9 CAAGACAGGTGTTTCAATCT 52 730343 101-145
ATCGACTCTGGGGATGATGT
ETH3 19 GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG 65 722744 103-133
ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG
HAUT24 22 CTCTCTGCCTTTGTCCCTGT 50 X89250 104-158
AATACACTTTAGGAGAAAAATA
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Cizelge 3.1.’in devamu
INRA037 | 10 GATCCTGCTTATATTTAACCAC 50 X71551 112-148
AAAATTCCATGGAGAGAGAAAC
ETH185 17| TGCATGGACAGAGCAGCCTGGC 65 Z14042 214-246
GCACCCCAACGAAAGCTCCCAG
SPS115 15 | AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG 55 FJ828564 131-159
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG
SPS113 10 | CCTCCACACAGGCTTCTCTGACTT 58 134-158
CCTAACTTGCTTGAGTTATTGCCC
INRABERNL72 | 26 CCACTTCCCTGTATCCTCCT 58 234-256
GGTGCTCCCATTGTGTAGAC
ILSTS087 6 AGCAGACATGATGACTCAGC 58 L37279 135-155
CTGCCTCTTTTCTTGAGAG
ILSTSO1L | 14 GCTTGCTACATGGAAAGTGC 58 123485 250-300
CTAAAATGCAGAGCCCTACC
BM6444 2 CTCTGGGTACAACACTGAGTCC 65 G18444 118-200
TAGAGAGTTTCCCTGTCCATCC
DRBPL1 23| ATGGTGCAGCAGCAAGGTGAGCA 58 M55069 195-229
GGGACTCAGTCTCTCTATCTCTTTG

3.1.2. Kullanilan cihaz ve aletler

DNA izolasyonu ve PCR islemi Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Zootekni
Boliimii Biyometri ve Genetik Ana Bilim Dali Genetik Laboratuari’nda yiirtitilmiistiir.
Ancak mikrosatellit bolgeleri iceren PCR iirlinlerinin biiyiikliiklerinin belirlenmesi
Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimii Genetik Laboratuari’nda
bulunan otomatik kapiller fragment analiz cihaz1 (Fragment Analyzer — ADVANCED
ANALYTICAL, USA) kullanilarak yapilmustir.

Calisma kapsaminda kullanilan ara¢ ve gereclerin listesi Cizelge 3.2°de

verilmistir.

Cizelge 3.2. Calisma kapsaminda kullanilan arag ve gereglerin listesi

Kullanilan Cihaz

Kullanim amaci

pH metre (Thermo ORION 3 STAR)

DNA izolasyonu ve elektroforez tamponlarinin
pH' larinin ayarlanmasinda (Zootekni BOl.
Genetik Lab.)

Otoklav (Niive OT 020V)

Kullanilan malzemelerin ve ¢dzeltilerin
sterilizasyonunda (Zootekni B6l. Genetik Lab.)

Sicak Su Banyosu (Memmert)

DNA izolasyonunda (Zootekni Bol. Genetik
Lab.)

Isiticili

Manyetik

(YellowLine MSH basic)

Karistirici

DNA izolasyonu i¢in gerekli ¢ozeltilerin
hazirlanmasinda (Zootekni Bol. Genetik Lab.)

Calkalayici-Vortex
(YellowLine, TTS2)

Tampon ¢0Ozeltilerin hazirlanmasi ve DNA
izolasyonunda (Zootekni Bol. Genetik Lab.)
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Cizelge 3.2.’nin devami1

Kullanilan Cihaz Kullanim amaci

Santrifiij (Hettich MIKRO 200) DNA izolasyonu (Zootekni Bol. Genetik Lab.)

DNA izolasyonu i¢in tampon ¢o6zeltilerin
hazirlamada ve jel i¢in agaroz tartilmasinda
(Zootekni Bol. Genetik Lab.)

Hassas Terazi (SHIMADZU
BX320H)

Gradient Thermal Cycler 96 o6rnek. PCR ile istenilen lokuslarin ¢ogaltilmasi

(Thermo-Artk) (Zootekni Bol. Genetik Lab.)

Yatay Agaroz Jel Elektroforez DNA izolasyonu ve PCR dirlinlerinin tespit

Takimlar1 (BIO-RAD) edilmesinde (Zootekni Bol. Genetik Lab.)

Gii¢ Kaynaklar1 (BIO-RAD PowerPac Jel elektroforezi igin voltaj ve zamanin

Basic) ayarlanmasinda (Zootekni B6l. Genetik Lab.)

Jel Gériintiileme ve Analiz Sistemi DNA izolasyonu ve PCR sonuglarmnin
goriintiilenmesinde (Zootekni Bol. Genetik

(Kodak Gel Logic 212) Lab.)

Mikro Dalga Firmni (Argelik MD 553) Agaroz jellerin hazirlanmas1 (Zootekni BOl.

Genetik Lab.)
Buzdolab1 (Beko BK8450T) Ornekler ile baz1 sarf malzemelerin saklanmasi
Derin Dondurucu (Beko 797DF) (Zootekni Bol. Genetik Lab.)
3.2. Metot

3.2.1. Kandan DNA izolasyonu

Bu ¢aligmada genomik DNA molekiiliiniin izolasyonunda Miller vd. (1988)
tarafindan bildirilen DNA izolasyon protokolii uygulanmaistir.

1. -20 °C’de muhafaza edilen kan 6rnekleri ¢6ziilene kadar oda sicakliginda (24-25 °C)
bekletilmistir.

2. Her bir kan 6rneginden 50 pl aliarak 1,5 ml’lik ependorf tiip i¢cine konulmustur.

3. Orneklerin iizerine 1.000 pl Eritrosit Lisis Tampon Cézeltisi (Cizelge 3.3) ilave
edilmis ve kisa bir siire vorteksle iyice karistirilarak 10 dakika oda sicakliginda
bekletilmistir.

4. Bekletme siiresinin sonunda 6rnekler 3.000 rpm de 10 dk santrifiij edilmistir.

5. Ependorf tiiplerin {ist kisminda toplanan sivi kisim (slipernatant) dikkatli bir sekilde
uzaklastirilmastir.
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6. Dipte kalan peletlerin (hiicre kismi1) rengi gozlenerek peletlerin rengi beyaz olana kadar
Eritrosit Lisis Tampon Cozeltisi ile tekrar (ortalama 2-3 defa) muamele edilmistir.

7. Peletlerin tizerine 1.000 ul Fizyolojik Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.3) eklenmis ve kisa
bir siire karistirtlmistir.

8. Ornekler 3.000 rpm de 10 dk santrifiij edilmis ve santrifiij sonunda s1v1 kisim dikkatli
bir sekilde tekrar uzaklagtirilmistir.

9. Peletlerin tlizerine 600 ul Lisis TE Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.3) eklenmis ve
peletlerin iyice ¢ozlinmesi saglanmustir.

10. Coziilen peletlerin iizerine 100 pul SDS solusyonu ve 5 pl proteinaz K (20 mg/ml)
eklenerek hafifce karistirilmis ve 65 °C’de 1,5 saat su banyosunda tutulmustur.
Inkiibasyon siiresince her 15 dakikada bir hafifce karistirilmistir.

11. Inkiibasyondan ¢ikarilan 6rneklerin iizerine 200 pl 6M NaCl Cozeltisi (Cizelge 3.3)
eklenmis ve 15 dk vorteksle iyice karistirtlmistir.

12. Ornekler 10.000 rpm de 10 dk santrifiij edilmistir.

13. Santrifiij sonunda iistte kalan ve DNA molekiillerini igeren sivi kisim yeni bir
ependorf tiip i¢ine konulmustur.

14. Ornekler 10.000 rpm de 5 dk tekrar santrifiij edilmis ve yine iistte kalan siv1 kisim
yeni bir ependorf tiip igine alinmustir.

15. Ornekler iizerine 6rnek hacminin iki kat1 hacimde ( yaklasik 1.000 pl) %99,9’luk saf
etil alkolden (20 °C’de saklanan) ilave edilmistir.

16. Etil alkol ilave edildikten sonra ependorf tiipii DNA iplik¢ikleri kiimelesinceye kadar
10-15 kez hafifce karigtirilmistir.

17. Kiimelesen DNA iplikgiklerinin tiipiin dibine ¢6kmesi i¢in tiip 10.000 rpm de 5 dk
santrifiij edilmistir.

18. Santrifiij sonunda etil alkol uzaklastirilarak tiipiin dibine ¢6kmiis olan DNA peletinin
tizerine 1.000 pl %70’1ik etil alkol ilave edilerek 10.000 rpm de 5 dk santrifiij edilmistir.
19. Santrifiij isleminden sonra tiipiin iistiinde yer alan alkol uzaklastiriimistir.

20. Tiip igindeki alkoliin tamamen uzaklagmasini saglamak amaciyla 6rnekler ¢eker ocak
icinde kurumaya birakilmistir.

21. Tamamen kuruyan 6rnekler tizerine 100 pul TE Tampon Cozeltesi (Cizelge 3.3) ilave
edilmis ve DNA peletinin ¢oziilmesi i¢in bir gece buzdolabinda +4 °C’de bekletilmistir.
22. Orneklerden izole edilen genomik DNA molekiillerinin tek parca olup olmadiklarinin
(kirilip kirilmadigr) kontrolleri %1°lik agaroz jel kullanilarak yapilmistir.

Cizelge 3.3. DNA ekstraksiyonu i¢in kullanilan tampon ¢ozeltilerin molaritesi/miktari
ve i¢erikleri

Tampon Cozelti Molarite/Miktar Icerik
0,32 M Sukroz
Eritrosit Lisis Tampon
Cozeltisi 10 mM EDTA
5mM MgCl;
Fizyolojik Tampon 75 mM NaCl
Cozeltisi
25 mM EDTA
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Cizelge 3.3.’lin devami

500 mM Tris-HCI
Lisis TE Tampon
Cozeltisi 20 mM EDTA

10 Mm NaCl
TE Tampon Cozeltisi 10 mM Tris

imM EDTA
6M NaCl Cézeltisi 3.57 gr NaCl

10 mI’ye tamamlanir Deiyonize H20

3.2.2. DNA miktar ve kalitesinin kontrolii

DNA orneklerinin basarili bir sekilde izole edildigini belirlemek icin %]1°lik
agaroz jel kullanilmistir. Agaroz jelin hazirlanmasinda 1 gr agaroz, 100 ml 1X TAE (Tris-
Acetate-EDTA) ve 4 pl Etidyum Bromiir kullanilmistir. Karisim homojen bir yapi
kazanana kadar mikrodalga firinda kaynatilmis ve tarak eklendikten sonra, jel halini alana
kadar oda sicakliginda bekletilmistir. Katilasan jelden tarak dikkatlice ¢ikarildiktan sonra
elektroforez tankina alinmis ve iizerini tamamen kapatacak miktarda 1X TAE soliisyonu
eklenmistir. 5 pnL. DNA 6rnegi 2 pL 6X Loading Dye ile karistirildiktan sonra kuyulara
yiiklemis ve 100 V/h elektroforez islemine tabi tutulmustur. izole edilen DNA &rnekleri
kullanilincaya kadar -20 °C’ saklanmustir.

3.2.3. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

PCR reaksiyonu ve programinin optimize edilmesi i¢in az sayida Ornek
kullanilarak deneme PCR’lar kurulmustur. Bu denemeler sonucunda biitiin mikrosatellit
lokuslarinda kullanilan PCR reaksiyonu ve programi Cizelge 3.4 ve Cizelge 3.5°de
gosterilmistir. 50 ng/ul DNA, 3 pl 10X Buffer, 3 ul dNTPs (Adenin, Timin, Guanin,
Sitozin), 1.9 pul HQ Buffer, 0.5 pl primer ¢ifti, 0.3 pl Tag DNA Polimeraz ve 17.8 ul
H20’dan olusan PCR reaksiyonu 0.2 ml’lik tiiplere alinmistir. Mikrosatellit lokuslarin
cogaltilmasinda Eppendorf Master Gradient Thermal Cycler cihazi kullanilmistir.

Cizelge 3.4. Mikrosatellit lokuslarin PCR reaksiyonu

Bilesenler Miktar Marka
H20 17.8 ul -
10X Buffer 3ul GeneAll
DNTPs 3ul Thermo
HQ Buffer 1.9 ul GeneAll
Forward Primer 0.5 ul Oligomer
Reverse Pimer 0.5 ul Oligomer
Tag DNA Polimeraz 0.3 ul GeneAll
DNA 3l -
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Cizelge 3.5. Mikrosatellit lokuslarin ¢ogaltma kosullar

Asamalar Sicakh Siire Dongii sayisi

1. Asama 94 °C’de 10 dakika 1 dongii
94 °C’de 40 saniye

2. Asama Cizelge 3.1 40 saniye 30 dongii
72 °C’de 40 saniye

3. Asama 72 °C’de 10 dakika 1 dongii

3.2.4. PCR iiriinlerinin goriintiilenmesi

Polimeraz zincir reaksiyonu teknigiyle cogaltilan mikrosatellit lokuslarin
belirlenmesinde %?2’lik agaroz jeller kullanilmistir. Agaroz jelin hazirlanmasinda 2 gr
agaroz, 100 ml 1X TAE (Tris-Acetate-EDTA) ve 4 ul Etidyum Bromiir kullanilmustir.
Karisim homojen bir yapt kazanana kadar mikrodalga firinda kaynatilmig ve tarak
eklendikten sonra jel halini alana kadar oda sicakliginda bekletilmistir. Katilagsan jelden
tarak dikkatlice ¢ikarildiktan sonra elektroforez tankina alinmig ve tizerini tamamen
kapatacak miktarda 1X TAE soliisyonu eklenmistir.

PCR iirlinleri jele yiiklenmeden oOnce yiikleme boyasiyla (loading dye)
boyanmistir. Bu amagla 10 pul PCR iiriinii ile 2 pl yiikleme boyasi karistirilmis ve 6rnekler
kuyucuklara yiiklenmistir. Bantlarin biiyiikliigiinii belirlemek icin ilk kuyucuga 50 bg
araliklarla bantlar veren 3 pl standart marker yiiklenmis ve Ornekler 80 V elektrik
akiminda yiirtitilmiistiir.

Elektroforez isleminden sonra elde edilen bantlar gériintiileme cihazinda UV 151k
altinda goriiniir hale getirilmis ve bant biiyiikliikleri belirlenmistir. Ekonomik kayiplarin
Oniline gegmek i¢in fragment analizine baslamadan 6nce tiim PCR f{irlinleri agaroz jelde
goriintiilenmistir.

3.2.5. Fragment analizi

Calismada Tirkiye’de yetistiriciligi yapilan 4 sigir irkindan toplam 120 6rnek 20
mikrosatellit marker bakimindan incelenmistir. Fragment analiz asamasi otomatik
kapiller fragment analiz cihazi kullanilarak yapilmistir. Calismada 35-500 bg araliginda
okuma yapabilen Advanced Analytical DNF-900 kiti kullanilmis ve belirlenen bant
uzunluklar1 bilgisayara kaydedilmistir. Calismada PCR islemi her lokus i¢in ayr1 ayri
yapilmis ancak fragment analizi asamasinda lokuslar ikili gruplar halinde fragment analiz
cthazina yiiklenmistir. Ayarlanan ikili lokuslarin allel genislikleri goz Oniinde
bulundurularak allel genisligi birbiriyle ¢cakismayan 10 grup olusturulmustur. Bu amagla
ayarlanan 10 grup Cizelge 3.6’de gosterilmistir. Her bir kuyucukta iki farkli lokusa ait 6
ul (3 pl + 3 pl ) PCR iiriinii 50 pl dillution buffer ile karistirilmis ve cihaza ytliklenmistir.
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Cizelge 3.6. Fragment analizi i¢in uygulanan multipleks gruplar

Grup Ad1 Lokus Bant Genisligi
Grup 1l TGLA227 75-105
INRAQ32 160-204
Grup 2 CSRM60 79-115
INRA063 167-189
Grup 3 HEL1 99-119
CSSM66 171-209
Grup 4 ILSTS087 135-155
DRBP1 195-229
Grup 5 BM6444 118-200
INRABERN172 234-256
Grup 6 ILSTSO011 250-300
HAUT24 104-158
Grup 7 SPS115 234-258
ETH3 103-133
Grup 8 MM12 101-145
ILSTS006 277-309
Grup 9 SPS113 134-158
ETH185 214-246
Grup 10 INRAOQ37 112-148
ILSTS005 176-194

3.2.6. istatistiksel analiz

Populasyonlarda genetik varyasyon degisik parametreler ile Olciilebilir. Gen
frekanslar1 (allelik varyasyon) ve heterozigotluk degerleri populasyonlar igindeki ve
arasindaki genetik varyasyonun belirlenmesinde kullanilan parametrelerdir. Mikrosatellit
calismalarinda genetik varyasyon tespiti i¢in genellikle allel geniglikleri (AG), allel sayis1
(Na) ve etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk
(He) en ¢ok kullanilan parametrelerdir. Calismada bu parametrelerin yani sira lokuslarin
genetik varyasyonu gostermedeki giicliniin bir gostergesi olan polimorfizm bilgi igerigi
(PIC) degerleri de hesaplanmustir.

Populasyonlarda akrabaligin artmasi calisilan lokus ya da lokuslar bakimindan
Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapmaya yani homozigotlugun artmasina yol
acmaktadir. Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapmalar homozigotlasma indeksi (F,
fixation index) olarak ifade edilmektedir. Aymi tiir ya da 1irka ait farkli populasyonlar (alt
populasyonlar - subpopulation) arasindaki genetik ¢esitliligin incelenmesinde fiksasyon
indeksleri kullanilmaktadir. Wright (1965) tarafindan gelistirilen fiksasyon indeksleri ya
da F istatistikleri (Fit, Fis ve Fst) populasyonlarin genetik yapisinin tanimlanmasinda
kullanilan en yaygin parametrelerdir. Wright (1965) tarafindan gelistirilen bu metot daha
sonraki yillarda Nei (1977) tarafindan genisletilmistir. Glinlimiizde populasyonlar arasi
ve populasyon i¢i genetik farklilagmanin degerlendirilmesinde bu parametreler halen
yogun sekilde kullanilmaktadir. Mevcut calisma kapsaminda populasyonlar igerisinde
akrabal1 yetistirme katsayis1 (Fis) ve populasyonlar arasinda F istatistikleri (Fit, Fis ve
Fst) hesaplanmustir.
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Sigirlardan elde edilecek toplam genetik varyasyonun; ne kadarinin irklardan, ne
kadarinin bu wrklar igerindeki populasyonlardan ne kadarmin da populasyonlar
igerisindeki bireylerden kaynaklandigini tespit etmek i¢in Molekiiler Varyans Analizi
(Analysis of Molecular Variance, AMOVA) testi yapilmistir.

Allel sayisi, Ozgiin allel sayist ve allel genisliklerinin hesaplanmasinda
CONVERT (Glaubitz 2004) paket programi kullanilmistir. Ortalama allel sayisi, etkili
allel sayisi, gozlenen heterozigotluk, beklenen heterozigotluk ve F istatistiklerinin
hesaplanmasinda POPGENE (Yeh 1997), PIC degerlerinin hesaplanmasinda
Microsatellite Toolkit (Park 2001), akrabali yetistirme katsayilarinin hesaplanmasinda
FSTAT v.1. 2 (Goudet 1995), AMOVA analizinde Arlequin (Excoffier vd 2006) paket
programlarindan yararlanilmistir.

Irklar arasinda ve 1rklar icerisindeki populasyonlar arasinda genetik benzerlik ya
da farkliliklardan yararlanilarak yapilacak kiimeleme analizlerinde UPGMA
(Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic Mean) dendogrami ve dendogramin
giivenilirligini belirten bootstrap testi, Faktoriyel Benzerlik Analizi (FCA, factorial
correspondence analysis) yapilmistir. Ayrica mesafe temelli bu yontemlerden farkli
olarak bu yontemlerin bazi eksikliklerini gideren Bayesian temelli genetik yap1 analizi
(Structure) yapilmistir. Populasyonlarin yakin geg¢miste yok olma riski gegirip
gecirmedigini (darbogazdan ge¢me) belirlemek i¢in Bottleneck analizi yapilmistir.

Bu calismada UPGMA dendogrami POPGENE (Yeh vd 1997) paket programu ile
olusturulmustur. FCA analizi i¢in GENETIX v. 4.05 (Belkhir vd 2004), populasyonlarin
genetik yapist igin Structure 2.2. (Pritchard vd 2000) programlart kullanilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1. DNA izolasyon Sonuclar
Miller vd. (1988) tarafindan bildirilen DNA izolasyon protokoliinden elde edilen

ve TE soliisyonu ile ¢ozdiiriilen DNA 6rneklerinin goriintiilenmesinde %1 °lik agaroz jel
kullanilmistir.

1 2 3 4 S 6 74 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17

;--~:;|:-i.'l-i-"

Sekil 4.1. Boz Itk 6rneklerinden izole edilen DNA’larin agaroz jel goriintiisii

4.2. PCR isleminden Elde Edilen Bulgular

Calismada 20 mikrosatellit lokus ele alinmig ve biitlin lokuslar %2’lik agaroz
jelde goriintiilenmistir. Elde edilen bantlarin biiytikliiklerinin belirlenmesinde 50 bg
araliklarla bant veren standart marker kullanilmistir.

Lokus
BM6444

Agaroz Jel gériintiisi

CSRM60

CSSM66

DRBP1

ETH3

ETH185

HAUT24

HEL1
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Sekil 4.2. Cogaltilan mikrosatellit bolgelerine ait agaroz jel goriintiileri

4.3. Fragment Analizinden Elde Edilen Bulgular

Calismada 20 mikrosatellit bolgesine ait bant uzunluklarinin belirlenmesinde
otomatik kapiller fragment analiz cihazi1 kullanilmistir. Kapiller fragment analiz cihazinda
bantlar pikler seklinde elde edilmekte ve homozigot bireylerde bir pik degeri goriiliirken
heterozigot bireylerde iki pik degeri goriilmektedir. Bireyler elde edilen pik degerlerine
gore genotiplendirilmistir.
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Sekil 4.3. ILSTS006 lokusunnda homozigot bireye ait fragment analiz gériintiisii
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Sekil 4.4. ILSTS006 lokusunnda heterozigot bireye ait fragment analiz goriintiisi

4.4, Genetik Cesitlilik Parametreleri
4.4.1. Tim populasyonda genetik cesitlilik parametreleri

Calismada 4 farkli sigir irkinda 20 mikrosatellit lokus ile ¢alisilmis ve toplam 204
allel gozlemlenmistir. Biitiin lokuslar ele alindiginda BI populasyonunda toplam 159,
DAK populasyonunda toplam 143, YK populasyonunda toplam 170, SA populasyonunda
ise toplam 142 allel belirlenmistir. Lokus basina ortalama allel sayis1 BI populasyonunda
7.95, DAK populasyonunda 7.15, YK populasyonunda 8.5, SA populasyonunda ise 7.1
olarak hesaplanmistir. En fazla allel sayis1t ETH185 (17) lokusunda, en az allel sayisi ise
TGLA227 (5) lokusunda tespit edilmistir. Lokus basina diisen ortalama allel sayis1 10.2,
ortalama etkili allel sayis1 5.163 olarak gdzlemlenmistir.
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Cizelge 4.1. Biitiin populasyonda calisilan mikrosatellit lokuslar bakimindan allel
genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayist (Na), Etkili Allel Sayist (Ne), Go6zlenen
Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Icerigi (PIC) ve
Akrabal1 Yetistirme Katsayisi (Fis)

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis

BM644 120 | 144-164 11 4.672 | 0.967 | 0.789 | 0.765 | -0.260

CSRM60 119 | 88-112 12 6.863 | 0.622 | 0.858 | 0.837 | 0.219

CSSM66 111 | 170-192 12 7.218 | 0.478 | 0.865 | 0.848 | 0.407

DRBP1 119 | 224-234 6 2.363 | 0.303 | 0.579 | 0.537 | 0.415

ETH3 98 | 104-126 9 3.751 | 0.388 | 0.737 | 0.706 | 0.408

ETH185 107 | 204-240 17 8.605 | 0.608 | 0.888 | 0.873 | 0.306

HAUT24 102 | 108-128 10 5.443 | 0.539 | 0.820 | 0.793 | 0.296

HEL1 109 | 108-122 8 6.121 | 0.844 | 0.841 | 0.816 | -0.072

ILSTS005 113 | 176-192 9 3.112 | 0.354 | 0.682 | 0.644 | 0.421

ILSTS006 110 | 282-298 9 5.425 | 0.518 | 0.819 | 0.790 | 0.332

ILSTS011 120 | 264-282 10 7.419 | 0.983 | 0.869 | 0.850 | -0.168

ILSTS087 120 | 119-137 9 3.151 | 0.942 | 0.686 | 0.629 | -0.407

INRAO32 116 | 160-204 14 6.266 | 0.922 | 0.844 | 0.822 | -0.135

INRAOQ37 87 | 116-140 9 4.954 | 0.356 | 0.803 | 0.769 | 0.527

INRAOG3 117 | 173-189 9 4525 | 0.701 | 0.782 | 0.751 | 0.061

INRABERN172 | 119 | 236-250 8 2.280 | 0.311 | 0.564 | 0.532 | 0.384

MM12 87 | 114-134 11 3.768 | 0.333 | 0.739 | 0.701 | 0.510

SPS113 120 | 140-168 16 10.868 | 0.867 | 0.912 | 0.901 | 0.002

SPS115 118 | 240-258 10 3.410 | 0.542 | 0.710 | 0.688 | 0.205

TGLA227 120 | 44-68 5 3.058 | 0.975 | 0.676 | 0.614 | -0.501

ort. 10.200 | 5.163 | 0.628 | 0.773 | 0.743 | 0.138
St. Sapma 2.949 | 2.241 | 0.252 | 0.099

Calismada ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.628
ve 0.773 olarak belirlenmigstir. Gézlenen heterozigotluk degerleri 0.303 (DRBP1) ile
0.983 (ILSTSO11) araliginda degisirken, beklenen heterozigotluk 0.564
(INRABERN172) ile 0.912 (SPS113) araliginda degismistir. En yiiksek heterozigotluk
degeri 0.983 ile ILSTSO011 lokusunda, en az heterozigotluk degeri ise 0.0.303 ile DRBP1
lokusunda gézlemlenmistir.

Calismada hesaplanan PIC degerleri 0.532-0.901 araliginda degismistir. En
yiiksek PIC degeri 0.901 ile SPS113 lokusunda, en diisiik PIC degeri ise 0.532 ile
INRABERN172 lokusunda tespit edilmistir. PIC degerinin 0.5’in iizerinde olmasi
kullanilan markerin yiiksek oranda, 0.75’in iizerinde olmasi ise ¢ok yliksek oranda bilgi
verici oldugunu ve genetik c¢esitlilikle genetik haritalama calismalarinda
kullanilabilecegini ifade etmektedir (Botstein vd. 1980). Bu ¢alismada biitiin irklar bir
arada degerlendirildiginde kullanilan 20 mikrosatellit markerin polimorfik ve bilgi verici
oldugu belirlenmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayisi olarak ifade edilen Fis degeri -0.501 (TGLA227 ) ile
0.527 (INRAO037) arasinda degismistir. Ortalama Fis degeri 0.138 olarak hesaplanmustir.
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Calismada elde edilen toplam allel sayis1 (204) Tapio (2006) vd. yaptig1 calisma
(204) ile benzer bulunmustur. Ozkan (2005)’1n yaptig1 ¢alismada elde edilen allel say1si
(102), mevcut ¢alismadan diisiik bulunmustur. Bu durumun Ozkan (2005)’nin daha az
mikrosatellit marker (7) ile ¢alismasindan kaynaklandigi diisiiniilmektedir. Ozsensoy
(2011) ise yaptig1 calismadan toplam 266 allel belirlemistir. Ozsensoy (2011)’un mevcut
calismadan daha fazla allel sayis1 belirlemesinde calistigi ik ve birey sayisinin fazla
olmasindan kaynaklandig1 diisiiniilmektedir. Mevcut c¢alismada biitiin lokuslar
degerlendirildiginde irk seviyesinde elde edilen ortalama allel sayist yerli irklarda SA
irkina gére yiiksek bulunmustur. Ozkan (2005) da yaptig1 calismada yerli 1rklarda elde
edilen ortalama allel sayisi kiiltiir irklarindan yiiksek bulunmustur.

Calismada ortalama gozlenen heterozigotluk degeri (0.628) Nishimaki (2013) ve
Suh (2014)’m yaptigi calismaya (0.675-0.667) yakin bulunurken; Pandey (2006)’in
Kherigarh sigirlarinda yaptigi genetik ¢esitlilik ¢caligmasinda bildirilen degerden (0.574)
yiiksek bulunmustur. Mevcut calismada beklenen ortalama heterozigotluk degeri (0.773)
Dadi (2008) ve Suh (2014)’1n yaptig1 ¢alismada bildirilen degerlere (0.726-0.733) yakin,
Sun (2008)’1n bildirdigi degerden (0.90) kiiciik, Tapio (2006) ve Agung (2016) nin
yaptig1 ¢alismada bildirilen degerlerden (0.662-0.685) ise yiiksek bulunmustur. Ozkan
(2005) ve Ozsensoy (2011)’un Tiirkiye nin yerli irklarmni da kapsayan tez galismalarindan
elde edilen ortalama goézlenen heterozigotluk degerleri (0.715-0.702) mevcut ¢alismadan
yiiksek bulunmustur. Mevcut ¢alismadan elde edilen ortalama beklenen heterozigotluk
degeri ise Ozkan’in yaptig1 ¢alisma ile benzer (0.767) bulunurken Ozsensoy’un yaptigi
calismadan (0.904) diisiik bulunmustur.

Calismada biitiin lokus ve populasyonlar bir arada degerlendirildiginde elde edilen
ortalama PIC degeri (0.743) Suh vd. (2014)’in Kore’nin yerli sigir irklarinda ve Pandey
vd. (2006)’in Hindistan’in Kherigarh sigir irkinda bildirdigi degerden (0.691-0.669)
yiiksek bulunurken; Sun vd. (2008) ’nin Cin’in yerli irklarinda (0.870), Sun vd. (2007)’nin
Qinchuan sigir wkinda bildirdigi degerden (0.896) diisiik bulunmustur. Ozsensoy
(2011)’un 20 mikrosatellit marker kullanarak Tiirkiye’de yetistirilen yerli sigir irklarinda
yaptig1 caligmada elde ettigi ortalama PIC degeri (0.75) ile mevcut ¢aligmadan elde edilen
deger benzerdir.

Biitiin irklar ve mikrosatellit lokuslar birlikte degerlendirildiginde elde edilen Fis
degeri (0.138), Kim vd. (2002) tarafindan Cin’in yerli irklarinda yaptiklar1 ¢aligmadan
elde ettikleri Fis degerine (0.121) yakin bulunmustur.

4.4.2. Lokus bazinda genetik cesitlilik parametreleri
4.4.2.1. BM6444 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

BM6444 mikrosatellit lokusunda 144-164 bg araliginda toplam 11 farkli allel
tespit edilmistir. BI ve SA populasyonlarinda 8, DAK populasyonunda 10, YK
populasyonunda ise 11 farkli allel bulunmustur. 164 bg’lik allel sadece YK
populasyonunda belirlenmistir. BI populasyonunda 8 allel tespit edilmesine ragmen etkili
allel sayis1 2.908 olarak tespit edilmistir. 164 b¢ uzunlugundaki allel sadece YK
populasyonunda gozlemlenmistir. Beklenen heterozigotluk 0.067 (BI) ile 0.832 (SA),
gbzlenen heterozigotluk degeri 0.867 (BI) ile 1.000 (DAK, YK ve SA) araliginda
degismistir. Biitiin populasyonlarda gozlenen heterozigotluk degeri beklenen
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heterozigotluk degerinden yiiksek bulunmustur. BI populasyonunda homozigot bireyler
tespit edilmesine ragmen DAK, YK ve SA populasyonuna ait bireylerin tamaminin
heterozigot genotipli oldugu tespit edilmistir.

PIC degerinin 0.630 (BI) ile 0.797 (YK) araliginda degistigi, BM6444
mikrosatellit markerinin biitiin irklarda polimorfizm gosterdigi ve bilgi verici oldugu
belirlenmistir.

Akrabali yetistirme katsayisit olarak tanimlanan Fis degeri rastgele ciftlesen biiyiik
populasyonlarda sifir veya sifira yakin degerler almaktadir. Fis degeri -1 ile +1 arasinda
degerler alabilmekte; negatif degerler heterozigot fazlaligini, pozitif degerler ise
homozigot fazlaligini belirtmektedir. EI-Sayed (2016)’nin bildirdigine gére Simon ve
Buchenauer (1993) Fis degerinin 0.05’ten kiigiik oldugu durumlarda populasyonun
tehlikede olmadigini, 0.05-0.15 araliginda oldugu durumlarda populasyonun tehlike
potansiyeli tasidigini, 0.15-0.25 araliginda oldugu durumlarda minimum seviyede yok
olma tehlikesinde oldugunu ve 0.25-0.40 araliginda populasyonun yok olma tehlikesiyle
kars1 karsiya oldugunu belirtmektedir. Mevcut ¢alismada Fis degerleri BI, DAK, YK ve
SA populasyonlari i¢in sirastyla -0.306, -0.269, -0.207 ve -0.207 olarak tespit edilmistir.

FAO, BM6444 mikrosatellit markerinin ke¢i irklarinda genetik cesitliligin
belirlendigi ¢alismalarda kullanilmasini tavsiye etmektedir. Ancak bu tez caligmasinda
calisilan biitiin irklarda BM6444 lokusunda yiiksek heterozigotluk ve PIC degerleri tespit
edilmistir. Yerli wrklarimizda yapilacak genetik cesitlilik analizlerinde BM6444
mikrosatellit markerinin kullanilabilecegi belirlenmistir.

4.4.2.2. CSRM60 lokusunda genetik ¢esitlilik parametreleri

CSRM60 lokusunda belirlenen toplam 12 farkli allelden 108 bg’lik allel sadece
DAK populasyonunda, 110 ve 112 bg¢’lik alleller ise sadece YK populasyonunda
gbozlemlenmistir. BI populasyonunda 8, YK populasyonunda 11, DAK ve SA
populasyonlarinda ise 7 allel belirlenmistir. En az etkili allel sayis1 (3.814) DAK
populasyonunda, en fazla etkili allel sayis1 ise (6.072) BI populasyonunda belirlenmistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.367 (DAK) ile 0.867 (YK) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.750 (DAK) ile 0.850 (BI) araliginda hesaplanmistir. BI, DAK ve SA
populasyonunda beklenen heterozigotluk degeri gbzlenen heterozigotluk degerinden
yiiksek bulunmustur.

En diisiik PIC degeri 0.706 ile DAK populasyonunda, en yiiksek PIC degeri ise
0.815 ile BI ve YK populasyonunda gozlemlenmistir. CSRM60 mikrosatellit markerinin
calisilan biitiin s1g1r irklarinda ¢ok yiiksek oranda bilgi verici oldugu belirlenmistir.

En diisiik Fisdegeri -0.022 ile YK populasyonunda, en yliksek Fis degeri ise 0.516 ile
DAK populasyonunda belirlenmistir. BI ve DAK populasyonunda heterozigot eksikligi
tespit edilmistir.

Chaudhari vd. (2009) Gaolao ve Kenkatha sigirlarinda CSRM60 lokusunda allel
genigligini 86-118, Devi (2017) Punganur sigir irkinda allel genisligini 76-114, Rehman
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ve Khan (2009) ise Hariana ve Hisar sigirlarinda allel genisligini 79-115 araliginda
bulmuslardir. Bu c¢alismada CSRM60 lokusunda goézlenen allel genisligi daha Once
yapilan ¢aligmalar ile benzer bulunmustur. Yerli sigir irklarinda elde edilen allel sayilari
Rehman ve Khan (2009)’mn Hariana (4) ve Hisar (2) wrkinda, Pandey vd. (2006)’nin
Kherigarh (5) rkinda tespit ettigi allel sayilarindan yiiksek bulunmustur. Ozsensoy
(2011)’un Tirkiye’de yetistirilen sigir irklarinda yaptigi1 calismada DAK populasyonunda
elde edilen allel sayis1 (7) mevcut ¢alisma ile ayn1 bulunmus ancak BI (11) ve YK (13)
irkinda elde edilen allel sayis1 mevcut ¢alismadan yliksek bulunmustur.

Calismada CSRM60 mikrosatellit lokusunda elde edilen ortalama PIC degeri
(0.83) Devi (2017)’nin Punganur sigirlarinda genetik ¢esitliligi inceledigi caligmada elde
ettigi ortalama PIC degeri (0.84) ile benzer bulunurken, Ozsensoy (0.72) ve Pandey vd.
(2006)’nin bildirdigi degerden yiiksek bulunmustur. Calismada CSRM60 mikrosatellit
markerinin yiiksek oranda bilgi verici oldugu ve yerli sigir irklarinda yapilacak genetik
cesitlilik analizlerinde kullanilabilecegi belirlenmistir.

4.4.2.3. CSSM66 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

CSSM66 mikrosatellit lokusunda 170-192 bg araliginda toplam 12 farkli allel
belirlenmistir. En az allel 7 ile DAK populasyonunda, en fazla allel ise 10 ile SA
populasyonunda belirlenmistir. 170 ve 172 b¢’lik alleller sadece SA populasyonunda, 192
b¢’lik allel ise sadece DAK populasyonunda goézlemlenmistir. BI, DAK ve YK
populasyonunda en sik goriilen allel 174 bg’lik allel iken SA populasyonunda en sik
goriilen allel ise 182 bg’lik allel olmustur.

En diisiik gozlenen heterozigotluk 0.207 ile DAK populasyonunda, en yiiksek
gozlenen heterozigotluk ise 0.556 ile YK populasyonunda gozlemlenmistir. Biitiin
populasyonlarda goézlenen heterozigotluk degeri beklenen heterozigotluk degerinden
diisiik bulunmustur.

Caligilan biitiin 1rklarda yiiksek polimorfizm gdsteren CSSM66 markerinde PIC
degeri 0.715 (DAK) ile 0.826 (SA) araliginda degismistir.

Fisdegeri BI, DAK, YK ve SA populasyonlart i¢in sirasiyla 0.438, 0.731, 0.186 ve 0.358
olarak hesaplanmistir. Caligilan biitiin irklarda heterozigot eksikligi belirlenmistir.

Mevcut caligmada CSSM66 lokusunda gozlenen allel genisligi (170-192),
Rehman ve Khan (2009)’1n Hariana ve Hisar sigir irkinda (171-209), Agung vd. (2016)
Simmental melezlerinde (171-209) ve Suh vd. (2014) Kore’nin yerli sigir irklarinda
bildirilen araliklar (177-201) arasinda bulunmustur. Calismada elde edilen allel sayis1
(12) Suh vd. (2014) tarafindan bildirilen degerle benzer (12) bulunurken, Rehman ve
Khan (2009) tarafindan bildirilen degerden (4) yiiksek, Ozsensoy (2011)’un Tiirkiye’nin
yerli sigir irklarinda yaptig1 calismada bildirilen degerden (14) ise diisiik bulunmustur.
Yerli sigir irklarinda en fazla goriilen allel 174 b¢ uzunluguna sahipken Sun vd. (2007)
Qinchuan sigir irkinda en sik goriilen allelin 183 b¢ uzunluguna sahip oldugunu
bildirmislerdir. CSSM66 mikrosatellit markerinde belirlenen ortalama PIC degeri (0.848)
Suh vd. (2014) ve Ozsensoy (2011) tarafindan bildirilen degerlere benzer bulunmustur
(0.849-0.840). Yiiksek PIC degerinin belirlendgi CSSM66 mikrosatellit markerinin
Tiirkiye’de yetistirilen si@ir irklarmin - genetik  karazkterizasyon calismalarinda
kullanilabilecegi tespit edilmistir.
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Cizelge 4.2. Calisilan irklarda BM6444 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gzlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayist (Fis)

Irk Allel (bg) Na Ne Ho He | PIC Fis
144 | 146 | 148 | 150 | 152 | 154 | 156 | 158 | 160 | 162 | 164

Bl .017 | .133 | .550 | .067 | .050 | .117 [ .500 | .017| O 0 0 8 2.908 | 0.867 | 0.667 | 0.630 -0.306
DAK |.033|.167|.383 | .083 | .050 | .183 | .033 | .017 | .033 |.017/| O 10 | 4.511 | 1.000 | 0.792 | 0.753 -0.269
YK |.033].133|.317 | .100 | .083 | .200 | .067 | .033| O |.017|.017 | 11 | 5.488 | 1.000 | 0.832 | 0.797 -0.207
SA 0O |.050].317].150] O |.167|.033].067|.117.100] O 8 5.488 | 1.000 | 0.832 | 0.796 -0.207

Cizelge 4.3. Calisilan irklarda CSRM60 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (bg¢) Na Ne Ho He PIC Fis
88 | 90 | 92 | 94 | 96 | 98 | 100 | 102 | 104 | 108 | 110 | 112

Bl 0 [.017].155|.052 | .121|.138|.086|.259 |.172| O 0 0 8 |6.072 | 0.483 | 0.850 | 0.815 | 0.436
DAK| O 0O |.183].433].150| O |.117].050.033|.0383| O 0 7 |3.814 | 0.367 | 0.750 | 0.706 | 0.516
YK |.017|.017 | .283 | .050 | .150 | .067 | .150 | .067 | .167 | O |.017 |.017 | 11 | 6.040 | 0.867 | 0.849 | 0.815 | -0.022
SA |.033] 0 ].183] O |.100].033].283|.317].050| O 0 0 7 4369 | 0.767 | 0.784 | 0.736 | 0.023

Cizelge 4.4. Calisilan irklarda CSSM66 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (bg) Na | Ne Ho He | PIC Fis
170 | 172 | 174 | 176 | 178 | 180 | 182 | 184 | 186 | 188 | 190 | 192

Bl 0 0O |.241].111|.185|.148 | .056|.185|.037 | .019].019| O 9 16.025]0.482|0.850|0.813| 0.438

DAK | 0 0 |.414].103|.035|.086|.017| O 0 0O |.138|.207 | 7 |3.958|0.207|0.750 | 0.715| 0.731

YK 0 0O |.321|.054|.071].196|.107 | .071| .036 | .125| .018 | O 9 |544410.679/0.831]0.795| 0.186

SA |.037|.056|.074].056 | .222 | .111|.259|.093| .074 | .019| O O [10]6.395|0.556|0.860|0.826 | 0.358
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4.4.2.4. DRBP1 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

DRBPI1 mikrosatellit lokusunda birbirinden farkli toplam 6 allel tespit edilmistir.
224 be’lik allel sadece DAK populasyonunda gozlemlenmistir. BI, DAK ve YK
populasyonunda 5, SA populasyonunda ise 4 allel tespit edilmistir. Etkili allel sayis1
1.238 (SA) ile 3.696 (BI) araliginda degismistir. 230 bg’lik allelin biitiin populasyonlarda
yiiksek frekansta goriildiigii belirlenmistir.

Gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri Bl, DAK, YK ve SA
populasyonlar1 igin sirasiyla 0.567-0.742, 0.200-0.573, 0.300-0.583 ve 0.138-0.195
olarak hesaplanmustir. Yerli 1wrklarda gozlenen heterozigotluk degeri beklenen
heterozigotluktan diisiik bulunmustur.

Biitiin irklar bir arada degerlendirildiginde polimorfizm gdsteren DRBP1 markeri
(PIC=0,537), ¢alisilan wrklar ayr1 ayr1 degerlendirildiginde yerli irklarda yiiksek oranda
ancak SA populasyonunda ise ¢ok diisiik oranda polimorfik oldugu tespit edilmistir. Bu
acidan DRBP1 markeri yerli irklarda genetik cesitliligin belirlenmesinde kullanigh
olmasina ragmen SA 1rkinda genetik cesitliligin belirlenmesinde yeterli degildir.

En yiiksek Fis degeri DAK populasyonunda (0.655), en diisiik Fis degeri SA
populayonunda (0.298) go6zlemlenmistir. Biitiin populasyonlarda DRBP1 lokusu
bakimindan heterozigot eksikligi tespit edilmistir.

Yapilan kaynak taramasinda sigirlarda genetik karakterizasyon caligmalarinda
DRBP1 lokusunun incelendigi bir ¢alismaya ulasilamamistir. DRBP1 ve BoLA DRBPI
lokuslarmin PCR yontemiyle cogaltilmasinda kullanilan forward primerler ortak
olmasina ragmen reverse primerlerde bir niikleotitlik farkin oldugu tespit edilmistir.
Mevcut calismada DRBP1 lokusunda 224-234 bg olarak belirlenen allel genisligi Qu vd.
(2012) melez bir s1g1r irk1 olan BMY si18ir irkinda 110-132 bg araliginda, Changadeya vd.
(2012) Malawi zebu sigirlarinda ise 118-142 bg araliginda belirlenmistir. Qu vd. (2012)
ve Changadeya vd. (2012) tarafindan sirasiyla 11 ve 13 olarak bildirilen toplam allel
sayist mevcut ¢alismada belirlenen degerden (6) yiiksek bulunmustur.

4.4.2.5. ETH3 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

ETH3 mikrosatellit lokusunda 104-126 bant araliginda 9 farkli allel belirlenmistir.
SA populasyonunda 4, BI populasyonunda 6, DAK ve YK populasyonunda ise 8 farkli
allel tespit edilmistir. 116 bg’lik allel biitiin populasyonlarda yiiksek frekanslarda
hesaplanmustir.

Gozlenen heterozigotluk 0.357 (YK ve SA) ile 0.435 (DAK) arasinda, beklenen
heterozigotluk ise 0.549 (BI) ile 0.812 (YK) aralifinda degismistir.

En diisiik PIC degerinin 0.506 ile BI populasyonunda, en yiiksek PIC degerinin
ise 0.771 ile YK populasyonunda belirlendigi bu ¢alismada ETH3 markerinin g¢alisilan
biitiin 1rklarda yiiksek oranda polimorfik oldugu belirlenmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayist BI, DAK, YK ve SA populasyonu i¢in sirasiyla
0.238, 0.379, 0.565 ve 0.456 olarak hesaplanmistir. Biitiin populasyonlarda heterozigot
eksikligi belirlenmistir.

35



BULGULAR VE TARTISMA E. DEMIR

ETH3 lokusunda gbzlenen allel genisligi (104-126) Rehman ve Khan (2009), Sun
vd. (2014), Mukesh vd. (2004)’nin yaptiklar1 c¢aligmalarla benzer bulunmustur.
Calismada ETH3 lokusunda elde edilen toplam allel sayis1 (9) Qu vd. (2012)’nin BMY
sigirlarinda yaptigi ¢alisma (9) ile esit, Rehman ve Khan (2009)’1n Hariana (4) ve Hisar
(3) sigirlari ile Suh vd. (2014)’nin Kore’nin yerli sigir irklariyla (7) yaptiklari ¢calismadan
yiiksek, Devi vd. (2017)’nin Punganur sigirlar1 (13) ve Ozsensoy (2011)’un Tiirkiye’de
yetistiriciligi yapilan sigirlarla (14) yaptig1 calismadan ise diisiik bulunmustur.

Ortalama go6zlenen ve beklenen heterozigotluk degeri (0.388-0.737) Mukesh vd.
(2004)’nin Sahiwal (0.04-0.04) ve Hariana (0.17-0.46) sigir irkinda bildirdikleri degerden
yiiksek, Ozsensoy (2011)’un yerli sigir wklarmi kullanarak yaptigi tez galismasindan
(0.766-0.787) ise diisiik bulunmustur. S6z konusu g¢alismada biitiin irklar bir arada
degerlendirildiginde ETH3 lokusu i¢in belirlenen PIC degeri (0.706) Suh vd. (2014), Devi
vd. (2017) ve Ozsensoy (2011)’in yaptig1 calismayla benzer bulunmustur.

4.4.2.6. ETH185 lokusunda genetik ¢esitlilik parametreleri

Bu ¢alismada ETH185 lokusu 17 farkli allel sayisi ile en fazla allelin belirlendigi
lokus olmustur. 204-240 b¢ araliginda allellerin gézlemlendigi lokusta 4 6zgiin allel
belirlenmistir. Bu 6zgiin allelerden 240 bg¢ uznluguna sahip olan1 Bl populasyonunda, 218
ve 228 b¢ uzunluguna sahip olan1t YK populasyonunda, 216 b¢ uzunluguna sahip olani
ise SA populasyonunda belirlenmistir. DAK populasyonunda ise 6zgilin allel tespit
edilmemistir. 234 b¢ uzunlugunda olan allel biitiin populasyonlarda en sik goriilen allel
olmustur. BI ve DAK populasyonunda 11, YK populasyonunda 14 ve SA
populasyonunda 12 farkli allel belirlenmistir. Etkili allel sayis1 6.701 (BI) ile 9.324 (YK)
araliginda degismistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.429 (BI) ile 0.897 (SA) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.866 (BI) ile 0.910 (YK) araliinda degismistir. Yerli irklarda
gbzlenen heterozigotluk degerleri beklenen heterozigotluk degerlerinden diisiik
hesaplanmustir.

PIC degerinin 0.834 (BI) ile 0.852 (DAK) araliginda degistigi ve caligilan biitiin
irklarda ETH185 markerinin ¢ok yiiksek oranda bilgi verici oldugu tespit edilmistir.

Fisdegeri BI, DAK, YK ve SA populasyonlarinda sirasiyla 0.510, 0.393, 0.413 ve
-0.028 olarak hesaplanmstir. Yerli irklarda heterozigot eksikligi belirlenmistir.

ETH185 lokusunda belirlenen allel genisligi (204-240) Zhang vd. (2007) Cin’in
yerli sigir wrklarinda elde edilen allel genisligi (205-247) ile paralellik gosterdigi
belirlenmistir. Zhang vd. (2007) yaptig1 ¢alismada elde edilen toplam allel sayis1 (19)
mevcut ¢alismada elde edilen toplam allel sayisindan (17) yiiksek bulunmustur. Ozsensoy
(2011)’un yaptig1 ¢alismada ETH185 lokusunda toplam 16 allel belirlenmis ancak en
fazla allel sayis1 24 ile TGLA122 lokusunda belirlenmistir. Calismada belirlenen PIC
degeri (0.873) Ozsensoy (2011)’un ¢alismasindan (0.770) yiiksek bulunmus ve ETH185
mikrosatellit markerinin genetik ¢esitlilik analizlerinde kullanilabilecegi tespit edilmistir.
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Cizelge 4.5. Calisilan irklarda DRBP1 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, G6zlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk

Allel (b¢) Na | Ne Ho He PIC Fis
224 | 226 | 228 | 230 | 232 | 234
Bl 0 |.017 | .300 | .350 | .133 | .200 | 5 | 3.696 | 0.567 | 0.742 | 0.681 | 0.239
DAK .017| O |.200| .617 | .050 | .117 | 5 | 2.290 | 0.200 | 0.573 | 0.519 | 0.655
YK 0 |.033|.033|.583 |.067 |.283 | 5 |2.341]0.300 | 0.583 | 0.513 | 0.489
SA 0 0 |.035].897 | .017 | .052 | 4 | 1.238 | 0.138 | 0.195 | 0.185 | 0.298

Cizelge 4.6. Calisilan irklarda ETH3 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Icerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na Ne Ho He PIC Fis
104 | 108 | 114 | 116 | 118 | 120 | 124 | 126
Bl 026 | 0 |.026 | .658 | .053 | .132 | .105| O 6 | 2149 | 0.421 | 0.549 | 0.506 | 0.238
DAK .022 | .087 | .022 | 348 | 0 |.022 | .435)|.044| 8 |3.112|0.435] 0.694 | 0.626 | 0.379
YK 0 .018 | .179 | .321 | .196 | .036 | .143 | .071 | 8 | 4.946 | 0.357 | 0.812 | 0.771 | 0.565
SA 0 0 0 | 536 ] O 0 |.125].161 | 4 | 2775 0.357 | 0.651 | 0.594 | 0.456

Cizelge 4.7. Calisilan irklarda ETH185 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gzlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fs)

Irk Allel (b¢) Na Ne Ho He PIC Fis
204 | 206 208 | 212 | 216 | 218 220 222 224 226 228 230 232 234 236 238 240

Bl 11 | 6.701 | 0.429 | 0.866 | 0.834 0.510
0 .107 | .036 | .018 0 0 .036 0 .036 0 0 179 | 143 | 250 | .054 | .125 | .018

DAK 11 | 7.481 | 0.542 | 0.885 | 0.852 0.393
.042 .146 .063 0 0 0 .021 0 .063 .021 0 .146 .208 146 125 .021 0

YK 14 | 9.324 | 0.539 | 0.910 | 0.884 0.413
.019 .039 .058 | .019 0 .019 .058 .039 .077 .096 .077 115 154 192 .039 0 0

SA 12 | 7.008 | 0.897 | 0.872 | 0.842 -0.028
121 .155 .017 0 .017 0 .017 .017 .035 .052 0 .052 .138 241 .138 0 0
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4.4.2.7. HAUT?24 lokusunda c¢esitlilik parametreleri

HAUT24 lokusunda 10 farkli allel tespit edilmistir. BI, DAK, YK ve SA
populasyonunda toplam gozlenen allel sayisi ve etkili allel sayisi sirasiyla 8-5.597, 8-
3.556, 8-4.663 ve 8-4.024 olarak hesaplanmistir. 126 bg’lik allel sadece DAK
populasyonunda tespit edilmistir.

Gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri BI, DAK, YK ve SA
populasyonunda sirasiyla 0.579-0.844, 0.482-0.732, 0.567-0.799 ve 0.539-0.766 olarak
hesaplanmistir. Biitiin populasyonlarda gozlenen heterozigotluk degeri beklenen
heterozigotluk degerinden diisiik bulunmustur.

Caligilan  biitlin - populasyonlarda polimorfik oldugu belirlenen HAUT24
markerinde en diisiik PIC degeri 0.694 ile DAK populasyonunda, en yiiksek PIC degeri
ise 0.801 ile BI populasyonunda belirlenmistir.

Fis degeri 0.294 (YK) ile 0.347 (DAK) araliginda de§ismis ve biitiin
populasyonlarda eksik heterozigotlugun varligi belirlenmistir.

Calismada 108-128 aralifinda belirlenen allel genisligi Zhang vd. (2007)
tarafindan Cin’in yerli sigir wrklarinda 102-130 araliginda, Suh vd. (2014) tarafindan
Kore’nin yerli sigir wrklarinda 106-128 araliginda belirlenen allel genisligine yakin
bulunmustur. Ancak Devi vd. (2017) nin Punganur sigir irkinda yaptiklari calismada allel
genisligini 142-156 araliginda bulmuslardir. Calismada belirlenen toplam allel sayis1 Suh
vd. (2014)’nin yaptig1 ¢calisma (10) ile benzer, Devi vd. (2017)’nin yaptig1 ¢alismadan (7)
yiiksek bulunurken Zhang vd. (2007)’nin yaptig1 ¢alismadan (15) ise diisiik bulunmustur.

HAUT24 mikrosatellit lokusunda hesaplanan ortalama PIC degeri (0.793)
yukarida bahsedilen ¢alismalardan yiliksek bulunmustur. Calisilan biitiin 1rklarda yiiksek
oranda bilgi verici olan HAUT24 mikrosatellit markerinin Tirkiye’de yetistiriciligi
yapilan sigir irklarinda genetik ¢esitliligin ortaya konulmasinda kullanilabilecegi tespit
edilmistir.

4.4.2.8. HEL1 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

HEL1 mikrosatellit lokusunda 108-122 bg araliginda birbirinden farkli 8 allel
tespit edilmistir. BI populasyonunda 8, diger ii¢ populasyonda ise 7 allel belirlenmistir.
122 b¢ uzunluguna sahip olan allel sadece BI populasyonunda gézlemlenmistir. Bl, DAK
ve YK populasyonunda en sik goriilen allel 112 bg’lik allel iken SA populasyonunda en
stk goriilen allel 116 bg’lik allel olmustur. Etkili allel sayis1 4.327 (SA) ile 5.069 (BI)
araliginda degigmistir.

Calismada HEL1 mikrosatellit lokusu bakimindan populasyonlar seviyesinde elde
edilen gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri birbirine yakin bulunmustur.
Gozlenen heterozigotluk 0.750 (DAK) ile 0.933 (YK) araliginda, beklenen heterozigotluk
ise 0.788 (SA) ile 0.822 (BI) araliginda degismistir.

Biitiin populasyonlarda polimorfik oldugu belirlenen HEL1 markerinde en diisiik
PIC degeri (0.739) SA populasyonunda, en yiiksek PIC degeri ise (0.778) BI
populasyonunda gézlemlenmistir.
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Akrabal1 yetistirme katsayis1 BI, DAK, YK ve SA populasyonlarinda sirasiyla 0.016,
0.049, -0.168 ve -0.110 olarak hesaplanmistir. YK ve SA populasyonlarinda heterozigot
fazlalig1 gozlemlenmistir.

HEL1 lokusunda belirlenen 108-122 bg allel genisliginin Devi vd. (2017) (118-
128) ile Sun vd. (2008)’nin buldugu allel genisligi (101-145) ile uyumlu oldugu
belirlenmistir. Suh vd. (2014) allel genisligini 102-122, Rehman ve Khan (2009) ise allel
genisligini 99-119 olarak hesaplamiglardir. HEL 1 lokusunda belirlenen toplam allel sayisi
Suh vd. (2014) tarafindan 5, Rehman ve Khan (2009) tarafindan 4, Pandey vd. (2006)
tarafindan 6, Devi vd. (2017) tarafindan 4 olarak bildirilmistir. Mevcut ¢aligmada
belirlenen toplam allel sayist (8) Suh vd. (2014), Rehman ve Khan (2009), Pandey vd.
(2006) ve Devi vd. (2017) tarafindan bildirilen degerlerden yiiksek bulunmasina ragmen
Sun vd. (2008)’nin Cin’in 8 farkli sigir irkinda belirlenen toplam allel sayisindan (21)
diisiik bulunmustur. Ayrica Sun vd. (2007) toplam gozlenen allel say1sin1 Quinchuan s1g1ir
irkinda 15, Avrupa sigir irklarinda ise 9 olarak tespit etmislerdir. Calismada 0.844 ve
0.841 olarak hesaplanan ortalama goézlenen ve beklenen heterozigotluk degeri Suh vd.
(2014) tarafindan 0.742-0.737, Rehman ve Khan (2009) tarafindan Hariana
populasyonunda 0.40-0.50 ile Hisar populasyonunda 0.40-0.56 olarak hesaplanmustir.
Sun vd. (2008)’nin Cinde yetistirilen 8 sig1ir irkinda yaptiklari ¢alismada HEL1 lokusunda
ortalama go6zlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.94 ve 0.89 olarak
hesaplanmistir. Biitiin irklar bir arada degerlendirildiginde HEL1 lokusunda 0.816 olarak
belirlenen PIC degeri Suh vd. (2014) tarafindan bildirilen PIC degerinden (0.690) yiiksek,
Sun vd. (2008) tarafindan bildirilen PIC degerinden (0.85) ise diisiik belirlenmistir.
Calisilan biitiin 1rklarda polimorfizm gésteren HEL 1 mikrosatellit markerinin Tiirkiye’de
yetistirilen sigir irklarmin genetik karakterizasyonu calismalarinda kullanilabilecegi
tespit edilmisgtir.

4.4.2.9. ILSTS005 lokusunda genetik ¢esitlilik parametreleri

ILSTS005 mikrosatellit lokusunda tespit edilen 9 allelden 182 bg¢ uzunlugunda
olan1 biitliin populasyonlarda en sik goriilen allel olmustur. BI ve DAK populasyonunda
7, YK populasyonunda 6 ve SA populasyonunda 5 allel belirlenmistir. 186 ve 190 bg’lik
alleller sadece DAK populasyonunda gozlemlenmistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.207 (SA) ile 0.625 (BI) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.364 (SA) ile 0.807 (BI) araliginda olup gozlenen heterozigotluk
degerleri beklenen heterozigotluk degerlerinden diisiik bulunmustur

ILSTS005 markerinde en diisiik PIC degeri (0.340) SA populasyonunda, en
ylksek PIC degeri ise (0.758) BI populasyonunda belirlenmistir. S6z konusu markerin
yerli iwrklarda yiliksek polimorfizm gostermesine ragmen SA 1rkinda orta derecede
polimorfizm gosterdigi ve genetik ¢esitliligi belirlemede yeterli olmadig: belirlenmistir.

Akrabali yetistirme katsayis1 0.229 (BI) ile 0.569 (YK) araliginda belirlenmis ve ¢alisilan
irklarda heterozigot eksikliginin varligi gdzlemlenmistir.
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Cizelge 4.8. Calisilan irklarda HAUT24 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayist (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi I¢erigi (PIC) ve Akrabal1 Yetistirme Katsayist (Fis)

Irk Allel (bg) Na | Ne Ho He | PIC Fis
108 | 110 | 112 | 114 | 118 | 120 | 122 | 124 | 126 | 128

Bl 0 |.158|.079|.053|.079|.316 | .053 |.158 | 0 | .105
DAK| O |[.482|.056| 0O |.019].093 |.148|.093 |.037 | .074
YK ].033|.267|.017| 0 |.017|.267|.233|.117| O |.050
SA [.019].192| O 0 [.192].077 | .404 | .058 | .039 | .019

5.597 | 0.579 | 0.844 | 0.801 | 0.320
3.556 | 0.482 | 0.732 | 0.694 | 0.347
4.663 | 0.567 | 0.799 | 0.753 | 0.294
4.024 | 0.539 | 0.766 | 0.719 | 0.301

[eelfocl ol oe]

Cizelge 4.9. Calisilan irklarda HEL1 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Icerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (bg) Na | Ne Ho He | PIC Fis
108 | 110 | 112 | 114 | 116 | 118 | 120 | 122
Bl |.095| .024 | .333|.119|.191 | .143 | .071|.024 | 8 |5.069 | 0.810 | 0.822 | 0.778 0.016
DAK | .036 | .054 | .339 | .036 | .107 | .250 | .179 | O 7 14417 | 0.750 | 0.788 | 0.741 0.049
YK |.083 | .067 |.350 | .183|.183 |.033|.100| O 7 | 4712 | 0.933 | 0.801 | 0.760 -0.168
SA |.017 | .383 | .033 | .150 | .167 | .100 | .150| O 7 |4.327 | 0.867 | 0.782 | 0.739 -0.110

Cizelge 4.10. Calisilan irklarda ILSTS005 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, G6zlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi
(Ne), Gézlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabal1 Yetistirme Katsayisi (F)s)

Irk Allel (b¢) Na | Ne Ho He PIC Fis
176 | 178 | 180 | 182 | 184 | 186 | 188 | 190 | 192

Bl [.021].125].250 | .271|.229| O |.063| O |[.042 4.760 | 0.625 | 0.807 | 0.758 0.229

DAK| 0 0 |.233|.433|.217 |.017 | .050 | .033 | .017 3.409 | 0.333 | 0.719 | 0.661 0.540

YK 0 |.067].117)|.500].217| O |.083| 0O |.017

3.103 | 0.300 | 0.689 | 0.639 0.569

gjo (NN

SA |.035|.086|.069|.793].017| O 0 0 0 1.556 | 0.207 | 0.364 | 0.340 0.435
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Zhang vd. (2007) Cin’in yerli sigir irklarinda ILSTS005 lokusunda allel
genisligini 174-196 b¢, Rehman ve Khan (2009) Hariana ve Hisar irkinda allel genisligini
176-194 bg olarak belirlemislerdir. Mevcut ¢alismada ILSTS005 lokusunda allel genisligi
bahsedilen ¢aligmalara benzer bulunmustur. Caligmada tespit edilen toplam allel sayis1
(9) Suh vd. (2014) tarafindan 5, Rehman ve Khan (2009) tarafindan 5, Pandey vd. (2006)
tarafindan 5, Mukesh vd. (2004) tarafindan Hariana ve Deoni 1irkinda 5 olarak bildirilen
degerden yiiksek, Chaudhari vd. (2009)’nin Gaolao 1rkinda bildirdigi degerden (7) diistik
bulunmustur. Ozkan (2005) yaptign tez c¢alismasinda ILSTS005 lokusunda BI
populasyonunda 6, DAK populasyonunda 4 ve YK populasyonunda 5 allel
gozlemlemistir. Mevcut ¢aligmada ¢alisilan BI, DAK ve YK populasyonlarinda daha
fazla allel gbzlemlenmistir. Mevcut ¢calismada ortalama gozlenen heterozigotluk degeri
(0.354) Ozkan (2005)’1n ¢alismasinda elde ettigi degerden (0.502) diisiik bulunurken,
beklenen heterozigotluk degeri (0.682) ise Ozkan (2005)’mn ¢alismasinda elde ettigi
degerden (0.525) yiiksek bulunmustur. Calismada elde edilen PIC degeri (0.664) Pandey
vd. (2006)’nin elde ettigi deger (0.666) ile benzer bulunurken Suh vd. (2014)’nin elde
ettigi degerden (0.375) yliksek bulunmustur.

4.4.2.10. ILSTS006 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

ILSTS006 lokusunda 282-298 bg araliginda toplam 9 farkli allel tespit edilmistir.
En fazla allel (9) Bl populasyonunda, en az allel (5) ise DAK populasyonunda
belirlenmistir. Etkili allel sayis1 3.995 (SA) ile 5.851 (BI) araliginda degismistir. BI ve
YK populasyonlarinda 292 b¢ uzunlugundaki allel, DAK populasyonunda 292 bg
uzunlugundaki allel, SA populasyonunda ise 286 b¢ uzunlugundaki allel en sik goriilen
allel olmustur.

Gozlenen heterozigotluk BI, DAK, YK ve SA populasyonlari i¢in sirastyla 0.500.
0.379. 0.615 ve 0.593 olarak hesaplanmistir. Beklenen heterozigotluk degerleri gézlenen
degerlerden daha yiiksek olup 0.764 (SA) ile 0.844 (BI) araliginda degismistir.

ILSTS006 markerinde PIC degeri 0.708 (SA) ile 0.809 (BI) araliginda degismis
ve SA populasyonunda yiisek oranda, yerli irklarda ise ¢ok yiiksek oranda bilgi verici
oldugu belirlenmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayis1 0.227 (SA) ile 0.513 (DAK) araliginda degismekle
birlikte ¢aligilan biitiin irklarda heterozigot eksikligi belirlenmistir.
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Cizelge 4.11. Calisilan irklarda ILSTS006 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayis
(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (be¢) Na | Ne Ho He | PIC Fis
282 | 284 | 286 | 288 | 290 | 292 | 294 | 296 | 298

Bl ].018].107|.161|.179|.286 | .071 | .054 | .107 | .018
DAK| 0 |.172|.155].155].138[.379| O 0 0
YK [.019] 0 |.154].231|.308|.192|.058 |.039| O
SA 0 [.037].333].037].259|.259 |.019].037 | .019

5.851 | 0.500 | 0.844 | 0.809 0.412
4.153 1 0.379 | 0.773 | 0.724 0.513
4.678 | 0.615 | 0.802 | 0.754 0.236
3.995 | 0.593 | 0.764 | 0.708 0.227

|01 ©

Cizelge 4.12. Caligilan irklarda ILSTSO11 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayist
(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (bg) Na | Ne Ho He | PIC Fis
264 | 266 | 268 | 270 | 272 | 274 | 276 | 278 | 280 | 282

Bl 0 |.133].033|.117|.217|.133|.083 |.050 | .167 | .067 | 9 |7.200 | 0.933 | 0.876 | 0.846 | -0.067
DAK |.017.117|.0383|.017|.200 | .250 | .033| O |.200.133| 9 |5.660 | 1.000 | 0.837 | 0.800 | -0.198
YK |.017|.117|.050 | .150 | .117 | .183 | .050 | .117 | .133 | .067 | 10 | 8.036 | 1.000 | 0.890 | 0.863 | -0.125
SA 0 0 |.017].233)|.200|.050].017 | .167|.250 | .067 | 8 |5.202 | 1.000 | 0.822 | 0.780 | -0.222

Cizelge 4.13. Caligilan irklarda ILSTS087 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi
(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na | Ne Ho He | PIC Fis
119 | 121 | 123 | 125 | 127 | 129 | 133 | 135 | 137

Bl |.017].083|.483|.250|.050 | .050 |.017 |.050 | O 3.214 1 0.800 | 0.701 | 0.651 -0.145

DAK | .017 | .067 | .383|.367 |.167| O 0 0 0 3.186 | 0.967 | 0.698 | 0.628 -0.395

YK |.033].083|.383 |.367|.083|.033| O 0 |[.017 3.358 | 1.000 | 0.714 | 0.653 -0.410

o1 (01|00

SA 0 [.017].400 | .483].033|.067| O 0 0

2.504 | 1.000 | 0.611 | 0.521 -0.656
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ILSTS006 lokusunda 282-298 bg araliginda belirlenen allel genisligi Mukesh vd.
(2004) tarafindan Shiwal, Hariana Ve Deoni sigir irkinda 276-296 bg araliginda, Rehman
ve Khan (2009) tarafindan Hariana ve Hisar sigir irkinda 277-309 bg araliginda, EI-Sayed
vd. (2016) tarafindan Misir’in yerli sigir irklarinda 277-309 bg araliginda, Suh vd. (2014)
tarafindan Kore’nin yerli sigir irklarinda ise 277-303 araliginda belirlenmistir. Tiirkiye’de
yapilan calismalar degerlendirildiginde Ozkan (2005) ILSTS006 lokusunda allel
genisligini 283-303 b¢ araliginda, Ozsensoy (2011) ise allel genisligini 278-306 bg
araliginda belirlemistir. Mevcut ¢alismanin daha 6nce yapilan ¢aligsmalarla benzer oldugu
belirlenmistir. Calismada gdzlenen toplam allel sayis1 (9) Ozkan (2005) ve Ozsensoy
(2011)’un yaptig1 caligmadan diisiik bulunurken Pandey vd. (2006), Rehman ve Khan
(2009), El-Sayed vd. (2016) ve Suh vd. (2014) tarafindan bildirilen degerlerden yiiksek
bulunmustur. Calismada 0.790 olarak belirlenen ortalama PIC degeri Ozsensoy (2011)
tarafindan 0.71, Pandey vd. (2006) tarafindan 0.692, Suh vd. (2014) tarafindan 0.686
olarak bildirilmistir. Calisilan biitiin irklarda yiiksek oranda bilgi verici olan ILSTS006
mikrosatellit markerinin iilkemizde yetistirilen sigir irklarinda genetik c¢esitliligin
belirlenmesinde kullanilabilecegi tespit edilmistir.

4.4.2.11. ILSTSO011 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

ILSTSO011 mikrosatellit lokusunda 264-282 bg¢ araliginda 10 farkli allel
gozlemlenmistir. BI ve DAK popiilasyonunda 9, YK popiilasyonunda 10, SA
popiilasyonunda ise 8 allel tespit edilmistir. ILSTSO11 lokusunda o6zgiin allel
gbzlemlenmemistir. Etkili allel sayis1 5.202 (SA) ile 8.036 (YK) araliginda degismistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.933 (BI) ile 1.000 (DAK, YK ve SA) araliginda
gbzlemlenmistir. DAK, YK ve SA popiilasyonunda homozigot bireylere rastlanmamustir.
Beklenen heterozigotluk degerleri gozlenen heterozigotluk degerlerinden yiiksek
bulunmustur.

En diisiik PIC degeri 0.780 ile SA populasyonunda, en yiiksek PIC degeri ise
0.863 ile YK populasyonunda belirlenmis ve ILSTSO11 markerinin ¢alisilan biitiin
irklarda ¢ok yiiksek oranda bilgi verici oldugu tespit edilmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayist BI, DAK, YK ve SA populasyonunda sirasiyla -0.067, -
0.198, -0.125 ve -0.222 olarak hesaplanmistir. DAK, YK ve SA populasyonlarinda
heterozigot fazlalig1 belirlenmistir.

ILSTSO011 mikrosatellit lokusunda gozlenen 264-282 bg’lik allel genisligi Zhang
vd. (2007) tarafindan Cin’in yerli sigir irklarinda yapilan ¢aligmada 252-286 bg olarak
belirlenmistir. Bu iki ¢aligmadan farkli olarak Mukesh vd. (2004) allel genigligini Shiwal,
Hariana ve Deoni populasyonlariyla yaptiklari ¢alismada 250-270 bg araliginda, El-Sayed
vd. (2016) Misir’mn yerli sigir irklarinda 240-270 bg araliginda, Chaudhari vd. (2009)
Gaolao ve Kenkatha populasyonunda 260-272 bg¢ araliginda bulmusglardir. Calismada
gozlenen toplam allel sayist (10) Mukesh vd. (2004), Pandey vd. (2006), El-Sayed ve
Chaudhari vd. (2009) tarafindan bildirilen degerlerden yiiksek ancak Hussain vd. (2016)
tarafindan Pakistan’nin yerli sigir irklarinda (21) ve Zhang vd. (2007) tarafindan Cin’in
yerli s1g1r irklarinda (14) bildirilen degerden diisiik bulunmustur. Calismada 0.850 olarak
belirlenen ortalama PIC degeri Hussain vd. (2016) tarafindan 0.86 olarak bildirilmistir
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4.4.2.12. ILSTS087 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

ILSTS087 mikrosatellit lokusunda 119-137 bg¢ araliginda toplam 9 allel tespit
edilmistir. DAK ve SA populasyonunda 5, YK populasyonunda 7, Bl populasyonunda 8
allelin gozlemlendigi ¢calismada etkili allel sayis1 2.504 (SA) ile 3.358 (YK) aralifinda
degismistir. 133 ve 135 bg¢ uzunlugundaki allel sadece BI populasyonunda, 137 bg
uzunlugundaki allel ise sadece YK populasyonunda tespit edilmistir. 123 ve 125 bg
uzunlugundaki alleller biitiin 1rklarda yiiksek frekansta gézlemlenmistir.

Beklenen heterozigotluk degerleri gozlenen heterozigotluk degerlerinden diisiik
bulunmustur. Beklenen heterozigotluk degeri 0.611 (SA) ile 0.714 (YK) araliginda,
gozlenen heterozigotluk degeri ise 0.800 (BI) ile 1.000 (YK ve SA) araliginda
degismistir. YK ve SA populasyonunda ¢aligilan biitiin bireylerin heterozigot genotipli
oldugu tespit edilmistir.

ILSTS087 markerinde en diisiik PIC degeri (0.521) SA 1wrkinda belirlenmis ve
calisilan biitiin 1rklarda yiiksek oranda bilgi verici oldugu tespit edilmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayis1 BI, DAK, YK ve SA populasyonu i¢in sirasiyla -
0.145, -0.395, -0.410 ve -0.656 olarak hesaplanmis ve biitiin populasyonlarda heterozigot
fazlaliginin oldugu gézlemlenmistir.

Yapilan Kkaynak taramasinda sigirlarda ILSTS087 mikrosatellit markerinin
kullanilarak genetik ¢esitliligin belirlendigi bir ¢alismaya ulasilamamistir. Ramamorthy
vd. (2006) Tellicherry kegilerinde ILSTS087 mikrosatellit lokusunda allel genisligini
112-120 bg araliginda, gozlenen allel sayisini ise 5 olarak bildirmislerdir. Bulut vd.
(2016) tilkemizin 8 yerli kegi irkinda yaptiklari ¢alismada ise ILSTS087 lokusunda allel
genisligini 135-155 bg araliginda, gozlenen allel sayisini ise 10 olarak bildirmislerdir.
Kaynak taramasinda sigirlarda ILSTSO087 mikrosatellit markerinin genetik ¢esitlilik
analizlerinde kullanilmadigi halde mevcut ¢alismada s6z konusu markerin polimorfik
oldugu ve tilkemizde yetistirilen yerli sigir irklarinda genetik ¢esitliligin belirlenmesinde
kullanilabilecegi tespit edilmistir.

4.4.2.13. INRAO32 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

INRAO32 mikrosatellit lokusunda 160-204 b¢ araliginda 14 farkli allel
belirlenmigtir. 160, 170 ve 202 b¢ uzunlugunda olan alleller sadece BI populasyonunda,
190 bg¢ uzunlugunda olan allel ise sadece DAK populasyonunda tespit edilmistir. Yerli
irklarda en sik goriilen allel 180 b¢ uzunlugunda iken SA populasyonunda en sik goriilen
allel 184 b¢ uzunlugunda olan allel olmustur. En fazla allel BI populasyonunda (14), en
az allel ise SA populasyonunda (6) gdzlemlenmistir.

Gozlenen heterozigotluk degerleri beklenen heterozigotluk degerlerinden yiiksek
olup 0.833 (SA) ile 1.000 (DAK) araliginda degismistir. DAK populasyonuna ait biitiin
bireylerin heterozigot genotipli oldugu belirlenmistir.

INRAO32 markerinde yerli irklarda PIC degeri SA 1rkindan daha yiiksek
bulunmustur. Irk bazinda 0.746 (SA) ile 0.864 (BI) araliginda degisen PIC degerinin
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belirlendigi markerin ¢alisilan biitiin 1irklarda ¢ok yiiksek oranda bilgi verici oldugu tespit
edilmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayisi olarak ifade edilen Fis degeri -0.238 (DAK) ile 0.053 (SA)
araliginda degismistir.

Calismada INRA032 mikrosatellit lokusunda 160-204 bg araliginda g6zlenen allel
genisligi Rehman ve Khan (2009)’1n Hariana ve Hisar sigirlarinda yaptigi ¢alismadan
elde ettigi deger (160-204) ile benzer bulunmustur. Zugaj (2011) Polonya’nin 4 yerli sigir
irkinda allel genisligini 176-186 bg¢ aralifinda, Zhang vd. (2007) Cin’in yerli sigir
irklarinda 150-202 bg araliginda, Devi vd. (2017) Punganur sigir irkinda 194-204 bg
araliginda, Suh vd. (2014) Kore’nin 4 yerli sigir wrkinda 175-187 bg¢ araliginda
bulmusglardir. Calismada belirlenen toplam allel sayis1 (14) Rehman ve Khan (2009)
tarafindan Hariana (3) ve Hisar (4) irkinda, Zugaj (2011) tarafindan Polonya’nin yerli
sigir wrklarinda (6), Devi vd. (2017) tarafindan Punganur sigir irkinda (5), Tapio vd.
(2006) tarafindan Avrupa sigir irklarinda (12), Suh vd. (2014) tarafindan Kore sigir
irklarinda (7) ve Hussain vd. (2016) Pakistan’nin yerli sigir irklarinda (10) bildirilen
gbzlenen toplam allel sayisindan fazla bulunurken Zhang vd. (2007) tarafindan Cin’in
yerli sigir wrklarinda (16) gozlenen toplam allel sayisindan diisiik bulunmustur.
Calismadan yerli sigir irklarimizda frekansi en yliksek olan 180 bg¢’lik allel Zugaj (2011)
tarafindan Polonya’nin 4 yerli sigir wkinda da frekanst en yiiksek allel olarak
bildirilmistir. Mevcut c¢alismada yiliksek oranda polimorfizm gosteren INRA032
mikrosatellit markerinde 0.82 olarak belirlenen ortalama PIC degeri Devi vd. (2017)
tarafindan 0.56, Suh vd. (2014) tarafindan 0.658, Hussain vd. (2016) tarafindan 0.59
olarak belirlenmistir.

4.4.2.14. INRAO37 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

INRAO37 mikrosatellit lokusunda 116-140 bg araliginda 9 farkli allel tespit
edilmistir. G6zlenen allel sayis1 ve etkili allel sayist BI, DAK, YK ve SA populasyonlari
icin sirastyla 4-2.562, 6-4.730, 8-5.189 ve 7-4.493 olarak hesaplanmistir. Calismada
belirlenen iki 6zgiin allelden 136 b¢ uzunlugunda olan1 YK, 140 b¢ uzunlugunda olanm
ise SA populasyonunda tespit edilmistir.

Gozlenen heterozigotluk degerleri beklenen heterozigotluk degerlerinden diisiik
olup 0.143 (BI) ile 0.611 (DAK) araliginda hesaplanmistir.

INRAO37 markerinde en diisiik PIC degeri 0.566 ile BI populasyonunda, en
yiiksek PIC degeri ise 0.782 ile YK populasyonunda gézlemlenmis ve ¢aligilan biitlin
irklarda ytiksek oranda bilgi verici oldugu belirlenmistir.

Biitiin populasyonlarda heterozigot eksikliginin belirlendigi bu calismada akrabali
yetistirme katsayisinin 0.252 (DAK) ile 0.781 (BI) araliginda oldugu belirlenmistir.
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Cizelge 4.14. Calisilan irklarda INRA032 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayist
(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na Ne Ho He PIC Fis
160 | 170 | 172 | 174 | 176 | 178 | 180 | 182 | 184 | 186 | 188 | 190 | 202 | 204

Bl .019 | .019 | .019 | .093 | .074 | .130 | .204 | .130 | .056 | .167 | .037 0 .037 | .019 | 13 | 8.055 | 0.963 | 0.892 | 0.864 | -0.081

DAK | 0 0 |.017].069 | .017 | .138 | .310 | .086 | .259 | .086 | O .017 0 0 9 | 4933|1000 | 0811 | 0.770 | -0.238
YK 0 0 0O |.050 | .183 | .117 | .317 | .050 | .200 | .050 | .017 | O 0 |.017| 9 | 5114 | 0.900 | 0.818 | 0.779 | -0.102
SA 0 0 0 0 |.133].217|.150].150|.333| 0 |.017] O 0 0 6 | 4523 | 0.833 | 0.792 | 0.746 | -0.053

Cizelge 4.15. Caligilan irklarda INRAO37 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayist (Na), Etkili Allel Sayist
(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na Ne Ho He PIC Fis
116 | 118 | 120 | 122 | 124 | 126 | 128 | 136 | 140

Bl 0 0 0 |07 | 571 ].179|.143| O 0
DAK | .111 | .056 | O |.083 |.222 | .250 | .278 | O 0
YK |.074|.130|.019 | 204 | 315|130 | .111 ] .019| O
SA 0 |.036].018 | .321 | .196 | .214 | .179| O | .036

2.562 | 0.143 | 0.632 | 0.566 0.781
4.730 | 0.611 | 0.811 | 0.756 0.252
5.189 | 0.370 | 0.823 | 0.782 0.554
4.493 | 0.286 | 0.792 | 0.743 0.643

~N[(o (o~

Cizelge 4.16. Calisilan irklarda INRA063 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayis1 (Na), Etkili Allel Sayisi
(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na Ne Ho He PIC Fis
173 | 175 | 177 | 179 | 181 | 183 | 185 | 187 | 189

Bl 0 |.283].267 | .083 | .050 | .183 | .150 | .017 | .017 4.724 |1 0.667 | 0.802 | 0.757 | 0.171

DAK | 0O |.483].083 | .167 | .067 | .200 | O 0 0 3.197 | 0.800 | 0.699 | 0.646 | -0.148

YK |.050 | .200 | .217 | .133 | .100 | .233 | .017 | .033 | .017 5.769 | 0.733 | 0.841 | 0.804 | 0.130

o (|01

SA 0 |.519].148 | .037 | .148 | 111 | 037 | O 0 3.050 | 0.593 | 0.685 | 0.638 | 0.137
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INRAO037 mikrosatellit lokusunda gozlenen allel genisligi (116-140) Rehman ve
Khan (2009) tarafindan Hariana ve Hisar sigir irkinda (112-148), Devi vd. (2017)
tarafindan Punganur sigir irkinda (112-146) bildirilen allel genisliklerine yakin
bulunmustur. Ancak Zugaj (2011) Polonya’nin 4 yerli sigir irkinda allel genisliginin 120-
146 bg araliginda, Suh vd. (2014) Kore’nin 4 yerli sig1ir irkinda ise 120-150 bg araliginda
oldugunu bildirmislerdir. Caligmada belirlenen toplam 9 allel Rehman ve Khan (2009)
tarafindan Hariana (4) ve Hisar (5) sigir irkinda bildirilen allel sayisindan fazla, Tapio vd.
(2006) tarafindan Avrupa sigir irklarinda bildirilen allel sayisindan (18) az, Devi vd.
(2017) tarafindan Punganur si1gir irkinda bildirilen allel sayis1 (9) ile benzer bulunmustur.
Biitiin irklar bir arada degerlendirildiginde elde edilen ortalama PIC degeri (0.769) daha
once yapilan c¢alismalara benzer bulunmustur. Devi vd. (2017) Punganur sigirlarinda
INRAO37 mikrosatellit markerinde ortalama PIC degerini 0.80 olarak bildirmislerdir.

4.4.2.15. INRAOG3 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

INRAO63 mikrosatellit lokusunda 173-189 bg¢ araliginda 9 farkli allel
belirlenmistir. G6zlenen allel sayis1 5 (DAK) ile 9 (YK) araliginda, etkili allel sayis1 ise
3.050 (SA) ile 5.769 (YK) araliginda degismistir. 173 b¢ uzunlugundaki allel sadece YK
populasyonunda tespit edilmistir. BI, DAK ve SA populasyonunda 175 b¢ uzunlugundaki
allel, YK populasyonunda ise 183 bg¢ uzunlugundaki allel frekansi en yiiksek allel
olmustur.

Gozlenen heterozigotluk 0.593 (SA) ile 0.800 (DAK) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.685 (SA) ile 0.841 (DAK) aralifinda degismistir.

En diisiik PIC degerinin (0.646) DAK 1rkinda, en yiiksek PIC degerinin ise (0.804)
YK populasyonunda belirlendigi bu ¢aligmada kullanilan INRA063 markerinin ¢alisilan
biitiin 1rklarda polimorfik oldugu ve yiiksek oranda bilgi verici oldugu tespit edilmistir.

Akrabal1 yetistirme katsaysi -0.148 (DAK) ile 0.171 (BI) araliginda degismis ve BI, YK
ve SA populasyonlarinda homozigot fazlaligi DAK populasyonunda ise heterozigot
fazlalig1 belirlenmistir.

INRAO063 mikrosatellit lokusunda gézlenen allel genisligi (173-189) Rehman ve
Khan (2009) tarafindan Hissar ve Hariana sigir irkinda (167-189) ve Zhang vd. (2007)
tarafindan Cin’in yerli sigir wrklarinda bildirilen allel genisligi (168-208) ile uyumlu
bulunmustur. Devi vd. (2017) Punganur sigir irkinda allel genisligini 170-184 bg, Zugaj
(2011) Polonya’nin 4 yerli sigir irkinda allel genisligini 177-187 bg, Suh vd. (2014)
Kore’nin 4 yerli sigir irkinda allel genisligini 174-184 bg araliginda oldugunu
bildirmislerdir. Calismada gozlenen toplam allel sayisi (9) Rehman ve Khan (2009), Devi
vd. (2017), Zugaj (2011) ve Suh vd. (2014) tarafindan bildirilen allel sayilarindan yiiksek
bulunurken Zhang vd. (2007) INRAO063 lokusunda toplam 13, Tapio vd. (2006) ise
toplam 18 allel tespit etmislerdir. Caligmada 0.751 olarak belirlenen ortalama PIC degeri
Devi vd. (2017) ve Suh vd. (2014) tarafindan bildirilen degerlerden (0.39-0.652) yiiksek
bulunurken Hussain vd. (2016) tarafindan Pakistanin yerli irklarinda belirlenen degerden
(0.79) diisiik bulunmustur.

4.4.2.16. INRABERN172 lousunda genetik cesitlilik parametreleri

INRABERN172 mikrosatellit lokusunda 236-250 b¢ araliginda 8 farkli allel
belirlenmistir. En fazla allel YK populasyonunda (7), en az allel ise SA populasyonunda
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(4) gozlemlenmistir. Etkili allel sayis1 1.194 (SA) ile 3.468 (BI) araliginda degismistir.
246 bg uzunluguna sahip allel sadece DAK populasyonunda belirlenmistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.103 (SA) ile 0.500 (BI) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.165 (SA) ile 0.724 (BI) araliginda degismistir. Calisilan 1rklarin
tamaminda gozlenen heterozigotluk degeri beklenen heterozigotluk degerinden diisiik
bulunmustur.

Biitiin populasyonlar bir arada degerlendirildiginde INRABERN172 markeri
0.532 ile ortalama PIC degeri en diisiik olan marker olarak belirlenmistir. Populasyon
bazinda PIC degeri ise BI, DAK, YK ve SA populasyonu i¢in sirasiyla 0.663, 0.642, 0.543
ve 0.158 olarak hesaplanmistir. PIC degerleri baz alindiginda INRABERNI172
markerinin yerli rklada polimorfik ve bilgi verici oldugu halde SA irkinda kullanigh
olmadig tespit edilmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayis1 0.282 (YK) ile 0.642 (DAK) araliginda degismistir.
Calisilan biitiin irklarda INRABERN172 lokusu bakimindan heterozigot eksikligi
saptanmistir.

FAO, INBRABERNI172 mikrosatellit markerini kecilerde genetik cesitliligin
belirlendigi ¢alismalarda Onermektedir. Ancak yapilan g¢alismada INRABERN172
mikrosatellit markerinin Tiirkiye’ nin yerli sigir irklarinda bilgi verici oldugu ve genetik
karakterizasyon c¢aligmalarinda kullanilabilecegi belirlenmistir. Yapilan kaynak
taramasinda siirlarda  INRABERN172 mikrosatellit markerinin kullanildig1 bir
calismaya ulasilmistir. Nagamine vd. (2008) Mishima Island sigirlarinin ¢aligmadaki
diger sigir wklariyla karsilastirildigir ¢alismada 226-230 bg araliginda 3 farkli allelin
varligi bildirilmistir. Bu tez ¢aligmasinda belirlenen allel genisligi (236-250) ve gézlenen
toplam allel say1s1 (8) Nagamine vd. (2008)’nin yaptig1 ¢alismadan yiiksek bulunmustur.
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Cizelge 4.17. Calisilan irklarda INRABERN172 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel
Sayis1 (Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (bg) Na Ne Ho He PIC Fis
236 | 238 | 240 | 242 | 244 | 246 | 248 | 250
Bl .017 | .300 | .400 | .167 | .100 0 0 017 6 3.468 0.500 0.724 0.663 0.313
DAK 0 150 | .650 | .083 | .050 | .017 | .050 0 6 2.187 0.200 0.552 0.513 0.642
YK .017 | .033 | .583 | .050 | .250 0 .050 | .017 7 2.442 0.433 0.601 0.543 0.282
SA 0 035 | 914 | .017 | .035 0 0 0 4 1.194 0.103 0.165 0.158 0.378

Cizelge 4.18. Calisilan irklarda MM 12 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayist (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (bg) Na | Ne Ho He | PIC Fis
114 116 118 120 122 124 126 128 130 132 134
Bl 0 250 | .143 | 500 | .071 0 0 0 .036 0 0 5 129471 0.214 | 0.685 | 0.612 0.695
DAK 0 0 0 225 | .100 0 .050 | .150 | .400 | .050 | .025 | 7 | 4.020 | 0.250 | 0.771 | 0.718 0.681
YK .020 | .080 | .120 | .400 0 .020 0 .040 | .280 | .040 0 8 |3.799 | 0.440 | 0.752 | 0.700 0.420
SA 0 054 | .018 | .071 0 .036 | .018 | .036 | .750 | .018 0 8 |1.742 | 0.357 | 0.434 | 0.413 0.179

Cizelge 4.19. Calisilan irklarda SPS113 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Icerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayis1 (Fis)

Irk Allel (bg) Na | Ne Ho He | PIC | Fis
140 | 142 | 144 | 146 | 148 | 150 | 152 | 154 | 156 | 158 | 160 | 162 | 164 | 166 | 168

Bl |.017| 117 | .033 | 050 | 0 | .117 | .183 | .200 | .100 | .050 | .033 | .033 | .050 | .017 | © 13 | 8.182 | 0.633 | 0.893 | pgpe | 0.294
DAK | .150 | .050 | .117 | .017 | .050 | 200 | 267 | 0 | .067 | 050 | O | .033 | O 0 0 10 | 6.228 | 0.900 | 0.854 | pg21 | -0.055
YK | 133 | 167 | 233 | .117 | .083 | .067 | .017 | .117 | 017 | .017 | © 0 |.017] o 0 12 | 7.143 | 1.000 | 0.875 | o845 | -0.146
SA | 067 | 017 | O 0 | .100 | .100 | .183 | .083 | .067 | .067 | .117 | .117 | .017 | .050 | .017 | 13 | 9575 | 0.933 | 0.911 | ggge | -0.025
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4.4.2.17. MM12 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

MM12 mikrosatellit lokusunda 114-134 bg¢ araliginda 11 farkli allel tespit
edilmistir. BI populasyonunda 5, DAK populasyonunda 7, YK ve SA populasyonunda
ise 8 allel belirlenmistir. Etkili allel sayis1 1.742 (SA) ile 4.020 (DAK) araliginda
degismistir. 114 bg¢ uzunluguna sahip allel sadece YK populasyonunda, 134 bg
uzunluguna sahip allel ise sadece DAK populasyonunda tespit edilmistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.214 (BI) ile 0.440 (YK) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.434 (SA) ile 0.771 (DAK) araliginda degismistir. Biitiin irklarda
gbzlenen heterozigotluk beklenen heterozigotluktan diigiik bulunmustur.

MM 12 mikrosatellit markerinde hesaplanan PIC degerinin yerli irklarda SA rkina
nazaran daha yiiksek oldugu tespit edilmistir. PIC degerinin 0.413 (SA) ile 0.718 (DAK)
araliginda degistigi bu tez calismasinda MM 12 markerinin yerli irklarda genetik ¢esitliligi
belirleme c¢aligmalarinda kullanilabilecegi ancak SA 1rkinda genetik ¢esitliligi

belirlemede farkli mikrosatellit markerlerin tercih edilmesi gerektigi tespit edilmistir.

Fis degeri BI, DAK, YK ve SA populasyonu i¢in sirasiyla 0.695, 0.681, 0.420 ve
0.179 olarak hesaplanmistir. Calisilan biitiin 1rklarda heterozigot eksikliginin varlig
belirlenmistir.

MM 12 mikrosatellit lokusunda g6zlenen allel genisligi (114-134) Devi vd. (2017)
tarafindan Punganur sigir irkinda (101-145), Rehman ve Khan (2009) Hariana ve Hissar
irkinda belirlenen allel genisligi (102-142) ile uyumlu bulunmustur. Suh vd. (2014)
Kore’nin 4 yerli sigir irkinda allel genisliginin 106-128 bg¢, Chaudhari vd. (2009) Gaolao
ve Kenkatha si1gir irkinda 94-120 bg araliginda oldugunu bildirilmistir. MM12 lokusunda
belirlenen toplam allel sayis1 Devi vd. (2017) tarafindan 8, Sun vd. (2014) tarafindan 10,
Rehman ve Khan (2009) tarafindan Hariana ve Hissar irkinda sirasiyla 3 ve 4 olarak
bildirilen allel sayisindan fazla bulunurken, Chaudhari vd. (2009) tarafindan Gaolao
irkinda 12 olarak bildirilen allel sayisindan az bulunmustur. Calismada MM 12 lokusunda
0.701 olarak belirlenen ortalama PIC degeri Sun vd. (2014) tarafindan 0.606 olarak
belirlenen degerden yiiksek, Devi vd. (2017) tarafindan 0.74 olarak belirlenen degerden
ise diisiik bulunmustur.

4.4.2.18. SPS113 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

SPS113 mikrosatellit lokusunda 140-168 bg araliginda 16 farkli allel tespit
edilmistir. En fazla allel BI ve SA populasyonunda (13), en az allel ise DAK
populasyonunda (10) gézlemlenmistir. Etkili allel sayis1 6.228 (DAK) ile 9.575 (SA)
araliginda degismistir. 141 b¢ uzunluguna sahip allel sadece YK populasyonunda, 168 bg
uzunlugundaki allel ise sadece SA populasyonunda belirlenmistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.633 (BI) ile 1.000 (YK) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.854 (DAK) ile 0.911 (SA) araliginda degismistir. BI populasyonunda
gozlenen heterozigotluk degeri beklenen degerden daha diisiik hesaplanmustir.

SPS113 markerinde en diisiik PIC degeri 0.821 ile DAK populasyonunda, en
yiiksek PIC degeri ise 0.886 ile SA populasyonunda hesaplanmis ve g¢alisilan biitiin
irklarda ¢ok yliksek oranda bilgi verici oldugu belirlenmistir.
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Akrabal1 yetistirme katsayis1 -0.146 (YK) ile 0.294 (BI) araliginda degismistir.
YK populasyonunda heterozigot fazlaliginin, BI populasyonunda ise heterozigot
eksikliginin varhig1 gézlemlenmistir.

FAO kegilerde SPS113 mikrosatellit markerinin polimorfizm gosterdigini ve
genetik cesitliligin  belirlendigi calismalarda kullanilmasin1 6nermektedir. Yapilan
kaynak taramasinda SPS113 mikrosatellit markerinin sigirlarda da kullanildig:
belirlenmistir. Peelman vd. (1998) 4 farkli Belgika yerli sigir irkinda g¢alisilan 23
mikrosatellit markerden biri olan SPS113 markerinde allel genisliginin 137-155 bg,
gozlenen allel sayisinin ise 10 oldugunu bildirmislerdir. Aymi ¢alismada ortalama PIC
degeri 0.722 olarak bulunmustur. Mateus vd. (2004) 30 mikrosatellit marker kullanarak
Portekiz’in 10 yerli sigir irkinda genetik cesitliligi inceledigi ¢alismada SPS113
lokusunda 133-157 bg araliginda toplam 13 farkli allel belirlemislerdir.

Bu caligmada ise allel genisligi (140-168), toplam gozlenen allel sayis1 (16) ve
ortalama PIC degeri (0.901) bahsedilen ¢alismalardan yiiksek bulunmustur.

4.4.2.19. SPS115 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

SPS115 mikrosatellit lokusunda birbirinden farkli 10 allel tespit edilmistir. En az
allel 7 ile DAK populasyonunda, en fazla allel ise 10 ile Bl populasyonunda
belirlenmistir. SA populasyonunda goézlenen allel sayis1 8, etkili allel sayis1 ise 2.961
olarak hesaplanmistir. 244 bg¢ uzunlugundaki allel biitiin 1rklarda yiiksek frekansta
belirlenirken 240 b¢ uzunluguna sahip allel sadece BI populasyonunda belirlenmistir.

Gozlenen heterozigotluk 0.367 (DAK) ile 0.655 (BI) araliginda, beklenen
heterozigotluk ise 0.555 (DAK) ile 0.846 (BI) araliginda degismistir. Calisilan biitlin
irklarda gozlenen heterozigotluk degeri beklenen degerden diisiik bulunmustur.

SPS115 markerinde PIC degerinin 0.519 ((DAK) ile 0.815 (BI) araliginda

degistigi ve galisilan biitiin irklarda bigi verici oldugu belirlenmistir.

Akrabal1 yetistirme katsayis1 0.132 (SA) ile 0.344 (DAK) araliginda degismis ve biitiin
irklarda heterozigot eksikligi saptanmustir.
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Cizelge 4.20. Calisilan irklarda SPS115 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, Gozlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi (Ne),
Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na | Ne Ho He PIC Fis
240 | 242 | 244 | 246 | 248 | 250 | 252 | 254 | 256 | 258
Bl .017 | .052 | .328 | .121 | .103 | .103 | .086 | .086 | .017 | .086 | 10 |5.923 | 0.655 | 0.846 | 0.815 | 0.228
DAK 0 117 | 650 | .033 | .117 | .017 0 017 0 050 | 7 |2203| 0.367 | 0.555|0.519 | 0.344
YK 0 .067 | 517 | .050 | .050 | .117 | .083 | .067 | .033 | .017 | 9 |3.303 | 0.567 | 0.709 | 0.677 | 0.204
SA 0 035 | 535 | .017 | .190 | .086 | .035 | .035 | .069 0 8 [2961 | 0.586 | 0.674 | 0.631 | 0.132

Cizelge 4.21. Calisilan irklarda TGLA227 mikrosatellit lokusunda Tespit Edilen Allel ve Frekanslari, G6zlenen Allel Sayisi (Na), Etkili Allel Sayisi

(Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme Katsayisi (Fis)

Irk Allel (b¢) Na Ne Ho He PIC Fis
44 48 50 66 68
Bl 0 450 | .050 | .300 | .200 4 2.985 1.000 0.676 0.603 | -0.491
DAK 0 467 | .033 | .267 | .233 4 2.903 1.000 0.667 0.592 | -0.513
YK 017 | .383 | .117 | .467 | .017 5 2.639 1.000 0.632 0.547 | -0.599
SA .033 | .367 | .183 | .417 0 4 2.917 0.900 0.668 0.589 | -0.355
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SPS115 mikrosatellit lokusunda 240-258 bg olarak hesaplanan allel genisliginin Rehman
ve Khan (2009) tarafindan Hariana ve Hissar irkinda 234-258 bg¢ araliginda bildirdigi
degerlere benzerdir. Ozsensoy (2011) Tiirkiye’nin yerli sigir irklarinda allel genisligini
243-261 bg, Zugaj (2011) Polonya’nin yerli s1gir irklarinda allel genisligini 244-258 bg,
Agung vd. (2016) simmental melezi sigirlarda allel gensligini 242-264 bg araliginda
bulmuslardir. Calismada gdzlenen toplam allel sayis1 (10) Ozsensoy (2011) tarafindan
bildirilen degerle (10) benzer bulunmustur. Bu ¢alismaya paralel olarak Zugaj (2011)’1n
Portekiz’in 4 yerli sigir irkinda genetik ¢esitliligi belirledigi ¢alismada SPS115 lokusunda
en sik goriilen allel 244 b¢’lik allel olmustur. Ozsensoy (2011) SPS115 lokusunda
ortalama PIC degerini 0.75, Agung vd. (2016) ortalama PIC degerini 0.627, Peelman vd.
(1998) ortalama PIC degerini 0.522 olarak bildirmislerdir.

4.4.2.20. TGLA227 lokusunda genetik cesitlilik parametreleri

TGLA227 mikrosatellit lokusunda 44-68 b¢ araliginda 5 farkli allel tespit
edilmistir. YK populasyonunda 5 diger populasyonlarda ise 4 allel belirlenmistir. BI ve
DAK populasyonunda en sik goriilen allel 48 b¢ uzunlugunda iken YK ve SA
populasyonunda en sik goriilen allel 66 b¢ uzunlugunda olmustur.

Calisilan biitiin 1rklarda yiiksek heterozigotluk belirlenmistir. Yerli irklarda
TGLA227 lokusunda hi¢ homozigot bireye rastlanmamustir.

TGLA227 markerinde en diisiik PIC degeri 0.547 ile YK populasyonunda, en
yiiksek PIC degeri ise 0.603 ile BI populasyonunda godzlemlenmis ve s6z konusu
markerin ¢alisilan biitiin irklarda bilgi verici oldugu belirlenmistir.

Fis degeri BI, DAK, YK ve SA populasyonu igin sirastyla -0.491, -0.513, -0.599,
-0.355 olarak hesaplanmis ve biitiin irklarda homozigot eksikligi belirlenmistir.

Ozkan (2005) Tiirkiye’de yetistiriciligi yapilan yerli ve kiiltiir sigir irklarinda
TGLA227 lokusunda allel genisligini 73-105 bg, Ozsensoy (2011) ise yerli sigir
irklarinda yaptigi calismada allel genisligini 76-108 bg olarak bildirmistir. Bu ¢aligmada
allel genisligi (44-68) Ozkan (2005) ve Ozsensoy (2011)’un yaptig1 ¢alismalardan farkl:
bulunmasina ragmen Zhang vd. (2007)’nin Cin’in yerli sigir irklarinda yaptiklar
calismadan elde edilen allel genisligine (49-107) yakin bulunmustur. Mevcut ¢calismada
5 olarak gozlenen allel sayis1 Ozkan (2005) ve Ozsensoy (2011) tarafindan bildirilen
degerden (16) disiik, Rehman ve Khan (2009) tarafindan Hariana ve Hissar irkinda
bildirilen degere (5) ise benzer bulunmustur. Ozsensoy (2011) TGLA227 lokusunda
ortalama PIC degerini 0.84, Sun vd. (2008) 0.86, Agung vd. (2016) 0.842 olarak
belirlemiglerdir. Bu tez caligmasinda TGLA227 lokusunda gozlenen ortalama PIC degeri
(0.614) onceki ¢alismalardan diisiik bulunmustur.
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4.4.3. Irk bazinda genetik ¢esitlilik parametreleri
4.4.3.1. Boz Irk populasyonunda genetik cesitlilik parametreleri

BI populasyonunda 20 mikrosatellit marker ile c¢alisilmis ve toplam 159 allel
belirlenmistir. En az allel sayis1 4 ile INRA037 ve TGLA227 lokusunda, en fazla allel ise
13 ile INRAO032 ve SPS113 lokusunda gozlemlenmistir. En diisiik etkili allel sayis1 2.149
ile ETH3 lokusunda, en yiiksek etkili allel sayis1 8.182 ile SPS113 lokusunda
hesaplanmistir. 20 mikrosatellit lokus bir arada degerlendirildiginde ortalama allel ve
etkili allel sayisi sirasiyla 7.950 ve 4.904 olarak hesaplanmistir. En diisiik gozlenen
heterozigotluk 0.143 ile INRAO37 lokusunda, en yiiksek gbzlenen heterozigotluk ise
1.000 ile TGLA227 lokusunda olmak iizere ortalama 0.613 bulunmustur. En diisiik
beklenen heterozigotluk degeri 0.549 ile ETH3 lokusunda, en yiiksek beklenen
heterozigotluk ise 0.893 ile SPS113 lokusunda olmak {izere ortalama 0.733 bulunmustur.
BI populasyonunda ¢aligilan biitiin mikrosatellit markerlerin yiiksek oranda bilgi verici
oldugu ve en diisiik PIC degerinin 0.506 ile DRBP1 lokusunda, en yiiksek PIC degerinin
0.866 ile SPS113 lokusunda olmak iizere ortalama 0.733 oldugu belirlenmistir. Ortalama
0.216 olarak hesaplanan Fis degeri -0.491 (TGLAZ227) ile 0.781 (INRAO037) araliginda
degismistir.

Cizelge 4.22. Boz Irk populasyonunda calisilan mikrosatellit lokuslarda allel genisligi
(AG), Gozlenen Allel Sayis1 (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen Heterozigotluk

(Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali
Yetistirme Katsayisi (Fis)

Lokus N AG

BM644 30 | 144-158
CSRM60 29 90-104
CSSM66 27 | 174-190

Ne Ho He PIC Fis
2.908 | 0.867 | 0.667 | 0.630 | -0.355
6.072 | 0.483 | 0.850 | 0.815 | 0.436
6.025 | 0.482 | 0.850 | 0.813 | 0.438

DRBP1 30 | 226-334 3.696 | 0.567 | 0.742 | 0.681 | 0.239
ETH3 19 | 104-122 2.149 10.421 | 0.549 | 0.506 | 0.238
ETH185 28 | 206-240 6.701 | 0.429 | 0.866 | 0.834 | 0.510
HAUT24 19 | 110-128 5.597 [ 0.579 | 0.844 | 0.801 | 0.320
HEL1 21 | 108-122 5.069 | 0.810 | 0.822 | 0.778 | 0.016

ILSTS005 24 | 176-192
ILSTS006 28 | 282-298
ILSTS011 30 | 266-282
ILSTS087 30 | 119-135
INRAO32 27 | 160-204
INRAO37 14 | 122-128
INRAOG3 30 | 175-189
INRABERN172 | 30 | 236-250

4.760 | 0.625 | 0.807 | 0.758 | 0.229
5.851 | 0.500 | 0.844 | 0.809 | 0.412
7.200 | 0.933 | 0.876 | 0.846 | -0.067
3.214 [ 0.800 | 0.701 | 0.651 | -0.145
8.055 | 0.963 | 0.892 | 0.864 | -0.081
2.562 | 0.143 | 0.632 | 0.566 | 0.781
4.724 10.667 | 0.802 | 0.757 | 0.171
3.468 | 0.500 | 0.724 | 0.663 | 0.313

== = = 2
owmmoo-bwoocow\loooo,_\owm@oooom

MM12 14 | 116-130 2.947 10.214 | 0.685 | 0.612 | 0.695
SPS113 30 | 140-166 8.182 | 0.633 | 0.893 | 0.866 | 0.294
SPS115 29 | 240-258 5.923 | 0.655 | 0.846 | 0.815 | 0.228
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Cizelge 4.22’nin devami

TGLA227 30 | 48-68 4 12.9851.000]|0.676 | 0.603 | -0.491
Ortalama 7.950 | 4.904 | 0.613 | 0.778 | 0.733 | 0.216
St. Sapma 2.564 | 1.853 | 0.233 | 0.099

Ozkan (2005) Tiirkiye’de yetistirilen yerli ve kiiltiir sigir irklarinda (Bl, DAK,
YK, GAK, Jersey, Esmer Isvi¢re ve Siyah Alaca) genetik ¢esitliligi degerlendirdigi
calismada kullandigi 7 mikrosatellit markerden 3 tanesi (ILSTS005, ILSTS006 ve
TGLA227) mevcut galigma ile ortaktir. Ozsensoy (2011) Tiirkiye nin yerli sigir irklarinda
(GAK, YK, BI, YGS, DAK ve ZAV) genetik cesitliligi degerlendirdigi ¢aligmada
kullandig1 20 mikrosatellit markerden 7 tanesi (CSSM66, CSRM®60, ILSTS006, SPS115,
ETH3, ETH185 ve TGLA227) mevcut calisma ile ortaktir. Mevcut ¢alismada BI irkinda
7.950 olarak belirlenen ortalama gdzlenen allel sayis1 Ozkan (2005) tarafindan 10.286,
Ozsensoy (2011) tarafindan ise 9.90 olarak belirlenmistir. BI wrkinda TGLA227
lokusunda 4 farkl1 allel gdzlemlenirken Ozkan (2005) ve Ozsensoy (2011) Bl irkinda ayn1
lokusta 13 farkli allel gdzlemlemistir. Ozkan (2005)’1n ¢alismasinda BI irkinda en az allel
6 ile ILSTS005 lokusunda belirlenirken mevcut ¢alismada ayni 1rk ve lokusta 7 allel
belirlenmistir. Mevcut ¢alismada ortalama gozlenen (0.613) ve beklenen heterozigotluk
(0.778) degerleri daha 6nce yapilan calismalarla benzer bulunmustur. Ozkan (2005)
ortalama gdzlenen ve beklenen heterozigotluk degerini sirastyla 0.682-0.775, Ozsensoy
(2011) ise sirastyla 0.691-0.767 olarak belirlemistir. BI irkinda ortalama PIC degeri 0.733
bulunurken Ozsensoy (2011) yaptig1 calismasda ortalama PIC degerinin 0.709 oldugunu
bildirmistir. Mevcut c¢alismada biitiin lokuslar bir arada degerlendirildiginde BI
populasyonunda elde edilen ortalama Fis daha once yapilan g¢alismalardan yiiksek
bulunmustur. 0.216 olarak belirlenen Fis degeri Ozkan (2005) tarafindan 0.119, Ozsensoy
(2011) tarafindan 0.110 olarak bildirilmistir. Elde edilen yiiksek Fis degerinin
populasyonun sayisal varliginda goriilen azalmadan kaynaklandig1 diisiiniilmektedir. Ug
calisma sonuglar tilkemizde yetistiriciligi yapilan BI irkinda heterozigot eksikliginin
varligini gostermektedir.

4.4.3.2. Dogu Anadolu Kirmizis1 populasyonunda genetik cesitlilik parametreleri

DAK populasyonunda 20 mikrosatellit marker ile ¢alisilmasi sonucu toplam 143
farklr allel belirlenmistir. Ortalama 7.150 olarak hesaplanan allel sayis1 4 (TGLA227) ile
11 (ETH185) araliginda degismistir. En diisiik etkili allel say1s1 2.187 ile INRABERN172
lokusunda, en yiiksek etkili allel sayis1 6.228 ile SPS113 lokusunda olmak {izere ortalama
3.997 olarak hesaplanmistir. Gozlenen heterozigotluk 0.200 (DRBP1 ve
INRABERN172) ile 1.000 (BM6444, ILSTS011, INRA032 ve TGLA227) araliginda
olmak tizere ortalama 0.590 olarak bulunmustur. Beklenen ortalama heterozigotluk
degeri (0.736) gbzlenen ortalama heterozigotluk degerinden (0.590) fazla olmak iizere
lokus seviyesinde 0.552 (INRABERN172) ile 0.811 (INRA032 ve INRA037) arali§inda
degismistir. Ortalama PIC degerinin 0.688 oldugu DAK populasyonunda ¢aligilan biitiin
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mikrosatellit markerlerin polimorfik ve yiiksek oranda bilgi verici oldugu tespit
edilmistir. En diisiik PIC degeri 0.513 ile INRABERN172 lokusunda, en yiiksek PIC
degeri ise 0.852 ile ETH185 lokusunda belirlenmistir. En diisiik Fis degeri -0.513 ile
TGLA227 lokusunda, en yiiksek Fis degeri 0.731 ile CSSM66 lokusunda hesaplandigi
calismada ortalama Fis degeri 0.202 olarak bulunmustur.

Cizelge 4.23. DAK populasyonunda calisilan mikrosatellit lokuslarda allel genisligi
(AG), Gozlenen Allel Sayis1 (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen Heterozigotluk
(Ho), Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi igerigi (PIC) ve Akrabali
Yetistirme Katsayisi (Fis)

Lokus N AG Ne Ho He PIC Fis
BM6444 30 144-162 4511 | 1.000 | 0.792 | 0.753 | -0.269
CSRM60 30 92-108 3.814 | 0.367 | 0.750 | 0.706 | 0.516
CSSM66 29 174-192 3.958 | 0.207 | 0.750 | 0.715 0.731
DRBP1 30 224-234 2.290 | 0.200 | 0.573 | 0.519 0.655
ETHS3 23 104-126 3.112 | 0.435 | 0.694 | 0.626 0.379
ETH185 24 | 204-238 7.481 | 0.542 | 0.885 | 0.852 | 0.393
HAUT?24 27 110-128 3.556 | 0.482 | 0.732 | 0.694 0.347
HEL1 28 108-120 4417 | 0.750 | 0.788 | 0.741 0.049

ILSTS005 30 | 180-192
ILSTS006 29 | 284-292
ILSTS011 30 | 264-282
ILSTS087 30 | 119-127

3.409 | 0.333 | 0.719 | 0.661 | 0.540
4153 | 0.379 | 0.773 | 0.724 | 0.513
5.660 | 1.000 | 0.837 | 0.800 | 0.198
3.186 | 0.967 | 0.698 | 0.628 | -0.395
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INRAQ32 29 | 172-190 4.933 | 1.000 | 0.811 | 0.770 | -0.238
INRAOQ37 18 | 116-128 4730 | 0.611 | 0.811 | 0.756 | 0.252
INRAQ6G3 30 | 175-183 3.197 | 0.800 | 0.699 | 0.646 | -0.148
INRABERN172 | 30 | 238-248 2.187 | 0.200 | 0.552 | 0.513 | 0.642
MM12 20 | 120-134 4.020 | 0.250 | 0.771 | 0.718 | 0.681
SPS113 30 | 140-162 6.228 | 0.900 | 0.854 | 0.821 | -0.055
SPS115 30 | 242-258 2.203 | 0.367 | 0.555 | 0.519 | 0.344
TGLA227 30 48-68 2.903 | 1.000 | 0.667 | 0.592 | -0.513
Ort. 7.150 | 3.997 | 0.590 | 0.736 | 0.688 | 0.202

St. Sapma 1.927 | 1.358 | 0.307 | 0.094

Calismada DAK 1rkinda 7.150 olarak belirlenen ortalama gozlenen allel sayisi
Ozkan (2005) tarafindan 10.143 olarak, Ozsensoy (2011) tarafindan ise 8.45 olarak
belirlenmistir. En az allel sayisinin (4) belirlendigi TGLA227 lokusunda Ozkan (2005)
14, Ozsensoy (2011) ise 11 farkli allel belirlemistir. DAK 1rkinda ortalama beklenen
heterozigotluk degeri (0.736) daha once yapilan calismalara benzer bulunmugken
ortalama go6zlenen heterozigotluk daha 6nce yapilan ¢aligmalardan diisiik bulunmustur.
Ozkan (2005) DAK 1rkinda ortalama gdzlenen ve beklenen heterozigotluk degerinin
sirastyla 0.665-0.780, Ozsensoy (2011) ise sirastyla 0.756-0.784 oldugunu bildirmistir.
S6z konusu ii¢ caligmada ortalama gozlenen heterozigotluk degeri ortalama beklenen
heterozigot degerinden diisiik bulunmustur. Biitiin lokuslar bir arada degerlendirildiginde
DAK populasyonunda belirlenen ortalama PIC degeri (0.688) Ozsensoy (2011)
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tarafindan DAK populasyonunda bildirilen degerden (0.753) diisiik bulunmustur. DAK
irkinda belirlenen akrabali yetistirme katsayis1 (0.202) Ozkan (2005) ve Ozsensoy (2011)
tarafindan bildirilen degerlerden (0.149-0.053) yiiksek bulunmustur. S6z konusu iki
calismayla kiyaslandiginda DAK irkinda genetik ¢esitliligin (ortalama goézlenen allel
sayis1 ve ortalama gozlenen heterozigotluk) az da olsa azaldigi, akrabaligin ise arttigi
goriilmektedir. Bu durumun DAK wkinin sayisal varliginda goriilen azalmadan
kaynaklandig1 diistiniilmektedir.

4.4.3.3. Yerli Kara populasyonunda genetik cesitlilik parametreleri

YK populasyonunda 20 mikrosatellit marker ile ¢alisilmasi sonucu birbirinden
farkli 170 allel tespit edilmistir. Populasyon bazinda en ¢ok allelin belirlendigi YK
populasyonunda ortalama allel sayis1 8.450 olarak hesaplanmistir. En az allel 5 ile
DRBP1 ve TGLA227 lokusunda en fazla allel ise 14 ile ETH185 lokusunda
belirlenmistir. Etkili allel sayis1 2.341 (DRBP1) ile 9.324 (ETH185) araliginda ortalama
4.876 olarak hesaplanmistir. G6zlenen heterozigotlugun 0.300 (DRBP1 ve ILSTS005) ile
1.000 (BM6444, ILSTS011, ILSTS087, SPS113 ve TGLA227) araliginda degistigi ve
ortalama 0.680 oldugu hesaplanmistir. Ortalama 0.778 olan beklenen heterozigotluk
degerinin 0.583 (DRBP1) ile 0.910 (ETH185) araliginda degistigi belirlenmistir. PIC
degerinin 0.513 (DRBP1) ile 0.884 (ETH185) arasinda degistigi ve ortalama 0.734
oldugu hesaplanmistir. YK populasyonunda galisilan 20 mikrosatellit markerin bilgi
verici oldugu tespit edilmistir. Akrabali yetistirme katsayisinin -0.599 (TGLA227) ile
0.569 (ILSTS005) araliginda degistigi ve ortalama 0.128 oldugu belirlenmistir.

Cizelge 4.24. YK populasyonunda ¢alisilan mikrosatellit lokuslarda allel genisligi (AG),
Gozlenen Allel Sayis1 (Na), Etkili Allel Sayist (Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho),
Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme
Katsayisi (Fis)

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
BM644 30 | 144-162 | 10 | 5.488 | 1.000 | 0.832 | 0.797 | -0.207
CSRMG60 30 | 88-112 | 11 | 6.040 | 0.867 | 0.849 | 0.815 | -0.022

CSSM66 28 | 174-190 5.444 | 0.679 | 0.831 | 0.795 | 0.186
DRBP1 30 | 226-234 2.341 | 0.300 | 0.583 | 0.513 | 0.489
ETH3 28 | 108-126 4946 | 0.357 | 0.812 | 0.771 | 0.565
ETH185 26 | 204-236 9.324 | 0.539 | 0.910 | 0.884 | 0.413

HAUT24 30 | 108-128 4.663 | 0.567 | 0.799 | 0.753 | 0.294
HEL1 30 | 108-120 4712 | 0.933 | 0.801 | 0.760 | -0.168

ILSTS005 30 | 178-192
ILSTS006 24 | 282-296
ILSTS011 30 | 264-282
ILSTS087 30 | 119-137
INRAO32 30 | 174-204
INRAAQ37 27 | 116-136
INRAOG3 30 | 173-189
INRABERN172 | 30 | 236-250

3.103 | 0.300 | 0.689 | 0.639 | 0.569
4.678 | 0.615 | 0.802 | 0.754 | 0.236
8.036 | 1.000 | 0.890 | 0.863 | -0.125
3.358 | 1.000 | 0.714 | 0.653 | -0.410
5.114 | 0.900 | 0.818 | 0.779 | -0.102
5.189 | 0.370 | 0.823 | 0.782 | 0.554
5.769 | 0.733 | 0.841 | 0.804 | 0.130
2442 | 0.433 | 0.601 | 0.543 | 0.282
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Cizelge 4.24.’lin devam1

MM12 25 | 114-132| 8 |3.799 |0.440| 0.752 | 0.700 | 0.420
SPS113 30 |140-164 | 12 | 7.143 |1.000 | 0.875 | 0.845 | -0.146
SPS115 30 | 242-258 | 9 |3.303 |0.567 | 0.709 | 0.677 | 0.204

TGLA227 30 | 44-68 5 2639|1000 0.632 | 0.547 | -0.599
Ort. 8.450 | 4.876 | 0.680 | 0.778 | 0.734 | 0.128
St. Sapma 2.235 | 1.842 | 0.263 | 0.093

YK 1rkinda belirlenen ortalama goézlenen allel sayis1 (8.450) daha 6nce yapilan
calismalardan diisik bulunmustur. Ozkan (2005) ve Ozsensoy (2011) YK irkinda
gbzlenen ortalama allel sayisinin sirasiyla 10.286-10.600 oldugunu bildirmislerdir.
TGLA227 lokusunda gozlenen allel sayisi (5) Ozkan (2005) ve Ozsensoy (2011)
tarafindan bildirilen degerlerden (14-12) diisik bulunmustur. ETHI85 lokusunda
gbzlenen allel sayis1 (14), Ozsensoy (2011) tarafindan bildirilen degerden (12) yiiksek
bulunmustur. Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk degeri daha 6nce yapilan
calismalardan diisiik oldugu belirlenmistir. Ozkan (2005) YK 1rkinda ortalama gozlenen
ve beklenen heterozigotluk degerini sirasiyla 0.735-0.811 olarak, Ozsensoy (2011) ise
sirastyla 0.761-0.803 olarak belirlemistir. Biitiin lokuslar birlikte degerlendirildiginde YK
irkinda belirlenen ortalama PIC degeri (0.734), Ozsensoy (2011) tarafindan bildirilen
deger (0.755) ile benzer bulunmustur. Calismada YK 1irkinda belirlenen ortalama Fis
degeri (0.128) daha dnce yapilan galismalardan yiiksek bulunmustur. Ozkan (2005) YK
irkinda ortalama Fis degerini 0.095 olarak, Ozsensoy (2011) ise 0.063 olarak bildirmistir.
Calismada yerli irklar ele alindiginda YK populasyonunun en diisiik akrabali yetistirme
katsayisina sahip oldugu belirlenmistir. Bl ve DAK 1rkina gore daha fazla yayilma alanina
sahip olan ve sayisal varlig1 daha fazla olan YK 1rkinda akrabali yetistirme katsayisinin
diger wrklardan diisiik ¢ikmasi beklenen bir sonugtur. Ancak daha Once yapilan
calismalarla (Ozkan 2005; Ozsensoy 2011) kiyaslandiginda YK populasyonunda
akrabaligin yiiksek oldugu goriilmektedir. YK populasyonunun sayisal varliginda goriilen
azalmanin akrabaligin artmasina neden oldugu diisiiniilmektedir.

4.4.3.4. Siyah Alaca populasyonunda genetik ¢esitlilik parametreleri

20 mikrosatellit markerin kullanildigi ¢aligmada en az allel sayis1 142 ile SA
populasyonunda belirlenmistir. En az allel sayisi 4 ile DRBP1, ETH3, INRABERN172
ve TGLA227 lokusunda, en fazla allel ise 13 ile SPS113 lokusunda belirlenmistir. SA
populasyonunda ortalama allel sayis1 ve ortalama etkili allel sayis1 sirasiyla 7.100 ve
3.967 olarak hesaplanmistir. En diisiik etkili allel sayis1 1.194 ile INRABERN172
lokusunda, en yiiksek etkili allel sayis1 ise 9.757 ile SPS113 lokusunda gézlemlenmistir.
Gozlenen heterozigotluk 0.138 (DRBP1) ile 1.000 (BM6444, ILSTS011 ve ILSTS087)
araliginda, beklenen heterozigotluk ise 0.195 (DRBP1) ile 0.911 (SPS113) araliginda
degismistir. Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk sirasiyla 0.625 ve 0.671
olarak hesaplanmistir. Ortalama 0.630 olarak hesaplanan PIC degeri 0.158
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(INRABERN172) ile 0.886 (SPS113) araliginda  degismistir. DRBPI,
ILSTS005,INRABERN172 ve MM12 mikrosatellit markerlerinin SA populasyonunda
genetik cesitliligi ortaya koymada yetersiz kaldig1 ancak geri kalan 16 markerin oldukca
kullanislt oldugu tespit edilmistir. -0.656 (ILSTS087) ile 0.643 ( INRAO037) araliginda
degisen akrabal1 yetistirme katsayisinin ortalama 0.069 oldugu belirlenmistir.

Cizelge 4.25. SA populasyonunda ¢alisilan mikrosatellit lokuslarda allel genisligi (AG),
Gozlenen Allel Sayis1 (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen Heterozigotluk (Ho),
Beklenen Heterozigotluk (He), Polimorfizm Bilgi Igerigi (PIC) ve Akrabali Yetistirme
Katsayisi (Fis)

Lokus N AG
BM6444 30 | 146-162
CSRM60 30 | 88-104
CSSM66 27 | 170-188

Ne Ho He PIC Fis
5.488 | 1.000 | 0.832 | 0.796 | -0.207
4.369 | 0.767 | 0.784 | 0.736 | 0.023
6.395 | 0.556 | 0.860 | 0.826 | 0.358

DRBP1 29 | 228-234 1.238 | 0.138 | 0.195 | 0.185 | 0.298
ETH3 28 | 116-126 2.775 1 0.357 | 0.651 | 0.594 | 0.456
ETH185 29 | 204-236 7.008 | 0.897 | 0.872 | 0.842 | -0.028
HAUT24 26 | 108-128 4.024 1 0.539 | 0.766 | 0.719 | 0.301
HEL1 30 | 108-120 4327 | 0.867 | 0.782 | 0.739 | -0.110

ILSTS005 29 | 176-184
ILSTS006 27 |184-298
ILSTSO011 30 | 268-282
ILSTS087 30 |121-129
INRAO32 30 | 176-188
INRAO37 28 | 118-140
INRAOG3 27 | 175-185
INRABERN172 | 29 | 238-244

1.556 | 0.207 | 0.364 | 0.340 | 0.435
3.995 | 0.593 | 0.764 | 0.708 | 0.227
5.202 | 1.000 | 0.822 | 0.780 | -0.222
2.504 1 1.000 | 0.611 | 0.521 | -0.656
4.523 | 0.833 | 0.792 | 0.746 | -0.053
4.493 | 0.286 | 0.792 | 0.743 | 0.643
3.050 | 0.593 | 0.685 | 0.638 | 0.137
1.194 1 0.103 | 0.165 | 0.158 | 0.37/8
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MM12 28 |116-132 1.742 1 0.357 | 0.434 | 0.413 | 0.179
SPS113 30 | 140-168 9.575 1 0.933 | 0.911 | 0.886 | -0.025
SPS115 29 | 242-256 2.961 | 0.586 | 0.674 | 0.631 | 0.132
TGLA227 30 | 44-66 2.917 |1 0.900 | 0.668 | 0.589 | -0.355
Ort. 7.100 | 3.967 | 0.625 | 0.671 | 0.630 | 0.069
St. Sapma 2.532 1 2.099 | 0.303 | 0.217

Yerli sigir irklaryla karsilagtirildiginda Tiirkiye’de yetistiriciligi en ¢ok yapilan
kiiltiir s1g1r 1irk1 olan SA 1rkinda akrabaligin diisiik oldigu belirlenmistir. Bu durumun SA
irkinda goriilen sayisal artisin yani sira yapay tohumlama teknigi sayesinde farkli boga
spermlerinin kullanilmasindan kaynaklandig diisiiniilmektedir.

Calismada SA 1rkinda gozlenen ortalama allel sayist (7.100), Ozkan (2005)’in
bildirdigi degere (7.857) benzer bulunmustur. ILSTS005 lokusunda gozlenen allel sayis1
(5) Ozkan (2005)’1n bildirdigi degerden (2) yiiksek bulunurken; TGLA227 lokusunda
gdzlenen allel sayist (4), Ozkan (2005)’m bildirdigi degerden (9) diisiik bulunmustur.
Ortalama gdzlenen ve beklenen heterozigotluk degeri (0.625-0.671), Ozkan (2005)’1n
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bildirdigi degerlerden (0.753-0.743) diisiik bulunmustur. Biitiin lokuslar birlikte
degerlendirildiginde elde edilen ortalama akrabali yetistirme katsayisi (0.069) Ozkan
(2005)’1n bildirdigi degerden (-0.013) yiiksek bulunmustur.

4.4.4. Ozgiin (Private) allel

Sadece bir populasyonda goriilen allellere 6zgiin alleler denilmektedir. Frekansi
yiiksek olan 6zgiin alleller 1tk ayiriminda kullanilabilmektedir. Calismada BI irkinda 9,
DAK r1rkinda 8, YK 1rkinda 9 ve SA wkinda 5 olmak iizere toplam 31 6zgiin allel
belirlenmistir. Yerli sigir irklarinda 6zgiin allel sayisinin kiiltiir irki olan SA 1rkindan daha
fazla oldugu tespit edilmistir. En fazla 6zgiin allel 4 ile ETH185 ve INRA032 lokusunda
belirlenirken en az allel sayisi ise 1 ile BM6444, DRBP1, HAUT24, HEL1, INRA063,
INRABERN172, SPS113 ve SPS115 lokusunda belirlenmistir. ETH3, ILSTS006,
ILSTSO011 ve TGLA227 mikrosatellit lokuslarinda hi¢ 6zgiin allel belirlenmemistir.
Frekans1 en diisiik 6zgiin allel (0.004) BM6444 lokusunda 164 b¢ uzunlugunda olup YK
populasyonunda, frekansi en yiiksek 6zgiin allel (0.207) CSSM66 lokusunda 192 bg
uzunlugunda olup DAK populasyonunda tespit edilmistir. Calismada belirlenen 31 6zgiin
allelin diisiik frekanslarda goriildigi ve ik ayirt etmede kullanilamayacagi tespit
edilmistir.

Cizelge 4.26. Calisilan irklarda mikrosatellet lokuslar seviyesinde belirlenen 6zgiin
alleller ve frekanslari

Lokus Adi Allel Uzunlugu Frekans Belirlendigi Irk
(b¢)
BM644 164 0.004 YK
108 0.008 DAK
CSRM60 110 0.017 YK
112 0.017 YK
170 0.009 SA
CSSM66 172 0.013 SA
192 0.207 DAK
DRBP1 224 0.017 DAK
ETH3 - - -
216 0.017 SA
ETH185 218 0.019 YK
228 0.077 YK
240 0.018 Bl
HAUT?24 114 0.053 Bl
HEL1 122 0.024 Bl
ILSTS005 186 0.017 DAK
190 0.033 DAK
ILSTS006 - - -
ILSTSO011 - - -
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Cizelge 4.26 nin devami

133 0.017 Bl
ILSTS087 135 0.050 Bl
137 0.017 YK
160 0.018 Bl
INRAO32 170 0.018 Bl
202 0.017 DAK
204 0.037 Bl
INRAO37 136 0.018 YK
140 0.036 SA
INRAO6G3 173 0.050 YK
INRABERN172 246 0.017 DAK
MM12 114 0.020 YK
134 0.025 DAK
SPS113 168 0.017 SA
SPS115 240 0.017 Bl
TGLA227 - - -

Ozkan (2005)’m ILSTS005 mikrosatellit lokusunda 190 b¢ uzunlugundaki allelin
BI populasyonuna 6zgii oldugu bildirilirken mevcut galismada DAK populasyonuna 6zgii
bulunmustur.

Calismada toplam gozlenen 6zgiin allel say1s1 (31) Ozkan (2005) tarafindan yerli
ve kiiltiir sigir wklarmin kullanildigir ¢alismada bildirilen degerden (11) yiiksek
bulunurken, Ozsensoy (2011) tarafindan yerli sigir irklarinda bildirilen degerden (39)
diisiik bulunmustur.

4.5. F Parametreleri

Fis degeri “’Irk Bazinda Genetik Cesitlilik Parametreleri’” boliimiinde literatiirle
kiyaslanip tartigilmigtir.  Biitlin = populasyonlarin  tek bir populasyon olarak
degerlendirildiginde elde edilen toplam akrabali yetistirme katsayisini ifade eden Fir
degeri (Wright 1951) ortalama 0.185 olarak bulunmustur. Fir degeri -0.449 (TGLA227)
ile 0.583 (MM12) araliginda degismistir.

Fstdegeri alt populasyonlardaki genetik farklilasma katsayisini ifade etmektedir.
Hartl ve Clark (2007)’nin bildirdigine gore 0-0.05 araligindaki degerler kiiciik bir genetik
farklilagmanin, 0.05-0.15 araligindaki degerler orta dereceli bir genetik farklilasmanin,
0.15-0.25 araligindaki degerler biiyiik bir genetik farklilasmasin gostergesidir. 0.25’ten
daha biiyiik degerler ¢ok yiiksek bir genetik farklilasmanin varligini belirtmektedir. Bu
calismada ortalama 0.055 olarak belirlenen Fst degeri ¢alisilan populasyonlar arasinda
orta dereceli bir genetik farklilagsmanin oldugunu belirtmektedir. Genetik varyasyonun
sadece % 5.5’t g¢alistlan populasyonlarin  birbirinden farkli  olmasindan
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kaynaklanmaktadir. En diisiik Fstdegeri (0.019) ILSTS087 markerinde belirlenirken en
yiiksek Fstdegeri (0.148) MM 12 markerinde belirlenmistir

Cizelge 4.27. Calisilan popusasyonlarda F Parametreleri

Lokus N Fis Fir Fst
BM6444 120 -0.260 | -0.230 | 0.024
CSRMG60 119 0.219 0.274 0.070
CSSM66 111 0.407 0.443 0.060

DRBP1 119 0.415 0.476 0.105

ETH3 98 0.408 0.458 0.085
ETHI185 107 0.306 0.320 0.020
HAUT?24 102 0.296 0.342 0.064

HEL1 109 -0.072 | -0.005 | 0.063

ILSTS005 113 0421 | 0.466 | 0.077
ILSTS006 110 0.332 | 0.360 | 0.042
ILSTS011 120 -0.168 | -0.137 | 0.027
ILSTS087 120 -0.407 | -0.379 | 0.019

INRA032 116 | -0.135 | -0.097 | 0.033
INRAOQ37 87 0.527 | 0.552 | 0.053
INRAOG3 117 0.061 | 0.102 | 0.043
INRABERN172| 119 0.384 | 0.447 | 0.102
MM12 87 0.510 | 0.583 | 0.148
SPS113 120 0.002 | 0.046 | 0.044
SPS115 118 0.205 | 0.232 | 0.033

TGLA227 120 -0.501 | -0.449 | 0.035
Ortalama 112 0.138 | 0.185 | 0.055

Yapilan kaynak taramasinda ortalama Fit degerinin ¢ok farkli degerler aldig1
ancak caligmada belirlenen ortalama Fir degeri (0.185) ile Egito vd. (2007) tarafindan
Brezilya’da yetistirilen Creole ve ticari sigir irklarinin kullanildigi ¢alismada bildirilen
ortalama Fit degerinin (0.176) birbirine yakin oldugu tespit edilmistir. Ortalama Fir degeri
Dadi vd. (2008) tarafindan Etiyopya’nin yerli sigirlarinda (0.083) ve Mateus vd. (2004)
tarafindan Portekiz’in 10 yerli sigir irkinda (0.114) bildirilen degerden yiiksek; Hussain
vd. (2016) tarafindan Pakistan’in yerli sigir irklarinda (0.386) ve El-Sayed vd. (2016)
tarafindan Misir’in yerli sigir irklarinda (0.760) bildirilen degerden diisiik bulunmustur.

Calismada belirlenen ortalama Fstdegeri (0.055) Chaudhari vd. (2009) tarafindan
Gaolao ve Kenkatha sigirlarinda (0.020) ve Dadi vd. (2008) Etiyopya’nin yerli
sigirlarinda (0.013) bildirilen degerlerden yiiksek; Egito vd. (2007) ve Mateus vd. (2004)
tarafindan bildirilen degerlerden (0.098-0.090) ise diisiik bulunmustur.
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4.6. Ikiserli Fst Degerleri

Populasyonlar arasindaki farkin 6énemli olup olmadiginin belirlenmesi i¢in ikiserli
Fstdegerleri hesaplanmustir.

Cizelge 4.28. Calisilan populasyonlarda hesaplanan ikili Fst degerleri

Bl DAK YK SA
Bl 0.000
DAK 0.040*** 0.000
YK 0.030*** 0.032*** 0.000
SA 0.070*** 0.049*** 0.040*** 0.000

***(P<0.001); **( P<0.01); *( P<0.05)

En diisiik Fst degerinin (0.030) BI ve YK populasyonu arasinda, en yiiksek Fst
degerinin (0.070) ise BI ve SA populasyonu arasinda oldugu belirlenmistir. Yapilan
onemlilik testinde c¢aligilan biitlin  populasyonlarin  birbirinden farkli oldugu
belirlenmistir.

Ozkan (2005) yerli ve kiiltiir sigir rklarinda yaptigi calismada galigilan biitiin
irklarin birbirinden farkli oldugunu bildirirken, Ozsensoy (2011) ise DAK ve YK
populasyonu arasinda belirlenen Fstdegeri i¢in yapilan 6nemlilik testinde s6z konusu iki
itk arasindaki farkin 6nemsiz oldugunu bildirmistir.

4.6. Irklar Arasi Genetik Uzakliklar

4 farkli sigir irk1 ve 20 farkli mikrosatellit markerin kullanildig1 ¢alismada elde
edilen veriler ile irklar arasindaki genetik uzakliklar, genetik benzerlikler ve UPGMA
dendogramlari 2 farkli metoda gore hesaplanmustir.

4.6.1. Nei standart genetik uzaklik metodu (Ds) ve genetik benzerlik degerleri

Calismada wrklar arasindaki genetik uzaklik ve benzerlikler POPGENE paket
programi kullanilarak hesaplanmis ve elde edilen degerlerden dendogram cizilmistir.

Nei’nin standart genetik uzaklik degerleri incelendiginde en diistik uzaklik (0.163)
DAK ve YK arasinda, en yiiksek uzaklik (0.360) BI ve SA arasinda belirlenmistir. En
diisiik genetik benzerlik (0.698) BI ve SA populasyonu arasinda, en yiiksek genetik
benzerlik (0.849) ise DAK ve YK populasyonu arasinda belirlenmistir.

Cizelge 4.29. Calisilan populasyonlarda Nei standart genetik mesafe ve genetik
benzerlik degerleri

Bl DAK YK SA
Bl ookl 0.783 0.842 0.698
DAK 0.244 ool 0.849 0.799
YK 0.171 0.163 ool 0.820
SA 0.360 0.225 0.198 faleiolol

Kosegen iistii: Genetik benzerlik; Kosegen alti: Genetik mesafe
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Ozkan (2005) da yaptigi calismada en yiiksek genetik uzakhign BI ve SA
populasyonu arasinda bulmustur. Ancak en diisiik genetik uzakligin DAK ve GAK
populasyonu arasinda oldugunu bunu BI ve YK populasyonunun izledigini bildirmistir.
Ozsensoy (2011) ise yaptig1 calismada en diisiik genetik mesafenin GAK ve YGS
populasyonu arasinda, en yliksek genetik mesafenin ise Bl ve ZAV populasyonu arasinda
oldugunu bildirmistir.

Genetik mesafe degerleri temel alinarak olusturulan UPGMA dendogrami iKi
farkli kiimeden olusmaktadir. Dendogramin bir kiimesini kiiltiir sigir ki olan SA
populasyonu olustururken diger kiimesini yerli sigir irklar1 olusturmustur. Yerli irklar
arasinda da BI populasyonunun DAK ve YK populasyonundan ayrilarak ayri bir kiime
olusturdugu belirlenmistir. Genetik mesafenin en az oldugu DAK ve YK populasyonlari
birlikte kiimelenmistir. Yerli sigir irklarinda Bl populasyonunun DAK populasyonu ile
olan benzerligi YK populasyonuna gore daha fazla bulunmustur.

BI
DAK
] YK
SA

Sekil 4.5. Ds genetik uzakligi kullanilarak olusturulan dendogram (Ne’s Standart Genetic
Distance 1972)

Ozkan (2005) yaptigi calismada yerli irklarin kiiltiir irklarindan  farkli
kiimelendigini bildirmistir. Ancak BI ve YK populasyonunun birlikte kiimelendigini ve
DAK populasyonunun bunlardan farkli oldugunu tespit etmistir. Ozsensoy (2011) da yerli
sigir  irklarimm1  kullanarak  yaptigi  ¢alismada DAK  populasyonunun  diger
populasyonlardan ayr1 kiimelendigini, Bl ve ZAV populasyonun ise Dbirlikte
kiimelendigini bildirmistir. Ayn1 ¢alismada DAK ve YGS populasyonlarinin birlikte
obeklendigi ve YK populasyonunun bunlardan farkli kiimelendigini belirlemislerdir.

4.6.2. Nei’nin yansiz genetik mesafe ve genetik benzerlik degerleri

Nei’nin yansiz genetik mesafe ve benzerlik degerleri, Nei standart genetik mesafe
ve benzerik degerlerine yakin bulunmustur. En diisiik genetik mesafe (0.136) DAK ve
YK populasyonu arasinda, en yiliksek genetik mesafe degeri ise (0.335) BI ve SA
populasyonu arasinda belirlenmistir. En diisiik genetik benzerlik (0.715) BI ve SA
populasyonu arasinda, en yiiksek genetik benzerlik (0.872) DAK ve YK populasyonu
arasinda belirlenmistir.
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Cizelge 4.30. Calisilan populasyonlarda Nei standart genetik mesafe ve genetik
benzerlik degerleri

Bl DAK YK SA
Bl falakoll 0.806 0.870 0.715
DAK 0.215 folalolal 0.872 0.816
YK 0.140 0.136 ool 0.839
SA 0.335 0.204 0.175 falaale

Kosegen iistii: Genetik benzerlik; Kosegen alti: Genetik mesafe

Genetik uzaklik degerlerinin baz alinarak olusturuldugu dendogram bir dnceki analiz ile
benzer bulunmustur.

BI
DAK
= YK
SA

Sekil 4.6. Nei’nin yansiz genetik uzakligi kullanilarak olusturulan dendogram (Ne’s
Unbiased Measure of Genetic Distance 1978)

4.7. Faktoriyel Benzerlik Analizi (FCA)

Bu c¢alismada GENETIX 4.05 paket programi kullanilarak populasyonlar ve
populasyonlara ait  bireyler  seviyesinde FCA analizi yapilmistir.
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Sekil 4.8. Calisilan populasyonlar arasindaki iligkiyi gosteren faktoriyel benzerlik analizi
grafigi

Faktoriyel benzerlik analizi degerlendirildiginde SA populasyonun yerli sigir
irklarindan belirgin bir sekilde farkli yerde konumlandigi, yerli sigir wrklart ise karigik
olarak birlikte kiimelendigi tespit edilmistir. SA populasyonun kiimelendigi bdlgede
sadece YK populasyonuna ait bir bireyin varligt tespit edilmistir. Yerli sigir irklar
arasinda ise bireyler bazindaki karisimin daha fazla oldugu belirlenmistir. Ozellikle Bl ve
YK populasyonuna ait Orneklerin birlikte karisik obeklendigi belirlenmistir. DAK
populasyonu YK ve BI populasyonlarindan farkli konumlanmasina ragmen nadir de olsa
bir karisimin var oldugu goriilmektedir.

Ozkan (2005) yaptig1 calismada Boz Irkin diger yerli sigir irklarindan farkl
obeklendigini, diger yerli irklarin ise karigik olarak birlikte 6beklendigini bildirilmistir.
Ayrica kiiltiir sigir irklariyla yerli sigir irklarin birbirinden farkli konumda 6beklendigi
belirtilmistir. Ozsensoy (2011) ise Boz Irk ve Zavot populasyonlarinin diger yerli sigir
wklariyla farkli bir konumda obeklendigini ancak DAK, GAK, YGS ve YK
populasyonlarinin ise karisik bir sekilde birlikte 6beklendigini bildirmistir.

4.8. Genetik Yap1 (STRUCTURE) Analizi

Calismada populasyonlarin genetik yapisini ve populasyondaki bireylerin hangi
irka ait kiimede (cluster) yer aldigini tespit etmek amaciyla STRUCTURE analizi
yapilmistir. Daha 6nce Tiirkiye yerli sigir irklarinda yapilan ¢alismalar degerlendirilmis
MCMC (Monte Carlo Markow Chain) zinciri sayist 500.000, periyot uzunluk degeri
200.000 alinmig ve her K degeri i¢in 100 tekrar olacak sekilde program calistirilmistir.
Ozkan (2005) yaptig1 calismada MCMC zincir sayisin1 30.000 olarak, Ozsensoy (2011)
ise MCMC zincir sayisin1 100.000, periyot uzunluk degerini 50.000 ve her K degerini 10
tekrar olacak sekilde degerlendirmistir. K degeri 2-5 olarak programa girilmis ancak en
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yiiksek K degeri online bir program olan STRUCTURE HARVESTER ( kullanilarak elde
edilmistir. Calisilan 4 populasyonda en yiiksek K degeri 4 olarak belirlenmistir.

Deltak = mean(|L"(K}|) / sd{L{K))
20|

15}

Delta K
5

30 32 34 36 X a0

Sekil 4.9. Structure Harvester programindan elde edilen K degeri grafigi

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) ILn"(K)I Delta K
2 100 -7791.916000 1.977434 — — —

3 100 -7782.074000 274.897162 9.842000 261.711000 0.952032
4 100 -7510.521000 11.207819 271.553000 208.791000 18.629048
5 100 -7447.759000 10.182993 62.762000 — —

Sekil 4.10. Structure Harvester programindan elde edilen K degeri tablosu

En son asamada kiimeleme analizi goriintiisii elde etmek i¢in online bir program
olan STRUCTURE PLOT programi kullanilmistir.
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BI DAK YK SA

Sekil 4.11. Calisilan populasyonlarda structure kiimeleme analizi

K degeri 2 oldugu zaman BI ve DAK populasyonu birinci kiimede, YK ve SA
populasyonu ise ikinci kiimede yer almaktadir. K degeri 3 oldugu zaman BI populasyonu
birinci kiimede, DAK ve YK populasyonu ikinci kiimede, SA populasyonu ise {igiincii
kiimede yer almaktadir. K degeri 4 oldugu zaman caligilan 4 populasyonun birbirinden
farklt renklendirilmis 4 kiime olusturdugu belirlenmistir. Kiimeleme analizine gore
calisilan 4 populasyonun birbirinden belirgin bir sekilde ayrildigi ancak DAK, YK ve SA
populasyonlarinda genetik bir karigimin oldugu gézlenmistir.

Structure analizinden elde edilen sonuglar Ozsensoy (2011)’un yapt181 calisma ile
benzer bulunmustur. S6z konusu calismada (2011) yerli irklarin birbirinden belirgin bir
sekilde farkli kiimeler olusturduklari Dbildirilmistir. Ancak ayni1 ¢alismada BI
populasyonunda yiiksek oranda karisimim oldugu belirtilmistir. Ozkan (2005) yaptig
calismada ise kiiltiir sigir irklarinin kolaylikla yerli irklardan ayrilabildigini ancak yerli
irklarda tam bir ayrilmanin gozlemlenmedigini bildirmistir.

4.9. Molekiiler Genetik Verilerin Analizi AMOVA)

Calismada toplam genetik varyasyonun 1rklar arasinda ve i¢inde nasil dagildigin
belirlemek i¢in AMOVA testi yapilmigtir.
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Cizelge 4.31. Calisilan populasyonlarda AMOVA analizi

Varyasyon Kaynag1 | Serbestlik Derecesi | Kareler Toplami Varyans (%)
Populasyonlar Arasi 91.844 0.406 5.186
Populasyonlar  ici 909.245 1.156 14.746
Bireyler Arasi

Bireyler ici 714.000 6.276 80.068
Toplam 1715.089 7.838

Calismada belirlenen toplam genetik varyasyonun % 5.186’s1 populasyonlar
arasindaki, % 17.746’s1 populasyonlar i¢indeki bireyler arasindaki, % 80.068’1 ise
bireyler arasindaki farktan kaynaklanmustir.

Ozkan (2005) yaptizt AMOVA analizinde toplam genetik varyasyonun %
1.79’unun populasyonlar arasindaki, % 4.43’lnlin grup ici wrklar arasindaki, %
93.742’inin ise bireyler arasindaki farkliliktan kaynaklandigini bildirmistir. Ozsensoy
(2011) ise yerli sigir irklarinda yaptigi ¢alismada toplam genetik varyasyonun % 2’sinin
populasyonlar arasindaki, % 98’inin ise populasyonlar i¢indeki farkliliktan
kaynaklandigini bildirmistir.

4.10. Bottleneck Analizi

Populasyonlarin yakin gegcmiste yok olma tehlikesiyle karsilasip karsilasmadigini
belirlemek i¢in bottleneck analizi yapilmistir. 20 ve daha fazla mikrosatellit lokus ile
calisildiginda standardize fark testinin, 20’den az lokus ile calisildiginda ise wilcoxon
testinin kullanilmas: gerektigi bildirilmistir (Piry vd. 1999). Ayrica mikrosatellit
markerler ile ¢alisildiginda basamak tarzi mutasyon modeli (SSM; Stepwise Mutation
Model) yerine iki safhali mutasyon modelinin (TPM; Two Phase Model of Mutation)
kullanilmasinin daha uygun oldugu bildirilmistir (Cornuet ve Luikart 1996; Luikart ve
Cornuet 1998).

Daha once yapilan ¢aligmalar goz oniine almarak ( Piry vd. 1999; Cornuet ve
Luikart 1996; Luikart ve Cornuet 1998) iki safthali mutasyon modeli ve standardize fark
testi secilip program calistirtlmistir.

Cizelge 4.32. Calisilan irklarda bottleneck analizi

Irk Model P Degeri Istatistiksel
Onemlilik
Bl TPM 0.041 Onemli
DAK TPM 0.350 Onemsiz
YK TPM 0.152 Onemsiz
SA TPM 0.128 Onemsiz
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Bottleneck analizi sonucunda BI irkinin yakin bir gegmiste yok olma tehlikesiyle
karsilatigi, diger irklarin ise herhangi bir yok olma tehlikesiyle karsilasmadigi tespit
edilmistir.
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5. SONUCLAR

Populasyonlarda genetik cesitlilik ¢alismalarinda mikrosatellit markerler yogun
bir sekilde kullanilmaktadir. Mevcut ¢alismada sigirlarda polimorfik oldugu daha dnceki
calismalarda belirlenmis ve FAO tarafindan tavsiye edilen 20 mikrosatellit marker
kullanilarak Tirkiye’de yetistiriciligi yapilan 4 farkli sigir irkinda genetik cesitlilik ve
filogenetik iliskiler incelenmistir. Calismada elde edilen verilerden elde edilen sonuglar
asagida ozetlenmistir.

1) Calismada en fazla allel sayis1 YK (170) populasyonunda belirlenmis ve yerli
irklarin SA populasyonuna gore daha fazla allele sahip oldugu tespit edilmistir. Bu
durumun Tiirkiye’nin evcillestirme bdlgesine yakin olmasi ve gd¢ yollar lizerinde
olmasindan kaynaklandig1 diistiniilmektedir.

2) Tiim populasyonlar bir arada diisiiniildiigiinde en diisiik allel genisligi (44-68
bg¢) TGLA227 lokusunda, en yiiksek allel genisligi ise (282-298 bg) ILSTS006 lokusunda
oldugu belirlenmistir.

3) Tiim populasyonlar bir arada degerlendirildiginde en az gbzlenen allel sayisinin
(5) TGLA227 lokusunda, en ¢ok gozlenen allel sayisinin ise (17) ETH185 lokusunda
oldugu tespit edilmistir. Populasyonlar seviyesinde gozlenen ortalama allel sayisinin yerli
irklarda SA populasyonuna gore yiliksek oldugu belirlenmistir. En yiiksek gozlenen
ortalama allel sayis1 (8.450), en fazla allel sayisina sahip olan YK populasyonunda
belirlenmistir.

4) BM6444, DRBP1, ILSTS087, INRABERN172 ve SPS113 mikrosatellit
markerleri daha 6nceki kisimlarda bahsedildigi izere FAO tarafindan kegilerde yapilacak
genetik cesitlilik calismalarinda tavsiye edilmektedir. Ancak bu ¢alismada s6z konusu 5
mikrosatellit markerlerin yerli sigr irklarimizda yiiksek oranda bilgi verici (PIC>0.5)
oldugu ve bundan sonra yapilacak caligmalarda kullanilabilecegi belirlenmistir. S6z
konusu markerlerden BM6444, ILSTS087 ve SPS113 markeri kiiltir irki olan SA
populasyonunda da yiiksek oranda bilgi verici (PIC>0.5) oldugu saptanmastir.

5) Tim populasyonlar bir arada degerlendirildiginde PIC degerinin 0.532
(INRABERN172) ile 0.901 (SPS113) araliginda degistigi ve calisilan biitiin mikrosatellit
markerlerin yiiksek oranda bilgi verici oldugu goriilmiistiir. Populasyon seviyesinde yerli
sigir irklarinda calisilan 20 mikrosatellit markerde PIC degerlerinin 0.500°den yiiksek
oldugu belirlenmesine ragmen kiiltiir sigir ki olan SA populasyonunda DRBP1
(PI1C:0.185) ve INRABERN172 (PIC:0.158) mikrosatellit markerinin genetik g¢esitliligi
belirlemede yetersiz kaldig1 belirlenmistir. Ayrica bundan sonra SA populasyonunda
yapilacak genetik karakterizasyon c¢alismalarindada DRBP1 ve INRABERNI172
mikrosatelit markerlarinin  yerine baska markerlerin tercih edilmesi gerektigi
belirlenmistir.
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6) 20 mikrosatellit markerin kullanildig1 bu calismada frekanslar1 0.004-0.207
araliginda degisen toplam 31 6zgiin allel belirlenmistir. S6z konusu allellerin frekanslar
diisiik oldugu i¢in 1rk ayiriminda kullanilamayacagi anlasilmaktadir.

7) Calismada en diisiik Fst degeri (0.030) BI ve YK populasyonu arasinda, en
yiiksek Fst degeri (0.070) ise BI ve SA populasyonu arasinda belirlenmistir. Yapilan
onemlilik testinde c¢alisilan biitlin  populasyonlarin  birbirinden farkli oldugu
belirlenmistir.

8) Faktoriyel benzerlik analizi sonuglar1 ikigerli Fst degerleriyle uyumlu
bulunmustur. FCA analizinde SA ve BI populasyonlarinin birbirine en uzak yerlerde
konumlandig1 ve SA populasyonunun yerli sigir irklarimizdan belirgin bir sekilde farkl
kiimelendigi belirlenmistir.

9) Nei’nin standart genetik uzaklik degerlerine goére en diisiikk uzaklik (0.163)
DAK ve YK arasinda, en yiiksek uzaklik (0.360) BI ve SA arasinda belirlenmistir.

10) Yapilan structure analizinde en uygun K degeri ¢aligilan populasyon sayisiyla
esit bulunmustur. Calisilan 4 populasyonun birbirinden ayri kiime olusturdugu ¢alismada
DAK, YK ve SA populasyonunda genetik bir karisimin oldugu, BI populasyonunda ise
genetik karisimin ¢ok diisiik seviyede oldugu belirlenmistir.

11) Yapilan AMOVA analizinde toplam genetik varyasyonun % 5.186’smin
populasyonlar arasindaki, % 17.746’simin populasyonlar i¢indeki bireyler arasindaki ve
% 80.068’inin ise bireyler arasindaki farktan kaynaklandigi belirlenmistir.

12) Akrabali yetistirme katsayis1 BI, DAK, YK ve SA popiilasyonu i¢in sirasiyla
0.216, 0.202, 0.128 ve 0.069 olarak hesaplanmuistir.

13) Bottleneck analizi sonucunda BI irkinin yakin bir gecmiste yok olma
tehlikesiyle karsilatigi, diger irklarin ise herhangi bir yok olma tehlikesiyle karsilasmadigi
tespit edilmistir.

14) Ekonomik 6nemi olan 6zellikler bakimindan yerli sigir irklarinin kiltiir sigir
rklariyla rekabet edemeyecek durumda olmalari sayilarinin azalmasina neden olmustur.
Tiirkiye’nin yerli sigir irklarinda goriilen sayisal azalmanin akrabaligin artmasina neden
oldugu diisiiniilmektedir. Yerli sigir irklarinda belirlenen akrabali yetistirme katsayisi
kiltir k1 olan SA populasyonundan yiliksek bulunmustur. S6z konusu o6zelliklerin
tyilestirilmesi icin yapilan melezleme calismalari ise yerli sigir wrklarminin safliginin
azalmasina neden olmustur. Bu ¢alisma kapsaminda incelenen yerli irklar iizerinde
yapilan koruma calismalari devam etmektedir. Calismadan elde edilen akrabali
yetistirmne katsayilari, genetik varyasyon parametreleri ile bu irklarin glinlimiizdeki
populasyon biiyiikliikleri bir arada diistiniildiigiinde koruma ¢aligmalarinin genigletilmesi
ve Ozellikle BI iizerine daha fazla yogunlasilmasi gerektigi ongiiriilmektedir.
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