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OZET

CIFTLIK HAYVANLARINDA YAPILAN MARKER
DESTEKLIi SELEKSIYON CALISMALARI

ONCU GUL, Enfal
Yiiksek Lisans, Zootekni Bolimii
Danmigmant: Dr. Ogr. Uyesi Ilkay BARITCI
Ocak 2026, 75 Sayfa

Kiiresel niifus artig1 ve buna bagli olarak hayvansal gidalara yonelik talebin yiikselmesi, ¢iftlik
hayvanlarinda verimlilik, {iriin kalitesi ve hastaliklara diren¢ gibi ekonomik 6neme sahip
ozelliklerin genetik olarak iyilestirilmesini zorunlu kilmigtir. Geleneksel seleksiyon
yontemleri fenotipik kayitlara dayali olmalar1 nedeniyle zaman alic1 ve ¢evresel faktorlerden
etkilenebilirken, molekiiler belirte¢ teknolojileri genotip diizeyinde bilgi saglayarak
seleksiyon dogrulugunu artirmaktadir. Bu derleme tezde, giftlik hayvanlarinda gergeklestirilen
marker destekli seleksiyon ¢aligmalarinin gelisimi RAPD, AFLP, RFLP, SSR ve SNP belirteg
sistemleri cercevesinde kapsamli bigimde degerlendirilmistir. Incelenen calismalar, soz
konusu molekiiler belirteglerin siit verimi, canli agirlik artigi, karkas 6zellikleri, dol verimi ve
hastaliklara dayaniklilik gibi temel ekonomik karakterlerle iligkili gen bdlgelerinin
belirlenmesinde etkili oldugunu ortaya koymaktadir. RAPD ve AFLP belirtecleri genetik
cesitlilik ve populasyon yapisimin analizinde kullanilirken, RFLP yo6ntemi aday gen
polimorfizmlerinin saptanmasinda giivenilir sonuglar sunmustur. SSR belirteglerinin yiiksek
polimorfizm diizeyi sayesinde genetik haritalama ve akrabalik analizlerinde dnemli avantaj
sagladigi; SNP belirteglerinin ise yiiksek yogunluklu genotipleme ve genomik seleksiyon
uygulamalarinda en giiclii ve giincel yaklagimi temsil ettigi belirlenmistir. Elde edilen
bulgular, marker destekli seleksiyonun generasyon araligim kisalttigini, erken yasta genetik
iistlin bireylerin belirlenmesini miimkiin kildiginm ve 1slah programlarimin etkinligini artirdigim
gostermektedir. Bununla birlikte, belirteg¢ etkinliginin populasyon yapisi ve fenotipik veri
kalitesi ile dogrudan iligkili oldugu anlasilmistir. Sonug¢ olarak, molekiiler belirteglerin
geleneksel 1slah yontemleriyle entegre edilmesi siirdiiriilebilir hayvancilik agisindan énemli
katkilar saglamakta olup, 6zellikle SNP temelli genomik seleksiyon yaklagimlarinin gelecekte

daha yaygin ve etkili bicimde kullanilacagi dngoriilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Marker destekli seleksiyon, DNA belirtecler, genetik varyasyon



ABSTRACT

MARKER-ASSISTED SELECTION STUDIES
CONDUCTED IN FARM ANIMALS

ONCU GUL, Enfal
Master of Science in Department of Animal Science
Supervisor: Asst. Prof. Dr. ilkay BARITCI
January 2026, 75 pages

The rapid growth of the global population and the corresponding increase in demand for
animal-derived foods have necessitated the genetic improvement of economically important
traits in farm animals, including productivity, product quality, and disease resistance.
Traditional selection methods, which rely primarily on phenotypic records, are time-
consuming and susceptible to environmental influences, whereas molecular marker
technologies enhance selection accuracy by providing information at the genotypic level. In
this review thesis, studies on marker-assisted selection in farm animals were comprehensively
evaluated within the framework of RAPD, AFLP, RFLP, SSR, and SNP marker systems. The
reviewed literature indicates that these molecular markers are effective in identifying genomic
regions associated with key economic traits such as milk yield, body weight gain, carcass
characteristics, reproductive performance, and disease resistance. RAPD and AFLP markers
have been widely used in the analysis of genetic diversity and population structure, while the
RFLP method has provided reliable results in detecting candidate gene polymorphisms. SSR
markers offer significant advantages in genetic mapping and kinship analysis due to their high
level of polymorphism, whereas SNP markers represent the most powerful and up-to-date
approach for high-density genotyping and genomic selection applications. The findings
demonstrate that marker-assisted selection shortens the generation interval, enables the early
identification of genetically superior individuals, and improves the efficiency of breeding
programs. However, marker effectiveness is strongly influenced by population structure and
the quality of phenotypic data. Consequently, the integration of molecular markers with
conventional breeding methods contributes substantially to sustainable livestock production,
and SNP-based genomic selection approaches are expected to become increasingly widespread

and effective in the future.

Keywords: Marker-assisted selection, DNA markers, genetic variation
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1. GIRiS

Ulkemiz, topraklar1 Asya ve Avrupa kitalarina yayilan ve jeopolitik konumu nedeniyle
dogal bir koprii niteligi tasiyan stratejik bir cografyaya sahiptir (Dogan ve Dogan,
2022). Tirkiye, bat1 ile dogu, kuzey ile giliney arasindaki gecis noktasinda bulunmasi
ve Avrupa-Sibirya, iran-Turan ve Akdeniz olmak iizere ii¢ farkl1 biyocografik bélgeyi
birlestirmesi bakimindan essiz dzelliklere sahiptir (Oz ve Aslantas, 2015). Bu ii¢
biyocografik alanin kesisim noktasinda yer almasi, ii¢ tarafinin denizlerle ¢evrili
olmasi, batidan doguya dogru yiikseltinin artmasi, kuzey ve giiney kiyilarinin
gerisinde yiiksek daglik kusaklarim bulunmasi gibi topografik ve iklimsel faktorler,
iilkemizdeki cografi cesitliligi dnemli Ol¢lide artirmistir. Cografi gesitliligin artmast,
beraberinde bitki cesitliligi ve genetik kaynak zenginliginin de yilikselmesine katkida
bulunmustur. Tiim bu 6zellikleri nedeniyle Tiirkiye, biyolojik ¢esitlilik agisindan Orta
Dogu ve Avrupa’nin en zengin iilkeleri arasinda yer almakta; flora ve fauna ¢esitliligi

bakimindan kiiresel dlgekte dikkat ¢ceken bir konuma sahip bulunmaktadir (Demir,

2013).

Kiiresel ¢apta diinya niifusunun 8 milyar 54 milyon oldugu ve bu oranin yillik 80
milyon tlizerinde artig gosterdigi belirtilmistir (Anonim, 2023; Norrman, 2023). Buna
paralel olarak artan niifus beraberinde kentlesme, yogun sanayilesme, erozyon,
ormansizlasma, ¢evre kirliligi ve kuraklik gibi kiiresel stres senaryolarina sebebiyet
vermektedir. Bu etkiler diisiiniildiigiinde kiiresel niifus i¢in gida gilivenligi ve gida
talebi iizerinde olumsuz sonuglar olusturmaktadir. Ozellikle artan niifusun gida
ihtiyacint ve tarimsal liretimi artirmak i¢in kullanilan giibrelerin, pestisitlerin ve
herbisitlerin asir1 ve bilingsiz bir sekilde kullanimi, diisiik tarimsal iiretkenlige, diisiik
toprak verimliligine, olumsuz ekonomik getirilerle beraber hem insan sagligin1 hem
hayvan sagligint olumsuz bir sekilde etkileyen gida zehirlenmesine, toprakta geri
doniilmez hasara, biyolojik cesitliligin azalmasina ve ciddi ¢evresel sorunlara yol

acmustir (Altikat vd., 2009; Alori vd., 2017; Koyuncu ve Akgiin, 2018).

Insan beslenmesinde et ve siit gibi hayvansal iiriinler diinya niifusu i¢in hayati 5nem
tagimaktadir. Kiiresel niifus i¢in yeterli ve dengeli beslenmede 6nemli rol oynayan
hayvancilik sektori, iilke bazinda gelir ve istihdam, deri, tekstil, siit, et ve ila¢ sanayi

gibi bircok alanda ekonomik ve sosyal fonksiyonlara katki saglamaktadir. Ayrica



hayvansal tiretim sektorii; iilke ekonomisine sagladigi katma deger, bitkisel ve yan
iriinlerin degerlendirilmesine olanak tanimasi, isletme karliligini artirmasi, kirsal gocii
azaltmasi, isgiicii verimliligini yiikseltmesi ve dogal ya da ekonomik kosullardan
kaynaklanan risk faktorlerini azaltmasi gibi 6nemli katkilar saglayan bir sektordiir

(Ergtin ve Bayram, 2021).

Kiiresel 6lgekte hizla artan niifusun gida talebinin miktar ve besin degeri agisindan
yeterli diizeyde karsilanmasi, 6zellikle gelismekte olan iilkeler icin gida ve tarim
politikalarmin baglica Oncelikleri arasinda yer almaktadir. Toplumlarin fiziksel
biliylime ve gelisimini, zihinsel kapasitesini ve genel sagligini siirdiirebilmesi i¢in
hayvansal kokenli {iriinler (et, siit ve tiirevleri) temel besin gruplar1 arasinda ilk siray1
almaktadir. Bu iriinler, icerdigi yiiksek biyolojik degerli proteinler, vitaminler ve
mineraller sayesinde bireylerin saglikli bir yasam siirdiirebilmesi agisindan kritik
oneme sahiptir (Giirer, 2021). Ozellikle koyun, keci ve sigir gibi ¢iftlik hayvanlarmin
sahip oldugu kirmizi et insan sagligi i¢in gerekli olan yiiksek protein, karbonhidrat,
yag icermesiyle beraber demir, B6 ve B12 vitaminleri, ¢inko, selenyum, niasin,
riboflavin, potasyum, fosfor ve magnezyum gibi bircok temel besin dgelerini dnemli

miktarda igermektedir (Beltran ve Belles, 2019; Batu, 2024).

Kiiresel diizeyde artan gida talebinin karsilanmasinda, koyun, ke¢i ve si8ir gibi ¢iftlik
hayvanlarmin yetistiriciligi kritik bir role sahiptir. Gilincel verilere gore diinya
genelinde koyun sayisi 1,51 milyarin, keci sayist ise 1,25 milyarin iizerindedir.
Yetistiricilik bakimindan koyun ve kegide ilk siray1 Cin, sigir populasyonunda ise
942,6 milyon bas ile Hindistan almaktadir. Tiirkiye, diinya hayvansal iiretimine
koyunda %2,7, kecide %0,82, sigirda ise %1,74 oraninda katki saglamaktadir
(Anonim, 2023; Anonim, 2025a). Ote yandan, diinya niifusundaki artisin etkisiyle
hayvansal gida talebini karsilamak icin her yil yaklagik 56 milyar kara hayvaninin
kesildigi bildirilmektedir (Koyuncu ve Akgiin, 2018).

Ulkemizde son 10 yillik zaman dilimi incelendiginde yetistirilen kegi, koyun ve sigir
gibi kiimes hayvanlarinin sayisinin diizenli bir artig egiliminde oldugu goriilmektedir
(Grafik 1.1). Bunun sebebi olarak; 2000 yilindan sonra kamu kurum ve kuruluslar

tarafindan tireticilere verilen tesviklerin artmasi, gesitli projelerin uygulanmasi, hibe



destekleri verilmesi, 2007 yilinda Koyun-Keg¢i Yetistiriciligi Birliklerin kurulmasi ve
sehirden kirsala go¢ yasanmasi gibi faktorlerin etkili oldugu belirtilmistir (Ergiin ve
Bayram, 2021; Barit vd., 2025). Ayrica bu artista arastirmacilarin yaptigi islah
caligmalari, ireticilerin bilinglenmesi, teknolojinin gelismesi, iiretim alanlarinin

artmasi gibi etmenler etkili olmustur.

Grafik 1.1 2015-2024 TUIK Koyun-Kegi Hayvansal Uretim Verileri (TUIK, 2024)

URETiM (MiLYON)
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2024 iiretim y1l1 verilerine gore Tiirkiye’de koyun varligt 44 milyonun, ke¢i varlig: 10
milyonun, sigir varlig1 ise 12 milyonun iizerinde seyretmektedir (Anonim, 2024). Ulke
niifusu 85 milyon 664 bin olup, kirsal bolgelerde yasayan niifusun %23’iiniin
hayvancilik, %76,3linlin ise tarimsal faaliyetlerle ugrastig1 bildirilmektedir (Karakus,
2011). Tiirkiye’nin kirsal ekonomisinde 6nemli bir yere sahip olan hayvansal iiretim
icinde, koyun yetistiriciligi gerek say1 bakimindan gerekse genis cografi yayilimi
acisindan diger ciftlik hayvanlarina kiyasla daha belirgin bir agirliga sahiptir. (Tablo
1.1)

Ulkemiz, var olan gida talebini karsilayabilecek bircok hayvan irkinin gen merkezi
olarak &nemli bir sosyo-kiiltiirel ve ekonomik konuma sahiptir. Ulkemizde koyun
genetik kaynaklar1 arasinda Akkaraman, Ivesi, Morkaraman, Daglic, Kivircik,

Karakaya, Sakiz, Tuj ve Giiney Karaman (Yakan vd., 2012), ke¢i genetik kaynaklar



arasinda Kil kegisi, Tiftik kegisi, Honamli, Norduz ve Kilis kegisi (Alizadehasl ve
Unal, 2011; Keskin vd., 2017) ve sigir genetik kaynaklar arasinda ise Anadolu Yerli
Sigir1, Dogu Anadolu Kirmizisi, Giiney Anadolu Kirmizisi, Boz irk ve Kara gibi
bircok yerli hayvan 1rk1 bulunmaktadir. (Kabasakal, 2014; Yiiksel, 2019). 2024 TUIK
verilerine gore koyun, keci ve sigir varliginin en yogun oldugu bolgeler arasinda ilk
siray1 Giineydogu Anadolu Bélgesi almakta, bunu I¢ Anadolu ve Ege bolgeleri
izlemektedir. Ayrica, lilkemizin 81 ilinde bu hayvanlarin yetistiriciligi yapilmaktadir

(TUIK, 2024).

Tablo 1.1 2024 Tiirkiye Sigir-Koyun-Keci Hayvansal Uretim Degerleri (TUIK, 2024)

Siral Koyun Sira Keci Sigir
No Sehir 'l:oplam No Sehir 'l:oplam Sira Sehir "l:oplam
Uretim Uretim Uretim
1 Van |3.040.146| 1 Mersin 792294 1 Konya 694.623
2 | Konya [2.931.323| 2 Antalya 628303 | 2 [zmir 688.679
3 | Sanlwrfa [2.364.954| 3 Siirt 541325| 3 Ankara 519.102
4 |Diyarbakir1.894.610| 4 Sirnak 480747| 4 Erzurum |517.985
5 | Ankara |1.811.254] 5 Mardin 429697| 5 | Diyarbakir [474.772
6 Agrt  |1.508.881 6 Adana 418099| 6 Kars 468.482
7 | Balikesir (1.222.213| 7 Diyarbakir 405717 7 Balikesir  |403.696
8 | Eskisehir [1.088.552| 8 Van 333392 8 Aydin 378.588
9 Igdir | 997.101 | 9 [Kahramanmarag332964| 9 Kayseri  |340.519
10 | Sivas | 938317 10 Bitlis 316736| 10 |Afyonkarahisar287.687

Ulkemizin sahip oldugu ekolojik kosullar ve dogal kaynaklar dikkate alindiginda hem
biiyiikbas hem de kiigiikbas hayvan yetistiriciligi bakimindan uygun sartlara sahiptir
(Turan vd., 2017). Ulkemizde cografi bolgelere gore hayvan varlig1 incelendiginde,
sigir sayisinda 2,167 milyon bas ile Ege Bolgesi ilk sirada yer almaktadir. Kegi ve
koyun varliginda ise Giineydogu Anadolu Bolgesi 6ne ¢ikmakta olup, bdlgede 2,771
milyon keci ve 8,037 milyonun iizerinde koyun bulunmaktadir. (TUIK, 2024). Bu
iretim degerleri disiiniildiigiinde Giineydogu bolgesi iilkemizin gida talebi
karsilamasi ve lilke ekonomisine katkis1t bakimindan 6nemli bir konumdadir.

Glinlimiizde yontemlerle

birgok hayvan tirli yetistiriciligi hala geleneksel

yapilmaktadir. Bu geleneksel yontemler yapilirken hayvanin fenotip (fiziki) 6zellikleri



dikkate alinarak iiretim gergeklesmektedir. Artan diinya niifusunun olusturacag: gida
talebini kargilamak i¢in geleneksel hayvancilik yontemleri yetersiz kalacak ve tiiketici
beklentilerini tam olarak karsilayamayacaktir. Bir¢ok arastirici kiiresel ¢apta niifusun
hayvansal gida ihtiyacini karsilayabilmesi i¢in 1slah ¢aligmalarina oncelik verilerek
modern hayvancilik iiretimi yapilmasi gerektigini vurgulamistir (Giirbiiz ve Ozkan,
2019; Kaba ve Canakci, 2020). Islah caligmalar1 sayesinde et ve siit verimi, Ostrus
senkronizasyonu, dol verimi, yavru yasama giicii, coklu dogum orani (ikizlik, ti¢tizliikk
vb.) ve hayvan basina diisen yavru sayis1 gibi 6zellikler artirilabilmekte; boylece hem
artan gida talebinin karsilanmasi hem de tireticinin ekonomik kazancinin yiikseltilmesi

miimkiin olmaktadir (ibis ve Agaoglu, 2016; Ozmen ve Cirit, 2020).

Hayvan 1slahi, geleneksel ve modern i1slah teknikleri olmak iizere iki ana gruba
ayrilmaktadir. Geleneksel yoOntemler arasinda seleksiyon, safkan yetistirme,
melezleme, akrabali yetistirme (inbreeding) ve cesitli caprazlama teknikleri yer
almaktadir (Kaymake1 ve Taskin, 2008; Thakur, 2022). Modern 1slah yontemleri ise
suni tohumlama, embriyo transferi, marker destekli seleksiyon (MAS), genomik
seleksiyon ve transgenik yontemler olarak gruplara ayrilmistir (Varisli, 2019; Say ve

Altun, 2021).

Geleneksel 1slah yontemleri, fenotipik 0Ozelliklere dayanmaktadir. Bu da
aragtirmacilarin  hangi degerlerin faydali olduguna karar vermesini gerektirir.
Geleneksel 1slah metotlarin hayvan yetistiriciligine uygulanmasi, énemli 6zelliklerin
pozitif ve negatif se¢imine baglidir. Genellikle bir populasyondaki genetik 6zellikleri
segcmek ve stabilize etmek i¢in nesillere ihtiya¢ duyulabilmektedir. Buna karsilik,
modern 1slah teknolojileri, gen fonksiyonlarinin bilgisine dayali olarak onceden
belirlenmis genetik ve fenotipik 6zelliklere sahip bir hayvanin tek adimda tiretilmesini

saglar (Popova vd., 2023).

Modern 1slah teknikleri, hedef bolgeleri hassas bir sekilde diizenleme yetenekleri
sayesinde, geleneksel 1slah yontemlerine kiyasla daha hizli ve daha verimli
hayvancilik iyilestirmeleri saglamaktadir (Khalil, 2025). Modern ve geleneksel 1slah
tekniklerinde RFLP, RAPD, Mikrosatelit ve SNP gibi markerlar daha erken, daha

dogru ve hedefe yonelik 1slah yapilmasini saglamaktadir. Ozellikle molekiiler



markerlar DNA diizeyinde c¢esitliligi Olgebilmektedir. Bu da 1slah c¢aligmasinda
basariy1 artirmaktadir (Giirses ve Bayraktar, 2014; Kepezkaya vd., 2024).

Son zamanlarda Ozellikle molekiiler diizeyde yapilan caligmalar ve gelisen
teknolojilerle hayvancilik alaninda Onemli ilerlemeler kaydedilmistir. Molekiiler
genetik basta olmak {lizere genetik, 1slah-yetistirme, besleme ve hastaliklar gibi
konularda kullanilmak iizere dzgiin yontemler gelistirilmistir (Ustiin ve Koyun, 2023).
Bu derleme tezin amaci, ¢iftlik hayvanlarinda son yillarda uygulanan marker destekli
seleksiyon caligmalarinin gelisimini incelemek ve molekiiler markerlarin hayvan

1slahina sagladig: katkilar1 ortaya koymaktir.



2. MATERYAL VE YONTEM

2.1 Materyal

Arastirmanin materyalini Hayvan Yetistirme ve Islah1 kapsaminda Marker Destekli
Seleksiyon (MAS) caligmalarinin giincel gelismelerini degerlendirmek amaciyla
ulusal ve uluslararas1 hakemli dergilerde yayinlanmis bilimsel makaleler, kitaplar,
tezler, raporlar ve resmi kurum verileri olusturmustur. Hayvan Yetistirme ve Islahi
alam1 kapsaminda, c¢iftlik hayvanlarinda marker destekli genetik seleksiyon,
biyoteknolojik 1slah yontemleri, verim Ozelliklerinin gelistirilmesi ve modern
hayvancilik uygulamalarma yonelik giincel bilimsel c¢aligmalar bu derlemenin
konusunu olusturmaktadir. Konuyla ilgili literatiir ¢esitli kaynaklardan elde edilerek

degerlendirilmistir.

Ciftlik hayvanlart 1slah1 konusunda iilkemizde ve diinyada c¢ok sayida arastirma
ylrlitiilmiistir. Bu calismada ele alinan ve degerlendirilen aragtirmalar ¢iftlik
hayvanlarmin marker destekli seleksiyonlar1 kapsaminda yiiriitiilen calismalari

icermektedir.

2.2 Yontem
Calismada uygulanan yontem; ciftlik hayvanlar1 {izerine ulusal ve uluslararasi

yiiriitiilen ¢alismalardan elde edilen verilerin niteliksel literatiir incelemesidir.

Konuyla ilgili arastirmalar iiniversitelerin Fen Bilimleri Enstitiisii, Fen Fakdiltesi,
Ziraat Fakiiltesi ve Veteriner Fakiiltesi ile arastirma enstitiileri tarafindan yiiriitiilen
caligmalardan ve internet lizerinden yayinlanan ulusal ve uluslararasi hakemli bilimsel
kitaplardan ve dergilerden elde edilmistir. Elde edilen calismalar igerik olarak

degerlendirilmis ve ¢alismanin amacina uygun bir sekilde siniflandirilmistir.



3. LITERATUR CALISMALARI VE OZETLERI

Hayvan yetistiriciliginin temel amaci, {istiin genetik potansiyele sahip bireylerin bir
sonraki nesil icin ebeveyn olarak seg¢ilmesidir. Islahin ilk doénemlerinde, belirli
ozelliklere sahip hayvanlarin se¢imi fenotipik gézlemlere dayanmakta ve bu amacla
slit ve et verimi, tily rengi, viicut yapisi, deri 6zellikleri gibi morfolojik belirtecler bir
se¢im araci olarak kullanilmaktaydi (Saragoglu vd., 2020). Bu morfolojik belirtecler,
farkl1 populasyonlarin genetik yapisini tanimlamak, simiflandirmak ve karakterize
etmek icin gorsel degerlendirme ve Ol¢limlere dayanmaktadir. Ancak bu belirtegler,
Oznel yargilara ve dig gorlinlige bagh degerlendirmelere dayandigindan; koyun, keci
ve s18ir gibi ¢iftlik hayvanlarinda genetik ilerlemenin dogru sekilde tahmin edilmesini

giiclestirmekte ve 1slah basar1 oranini diisiirmektedir (Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015).

Hayvanlarin genetik kaynaklarimi arastirmak i¢in farkli belirtegler kullanilmaktadir.
Bunlardan biri olan sitolojik belirtecler; kromozom karyotipleri, bantlar, tekrarlar,
translokasyonlar, inversiyonlar ve delesyonlar gibi ¢esitli kriterleri iceren kromozomal
gostergelerdir (Bitgood ve Snoftner, 1990; Tiiten Sevim ve Arat, 2018; Liehr, 2021).
Bir diger belirtecler kategorisinde olan izozimler ve kan grubu gibi biyokimyasal
belirtecler, protein elektroforezi ile analiz edilebilen biyokimyasal 6zellikleri temsil
eder. Izozimlerin ve ¢dziiniir proteinlerin amino asit bilesimlerindeki farkliliklar, tiirler
icindeki genetik cesitliligi ve tiirler arasindaki filogenetik iliskileri arastirmak icin
kullanilmistir (Tufan ve Aslan, 2009; Oner, 2010; Pekcan vd., 2013). Ancak proteinler
ve izozimler genetik materyal olmamasina ragmen gen ifadesinin {riinleri olarak
karsimiza ¢ikmaktadir. Bu belirtecler c¢evresel etkilere ve bireysel biiylime
farkliliklarina karsi hassas olduklarindan uygulama alanlarini sinirlamaktadir. Bu
nedenle, arastirmacilarin ilgi odagi molekiiler belirte¢lere yonelmistir. Molekiiler
belirtegler, bireyin genomundaki niikleotid dizisi mutasyonlarina dayanir ve mevcut

en giivenilir belirteglerdir (Yang vd., 2013).

Molekiiler belirteg (isaretleyici), bir canliya ait kromozom {iizerinde konumu bilinen
ve belirli bir gen ya da fenotipik 6zellik ile iliskilendirilebilen DNA dizisi olarak
tanimlanmaktadir (Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015). Bu belirtecler, uygun molekiiler
yontemlerle tespit edilebilen, kararli, kalitsal ve dl¢iilebilir varyasyonlar olup, belirli

genotiplerin veya fenotiplerin varliginin belirlenmesinde kullanilmaktadir. Molekiiler



belirtegler, hayvan 1slahinda bireylerin  genetik olarak tanimlanmasina,
performanslarinin daha dogru tahmin edilmesine ve 1slah programlarinin etkinliginin
artirtlmasina katki saglayan onemli araglar arasinda yer almaktadir. Bu yoniiyle,
geleneksel 1slah yoOntemlerini tamamlayan ve modern hayvan islahinda genis
uygulama alan1 bulan potansiyel bir yardimei teknoloji niteligindedir (Reshma ve Das,

2021).

1960’11 yillarin ilk baglarina kadar DNA molekiilii, bilim insanlar1 tarafindan
incelenmesi zor bir alan olarak goriilmiistiir. DNA yapisinin incelenmesinde, RNA
dizilerini ve protein gibi bilesiklerin genetik analizlerini yapmak dolayli yollar ile
saglanmaktaydi. Giiniimiizde molekiiler biyolojinin gelismesiyle bu durum tamamen
degismistir. DNA dizisinin belli bir bolgesini enzimlerle kesip ¢ikarmak, kesilen
bolgenin niikleotid dizilerini ve tiim genom dizisini kisa bir siirede elde edebilmek
artik miimkiin hale gelmistir (Safak vd., 2024). Ozellikle molekiiler genetik alanindaki
geligsmeler farkli ¢iftlik hayvanlarmin fenotipik ve genotipik 6zelliklerini etkileyen

genlerin veya belirteglerin tanimlanmasina olanak saglamistir (Eris ve Elmaci, 2022).

Molekiiler biyolojinin son 30 yil i¢cinde hizli gelisimi ile hayvan 1slahinda koyun, ke¢i
ve sigir gibi ¢iftlik hayvanlarinin seleksiyonu ve genetik ilerleme kaydedilmesi
bakimindan 6nemli yeni yaklagimlar gelistirilmistir (Giirses ve Bayraktar, 2014). Bu
ozelliklerle beraber molekiiler belirtegler bir¢ok alanda tercih edilmistir. Bu tercihler
arasinda; genom bolgesine yayilmis olmasi, kodominant ve dominant O6zellik
saglamasi, tekrarlanabilirlik, uygulanan metotlarin ekonomik agidan ucuz ve kolay
olmasi, polimorfik olmalari, cinsiyete bagli kalmadan erken yaslarda tespit edilmeleri,
giivenilir olmasi, genetik ¢esitliligi, genetik kaynaklarin tespiti ve tanimlanmasi gibi
elde edilen bilgilerin 1slah ¢aligmalarina hiz saglamasi, arastirmacilar ve kuruluslar
tarafindan kullanim kolaylig1 gibi faktorler yaygin bir sekilde kullanilmasina sebebiyet
vermistir (Ozdemir ve Dogru, 2008).

Molekiiler belirtegler, hayvan islahinda genis bir uygulama alanina sahiptir. Bu
belirtegler; siirli veya birey diizeyinde genetik yapmin belirlenmesi, hastalik
tastyicilarinin ve kalitsal hastaliklarin tespiti, ebeveyn tayini, DNA analizleri ve

fiziksel gen haritalarinin olusturulmasi gibi amaclarla kullanilmaktadir. Ayrica



fremartinismus olgularinin belirlenmesi, genetik mesafenin hesaplanmasi, yavru
cinsiyetinin dogum Oncesi tahmini, kantitatif 6zellik lokuslarinin (QTL) haritalanmasi,
transgenik hayvanlarin gelistirilmesi ve marker destekli seleksiyon (MAS) gibi
modern yetistirme programlarinda da énemli bir rol oynamaktadir (Dag, 2015; Abayli,

2018; Paraguison-Alili vd., 2024).

3.1 Geleneksel Seleksiyon Yontemleri

Geleneksel seleksiyon, hayvan islahinda genetik ilerlemenin saglanmasi amaciyla
fenotipik performans ve soy kiitiigli kayitlarina dayanarak iistiin bireylerin damizlik
olarak secilmesini ifade eder. Bu yaklasim, kantitatif genetik prensiplerine
dayanmaktadir ve populasyonda mevcut olan eklemeli genetik varyasyonun
yonlendirilmesi esasina gore calisir. Genetik ilerleme; seleksiyon yogunlugu,
seleksiyon dogrulugu, eklemeli genetik varyans ve jenerasyon araligi gibi
parametrelere baghidir. Bu nedenle geleneksel seleksiyon programlari, ozellikle
kalitim derecesi yiiksek 6zelliklerde etkili sonuglar vermektedir (Falconer & Mackay,

1996).

Geleneksel seleksiyon yontemleri arasinda fenotipe dayali bireysel seleksiyon, soy
kiitiigiine dayal1 seleksiyon, akraba performansina dayali seleksiyon ve progeny test
(dol kontrolii) yer almaktadir. Bireysel seleksiyon, dogrudan 6lgiilebilen 6zelliklerde
pratik ve diisiik maliyetli bir yontemdir; ancak ¢evresel etkilerden 6nemli dlgiide
etkilenebilmektedir. Pedigri ve akraba bilgisine dayali seleksiyon ise seleksiyon
dogrulugunu artirmayr amaglamakta, ozellikle ge¢ Olgiilen veya birey iizerinde
degerlendirilemeyen oOzelliklerde avantaj saglamaktadir (Van Vleck vd., 1987,
Nicholas, 2010).

Cok oOzellikli 1slah programlarinda ise indeks seleksiyonu ve BLUP (Best Linear
Unbiased Prediction) gibi istatistiksel yontemler gelistirilmistir. indeks seleksiyonu,
birden fazla 6zelligi ekonomik agirliklar1 dogrultusunda tek bir seleksiyon kriterine
doniistiiriirken, BLUP yontemi akrabalik iliskilerini ve cevresel faktorleri modele
dahil ederek daha dogru damizlik degeri tahmini yapilmasini saglar. Bu yontemler,
genomik seleksiyonun yayginlasmasina kadar modern 1slah programlarinin temelini

olusturmustur (Bognar vd., 2025).
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Geleneksel seleksiyon yontemleri bazi sinirliliklara sahip olmakla birlikte, uzun yillar
boyunca sigir, koyun ve kanathi populasyonlarinda siirdiiriilebilir genetik ilerleme
saglamis ve gliniimiizde de bir¢ok 1slah programinda genomik yaklagimlarla birlikte

kullanilmaya devam etmektedir (Bourdon, 2000).

3.2 Marker Destekli Seleksiyon (MAS)

Marker destekli seleksiyon (MAS) caligmalar1 hayvan islahinda kullanilan modern,
biyoteknolojik bir yontemdir. MAS yontemi, fenotipik analiz yerine hedef gene yakin
baglantili DNA belirteclerinin kullanilmasini igerir. Bu metotlarda, hedeflenen genetik
markerlar (belirtecler) kullanilarak se¢im (seleksiyon) yapilmaktadir. Hedef gene
yakin baglantili belirtegler, fenotipi tahmin etmek i¢in giivenilir bir aragtir. Hedef
genin istenen alelinin se¢imi, bitisik belirte¢ lokusunun bagh aleline dayanir. Genin
her iki tarafinda bulunan bir cift belirte¢ (hedef geni ¢evreleyen belirtegler)
kullanilarak yiiksek diizeyde dogruluk elde edilir. Gen dizilimi yapilip bu genin farkl
alellerinin niikleotit dizileri arasinda farkliliklar tespit edilirse, gen i¢i bir belirteg
gelistirmek miimkiindiir. Boyle bir belirtecin kullanimi, istenen genotiplerin en yiiksek
dogrulukla secilmesini saglayacaktir. Bu metot sayesinde dogrudan fenotipe (gorsel
Ozellikler) bakmak yerine DNA seviyesinde istenilen Ozellige sahip bireyler
belirlenerek secilim yapilmaktadir (Khlestkina, 2014; Ozkan ve Yakan, 2017).

Molekiiler biyoteknolojideki gelismeler, molekiiler belirteclerin kullanim alanlarini
hizla genisletmistir. Bu belirtegler, bireylerin genomundaki niikleotit diziliminde
meydana gelen mutasyonlara dayanmaktadir ve gilinlimiizde en giivenilir genetik
analiz araglar arasinda kabul edilmektedir. Molekiiler belirtegler, farkli populasyonlar
ve bireyler arasindaki genetik varyasyonlarin DNA diizeyinde incelenmesine olanak
saglamaktadir. Bu yontemin baglica avantaji, genetik farkliliklarin hizli, dogrudan ve
yiiksek dogrulukla tespit edilebilmesidir. Gelisen teknoloji ve artan aragtirmalar
sayesinde molekiiler belirtegler siirekli olarak gelismekte ve daha giiclii bilgi saglayan

araglar haline gelmektedir (Yang vd., 2013).

DNA polimorfizmlerini degerlendirmek icin cesitli tipte molekiiler belirtegler

bulunmaktadir. Yaygin olarak kullanilan belirtegler; RAPD (Rastgele ¢ogaltilmis
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polimorfik DNA), AFLP (¢ogaltilmis par¢a uzunlugu polimorfizmi), RFLP (Sinirh
par¢a uzunluklar1 polimorfizmi), Mikrosatellit (SSR, tek dizi tekrarlar1) ve SNP (tek
niikleotit polimorfizmi) isaretleyiciler gibi farkli belirtecler bulunmaktadir (Ustiin ve

Koyun, 2023).

3.2.1 PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu, Polymerase Chain Reaction)

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), bir ¢ift oligoniikleotid veya primer ile belirlenen
DNA segmentinin birden fazla kopyasmi iireten yaygin olarak kullanilan bir
yontemdir. Nobel 6diillii bu teknik ilk kez 1983 yilinda Kary Mulis tarafindan 6ne

stiriilmiis ve ardindan 1985 yilinda patentlenmistir (Hassan ve Khan, 2024).

PCR, bir DNA 6rneginden belirli bir DNA dizisinin biiyiik miktarlarini elde etmek igin
kullanilan bir tekniktir. Bu c¢ogaltma, ¢ift sarmalli bir DNA sablonunun
replikasyonuna dayanir. Ug faza ayrilir (Sekil 3.1).

i.Denatiirasyon fazi

ii.Primerlerle hibridizasyon fazi

ii1.Uzama fazi

Sekil 3.1 Dicle Universitesi Uygulama Laboratuvart A) Gergek Zamanli PCR (Applied Byosystem-
StepOnePlus), B) Termal Dongiileyici (Eppendorf- Mastercycler 6331), (Anonim, 2025b)

[lk adim, denatiirasyon sicakligi olarak adlandirilan bu fazda sicakligin
yiikseltilmesiyle (93-94 °C) DNA’nin iki zincirinin ayrilmasi saglanir. Ikinci adim,
sicakligin diisiiriilmesiyle (40-70 °C) 2 sentetik oligoniikleotid primerinin ve sablon

DNA zincirinin 3'e baglanmasidir. Boylece hidrojen baglarinin yeniden olugsmasini
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saglayarak tamamlayici zincirlerin melezlesmesini saglar. Cogaltilacak DNA'nin
kenarlarindaki bolgelere tamamlayici olan kisa tek zincirli diziler olan primerler, uzun
zincirli matris DNA'sindan daha kolay melezlesir. Son asama; 72°C gergeklesen
uzama fazinda Taq DNA polimerazi 5’—3’ yoniinde 4 ¢esit ANTP’leri kullanarak yeni
tamamlayici bir zincir olusturmaktadir (Yu vd., 2017; Singh vd., 2023).

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), DNA'y1 iceren bir reaksiyon karisiminda
gerceklestirilir. Yapilan her sentez isleminin {iriinleri, sonraki adimlar i¢in bir sablon
gorevi gorerek {iistel amplifikasyon elde edilir. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR),
izole edilmis genomik DNA (sablon DNA), Taq polimeraz, primerler ve dNTP’ler bir
tampon ¢ozeltide bol miktarda iceren bir reaksiyon karisiminda gergeklestirilir. PCR
cihazi, sicaklik adimlarinin dongiilerinin stiresinin ve ardisikliginin programlanmasina

olanak tanir (Singh vd., 2023).

Polimeraz zincir reaksiyonu molekiiler biyolojide 6nemli bir yer tutmaktadir. Teknigin
prensipleri basit olarak goriinse de DNA sarmalinin karmagik yapili veya uzun
lokuslarini ¢ogaltmak zor olabilmektedir. Bununla beraber PCR'lerin performansini ve
verimini artirmak i¢in ¢esitli PCR katki maddeleri kullanilmaktadir. Her PCR katki
maddesinin kendine 6zgli 6zellikleri bulunmaktadir. Bu da PCR'yi farkli bir etki
mekanizmasiyla gelistirir (Karunanathie vd., 2022). Ayrica yapilan islemlerde inhibe
edici maddelerin bulunmasi, kontaminasyon riski, kullanilacak olan bilesenlerin
miktarinin yanls kullanilmasi, tavlama sicaklik degiskenlerinin ayarlanamamasi gibi

etmenler PCR yapilirken basari sansini diigiirebilecek faktorlerdir (Kahya vd., 2013).

Polimeraz zincir reaksiyonu molekiiler biyolojide 6nemli bir yer tutmakla beraber
giiniimiizde birgok arastiric1 tarafindan farkli alanlarda kullanildigi goriilmektedir.
Baglica kullanim alanlar1 olarak epidemiyolojik ve ¢evresel arastirmalarda,
enfeksiyonlarin  tanisi  ve izleminde, genetik hastalik tanisinda, adli tip
incelemelerinde, gida mikrobiyolojisi ve giivenliginde, veterinerlik ve tarim
uygulamalarinda, su iriinleri yetistiriciliginde, genom haritalarinin ¢ikarilmasinda,
molekiiler klonlama ve gen ekspresyonu gibi bir¢ok alanda kullanilabilmektedir. Bu

teknik, giliclii bir hassasiyet, dogruluk ve 6zgiilliige sahiptir (Dogruer vd., 2022).
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Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) hizli bir sekilde tespit edilebildigi icin
aragtirmacilar tarafindan uygulama alani siirekli genislemektedir. PCR teknolojisinin
gelismesiyle birlikte, Extreme PCR, fotonik PCR, diisiik denatiirasyon sicakliginda
Cold PCR, Nanopartikiil PCR gibi birgok yeni teknoloji ortaya ¢ikmistir. Bunlar,
geleneksel PCR teknolojileri temelinde gelistirilmekle beraber birgok yeni PCR
teknolojisi gelistirilmistir (Farrar ve Wittwer 2015; Blumenfeld vd.,2022; Nandar vd.,
2022).

3.1.2 RFLP (Kesilmis par¢ca uzunluk polimorfizmi, Restriction fragment length
polymorphism)

Molekiiler belirteglerin ilk nesli olan RFLP, farkli bireylerde ayni genomik bolgede
tek bir restriksiyon enzimi tarafindan iiretilen parcalarin uzunluklarindaki gesitliligi
ifade etmektedir. Bu yontemde bakteriyel kokenli restriksiyon enzimleri sayesinde
DNA dizilimini belirli niikleotid bolgesinden keser. Ardindan hedef bdolgede
olusabilecek mutasyon, bu tanima bolgesinin ortadan kaldirabilmekle beraber yeni bir
tanima bolgesi olusturabilir. Bu da DNA ait par¢a uzunluklarini1 farklilagtirarak
polimorfizm olarak gozlenmektedir. Bu islem, bir ekleme, silme, niikleotid ikamesi
veya tek niikleotid polimorfizminin (SNP) varligin1 gosteren ¢esitli DNA parcalarinin

tanimlanmasini saglar (Stres, 2006; Vural, 2014; Cakir, 2023).

DNA tabanli haritalama ilk kez RFLP yontemi sayesinde gerceklesmistir (Botstein
vd., 1980). Bu teknik aragtirmacilar tarafindan 1980 ve 1990 yillarina kadar yiiksek
talep goren yaygin belirteclerdi. Bu yontem, haritalama populasyonunda ¢ok sayida
RFLP lokusunun puanlanip haritalanabilmesi, yiiksek oranda tekrarlanabilir olmalari,
kodominant olmalar1 ve RFLP haritalarinin olusturulmasinda kullanilabilmeleri gibi
cesitli avantajlara sahiptir. Ancak bu belirteclerin, emek ve zaman alici olmalari, pahali
olmalar1, radyoaktif problar kullanmalari, otomasyona ve yiiksek verime uyum
saglayamamalar1 gibi sinirlamalar1 bulunmaktadir (Amom & Nongdam, 2017; Jajoriya

vd., 2025).

Entegre molekiiler teknolojideki biiyiik 6lgekli ilerlemelerle es zamanli olarak, DNA
analiz yontemleri hizla gelismektedir. Ciftlik hayvanlarinin tiir tanimlamasi icin DNA

analizine dayal1 bir¢ok analiz gelistirilmis, 6zellikle PCR tabanli yontemler 6n plana
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cikmistir (Guan vd., 2018). Yapilan calismalarda PCR-RFLP (Polimeraz zincir
reaksiyonu-Kesilmis par¢a uzunluk polimorfizmi) hayvan 1slahinda populasyonlar ve
tiirler igindeki genetik cesitliligi arastirmak, yakin iligkili taksonlarin gen haritasin
cikarmak, gen akisini ve iligkilerini analiz etmek, filogenetik caligmalar yaparak
hayvan tiirlerinin tanimlanmasi i¢in kullanilmis ve daha da zenginlestirilmistir. Bu

caligmalardan bazilar agagida sunulmustur:

Yagci (2010) yilinda yaptig1 calismada; Kahramanmaras bolgesinde yetistirilen farkl
keci irklarindan (27 bas Saanen melezi, 27 bas Kilis kegisi ve 27 bas Kil kegisi) alinan
kan 6rneklerinden gen ve genotipleri PCR-RFLP metoduyla belirlemeyi amaglamistir.
Calismada; s6z konusu gene ait allellerin belirlenmesinde PCR iiriinleri Xmnl
endoniikleaz enzimleri ile kesim gerceklesmistir. Kesme isleminden sonra A ve B iki
allel, AA, AB ve BB olmak iizere ii¢ genotip belirlenmistir. Genotipler heterozigot ve
homozigot olarak; AB genotipi 212, 151, 63 bp uzunlugunda, BB genotipi 151,63 bp
uzunlugunda ve AA genotipi 212 bp uzunlugunda bantlar belirlenmistir. Aragtirma
bulgularina gore, ke¢i populasyonunda mutasyon olasilig1 0.057 oraninda olup bu
durum AA genotipi ile iligkilendirilmistir. B allelinin frekans1 Kil kegilerinde (0.6316),
Kilis kegilerinde (0,7391) ve Saanen melezi kegilerde (0.88) olmak iizere farklilik
gostermistir. Buna karsilik, A alleline sahip heterozigot genotip frekansinin Kil
kegcilerinde, Kilis ve Saanen melezi kegilere kiyasla daha yiiksek oldugu saptanmustir.
Sonug olarak, incelenen keg¢i populasyonlar: arasinda genetik benzerlik ve farklilik
diizeyleri degerlendirilmis; Kil ve Kilis kegilerinin %99 oraninda genetik benzerlik
gosterdigi, Saanen melezi kecilerinin ise yerli irklardan %]1-7 oraninda genetik

farklilik sergiledigi belirlenmistir.

Amie Marini vd. (2012) yaptiklar1 c¢alismada, Savanna ve Kalahari kegilerinde
bliylime hormonu gen varyantlarini taramayr ve PCR-RFLP teknigini kullanarak
biliylime hormonu geninin polimorfizmini belirlemeyi amacglamistir. Caligmada iki
irktan toplam 106 bas kecgiden alinan kan 6rnekleri kullanilmistir. Kan 6rneklerinden
izole edilen genomik DNA sonra 50 ng oOrneklerinde NanoDrop ND-1000
spektrofotometre cihazi ile saflig1 belirlenmistir. Amplifikasyon isleminde iki farkli
cihaz (normal PCR ve Touch Down PCR) kullanilmistir. PCR ile g¢ogaltilan tiim

biiylime hormonu gen bolgelerinde Haelll enzimiyle kesme islemi gergeklestirilmistir.
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Sonuglar, kegilerde biiylime hormonunda (GH1 ve GHS5) iki varyasyonun mevcut
oldugunu gostermistir. H1 ve GHS gen bdlgelerinde polimorfizm gosterirken GH2,
GH4 ve GH6 bolgeleri monomorfik (tek tip) belirlenmistir. GH2 ve GH4 bdlgelerinde,
her iki 1rk da sirasiyla CC ve FF genotipleri i¢in homozigot olarak belirlenmistir. 422
bp GHI fragmaninin analizi, li¢ genotiple (AA, AB ve BB) polimorfizm ortaya
koymustur. AB genotipi, Savanna ve Kalahari kecilerinde sirasiyla 0,88 ve 0,64
degerleriyle en yiiksek frekansta tespit edilirken GHS ve GHl'den desen olarak
farklilik gosteren ti¢ genotip (GH, GG ve HH) ortaya koymustur. Savanna kegilerinde
GHS5'in en yiiksek genotip frekanslari, GG genotipi 0,57 ve GH genotipi i¢in 0,37
saptanmigtir. Kalahari kecilerinde ise GH ve HH genotiplerinin en yiiksek frekanslari,
sirastyla 0,5 ve 0,36 degerleriyle belirlenmistir. Daha ileri dizi analizi, GH2'de ekson
4'te amino asit kodlamasinda degisiklige neden olan iki tek niikleotid polimorfizminin

(SNP) bulundugunu gostermistir.

Al-Barzinji vd. (2013), bes Irak koyun irkinda (Hamdani, Karadi, Arabi, Naeimi ve
Ivesi) dogum geni Booroola (FecB/BMPRIB) polimorfizmini RFLP-PCR teknigi
kullanilarak belirlemeyi amaglamistir. Calismada her koyun irkindan 10’ar adet olmak
iizere toplamda 50 yetiskin koyun kullanilmistir. Her irktan her 10 6rnek birlikte
karistirllarak tek Ornek haline getirilmistir. Genomik DNA, kandan GFX kiti
kullanilmis kadar -20°C'de saklanmustir. izole edilen DNA &rneklerinin safligi ve
konsantrasyonu, UV-goriiniir bolge spektrofotometresi kullanilarak tahmin edilmistir.
PCR amplifikasyonundan 6nce DNA konsantrasyonu 50 ng/ul'ye ayarlanmistir.
Amplifikasyon isleminde PCR ile ¢ogaltilan tiim gen FecB geninde Avall enzimiyle
kesme islemi gerceklestirilmistir. Calisma kapsaminda, Avall enzimi ile kesilen PCR
iiriinlerinde homozigot tasiyicilar 110 bp, heterozigotlar 110 ve 140 bp, tasiyici
olmayanlar ise 140 bp uzunlugunda bant gdstermistir. PCR sonuglarinda bes Irak
koyun iwrkinin tamaminda (n:50) ayni 140 bp bant saptanmistir. Bu sonug,
populasyondaki irklarin FecB lokusunda mutasyon olmadigini gdstermistir. Ayrica
irklarin ikiz dogum kayitlarina bakildiginda yavru sayisini etkileyen genetik faktoriin,
Booroola major geninde bildirilen mutasyonla iliskili olmadig1 sonucuna varilmaistir.
Bu durum yavru sayisinin diger baz1 major genler (FecX, FecH ve BMP-15 gibi)
tarafindan veya poligenik (¢ok genli) kantitatif bir o6zellik olarak kontrol

edilebilecegini ortaya koymustur.
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Jalali vd. (2014), Iran'm giineybatisindaki tropikal bir alan olan Ahvaz ve ¢evresindeki
koyunlarda Theleria ve Babessia enfeksiyonunun RFLP-PCR yontemiyle
belirlenmesini amacglamistir. Calismada 119 koyundan alinan kan o&rnekleri
kullanilmistir. Kan 6rneklerinden izole edilen genomik DNA’nin safligi, 15-25 ng/ul
arasinda ol¢iilmiis ve Eppendorf Biyofotometresi kullanilarak belirlenmistir. Theleria
ve Babessia’yr ile koyunlar1 enfekte eden cesitli Theileria tiirlerini (T. ovis ve T.
lestoquardi) ayirt etmek icin 18S rRNA geninin PCR iirlinlerinin RFLP analizi
yapitlmistir. Calisma sonucunda; 861 bp uzunlugunda fragmanlar tespit edilmistir.
HindII enziminin Theileria ve Babesia ayrit ederken Vspl enziminin ise 7.ovis ve T.
lestoquardi'yi belirlemistir. Kan yaymalarinin mikroskobik incelemesinde %69,7
(83/119) oraninda Theileria spp. enfekekte bulunmustur. PCR uygulanan tiim
orneklerin %89'u (106/119) pozitif olarak belirlenmistir. Ayrica bu 6rneklerin tamami
HindII enzimi kullanilarak RFLP analizi ile Theileria olarak tanimlanmistir. Vspl ile
enzimatik sindiriminde ise Theileria pozitif 6rneklerin %91,5’1 (97/106) T. ovis olarak
belirlenirken 9 6rnekte karisik Theileria enfeksiyonlar1 tespit edilmistir. Calisma
kapsaminda gelistirilen PCR-RFLP yonteminin, 6zellikle 7. ovis'in enfeksiyonunun
yaygin oldugu bolgelerde faydali bir tam1 araci olarak kullanilabilecegini

vurgulamaistir.

Bal ve Akyliz (2014) yaptiklar1 ¢calismada, Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK, n:50),
Yerli Kara Sigir1 (n:50) ve Holstayn (n:100) sigir irklarinda siit verimini etkileyen
DGAT]I1 genine ait allel yapisinin RFLP yontemi ile belirlenmesini amaglamistir.
Allellerin tespitinde PCR ile c¢ogaltilan hedef bolge Cfrl endoniikleaz enzimi ile
kesilmistir. Kesim {iriinleri incelendiginde; KK genotipine sahip bireylerde 411 bp
uzunlugunda tek bant, KA genotipinde 203, 208 ve 411 bp olmak {izere ii¢ bant, AA
genotipinde ise 203 ve 208 bp’lik iki bant olustugu belirlenmistir. DGAT1 genotip
dagilimlar degerlendirildiginde, AA genotipinin en yiiksek frekansa Holstayn irkinda,
KA ve KK genotiplerinin ise en yliksek frekansta Yerli Kara irkinda tespit edildigi
raporlanmistir. Caligmada ayrica, DAK ve Holstayn irklarinda K allelinin frekansinin
A alleline kiyasla daha diisiik oldugu; buna karsilik Yerli Kara irkinda K allel
frekansinin diger ti¢ irka gore daha yiiksek oldugu saptanmigtir. Analize tabi tutulan

dort wrkta DGAT1 lokusu i¢in Hardy-Weinberg dengesinden sapma oldugu
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goriilmistlir. Arastirmacilar, siit verimiyle iligkili degiskenlerin daha net ortaya
konulabilmesi i¢in DGAT1 genindeki varyasyonlarin farkli populasyonlarda ve daha
genis Orneklem gruplarinda incelenmesinin dnemini vurgulamiglardir. Ayrica, bu
varyantlarin yetistiricilik ve genetik ¢aligmalarda uygun test sistemlerin gelistirilmesi

icin de kullanilabilecegi bildirilmistir.

Coskun ve Akyliz (2016) yaptiklar1 ¢aligmada, farkli sigir irklarinda et kalitesinde rol
oynayan Akirin 2 geninde bulunan ¢.*188G>A tek nokta polimorfizmini belirlemeyi
amaclamistir. Calismada, Isve¢ Esmeri (n: 75), Simental (n: 75), Holstein (n: 100),
Dogu Anadolu Kirmizisi (n: 40) ve Boz irk (n: 40) olmak iizere toplam 330 sigir
irkindan alinan kanlar kullamlmistir. incelenen kan 6rneklerinde Akirin 2 geninde
bulunan ¢.*188G>A yoniinden genotipleme icin PCR-RFLP yontemi ile FoKi
endoniikleaz enzimi tarafindan kesilmistir. Sonu¢ olarak calismada, A ve G olarak
adlandirlan iki allel tespit edilmistir. En yiiksek allel frekansi1 Simental irkinda 0,27
olarak bulunurken G allelinde frekans olarak en yiiksek Dogu Anadolu Kirmizisi
irkinda bulunmustur. Ayrica en yiiksek AA ve AG yine ayni sigirlarda (Simental 0.07,
Dogu Anadolu Kirmizis1 0.85) gdzlenmistir. incelenen 5 sigir irkinda Ki-Kare testi
sonucuna goére Hardy-Weinberg dengesinde oldugu belirlenmistir. Arastirma
kapsaminda, Tiirkiye sinirlart i¢inde yetistirilen yerli ve Avrupa kokenli sigirlarda
mermerlesme skoru et kalite Ozelliklerinin 1iyilestirilmesi konusunda Akirin 2

genindeki ¢.*188G>A polimorfizminin dikkate alinmasi1 gerektigi bildirilmistir.

Kibar ve Aytekin (2021), Siyah Alaca sigirlarinda meme bezlerinin yenilenmesi ve
gelisiminde rol oynayan FGF-2F genine ait Csp6l polimorfizmini PCR-RFLP
yontemiyle karakterize etmeyi amaglamistir. Calisma kapsaminda 212 adet Siyah
Alaca siit sigirindan kan 6rnekleri toplanmis ve izole edilen genomik DNAnin saflig1
BioSpec-Nano spektrofotometre ile 4 pl’lik Orneklerde degerlendirilmistir.
Polimorfizmin belirlenmesi i¢in FGF-2F genine 6zgii Forward 5 ve Reverse 5
primerleri kullanilarak PCR amplifikasyonu gergeklestirilmistir. Amplifikasyon
protokolii sirasiyla 94°C’de denatiirasyon, 50°C’de baglanma ve 72°C’de uzama
basamaklarindan olugsmustur. PCR iiriinleri daha sonra Csp6lI restriksiyon enzimi ile
sindirilerek RFLP paternleri olusturulmustur. Analizler sonucunda populasyondaki

bireylerde 37 adet AA, 107 adet AG ve 68 adet GG genotipi tespit edilmistir. Allel
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frekanslar1 A aleli icin 0.427, G aleli i¢in 0.573 olarak hesaplanmis; genotip
frekanslarinin ise AA: 0.174, AG: 0.505, GG: 0.321 oldugu bildirilmistir. Calismada
ayrica populasyonun ki-kare degeri (0.210) ve heterozigotluk orant (0.489)
belirlenmis, elde edilen verilerin populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu
gosterdigi ifade edilmistir. Arastirmacilar, elde edilen bulgularin gelecekte
yiiriitiilecek caligmalarda daha fazla aday genin incelenmesinin, farkli irklarda siit ve
dol verimi ile genetik varyasyonlar arasindaki iligkilerin daha kapsamli sekilde ortaya

konulmasina katki saglayacagini vurgulamislardir.

Dokgoz (2023) tarafindan yapilan calismada, yerli irklarimizdan olan Akkaraman ve
Ivesi koyun wrklarinda CAST geni polimorfizmini, gen ile genotip frekanslarmi PCR-
RFLP yontemiyle belirlemeyi amaglamistir. Osmaniye bolgesinde gergeklestirilen
calismada, 5 farkli isletmeden 20 bas Ivesi koyun 1rki, 20 bas Akkaraman koyun 1rki
olmak iizere 200 koyun iizerinde ¢alismistir. Akkaraman ve Ivesi yerli koyun irklarina
ait genomik DNA 6rneklerinden amplifiye edilen CAST geni amplikonlarinin (622 bp
uzunlugunda), Mspl restriksiyon enzimi kullanilarak kesimi gergeklestirilmistir.
Calismada, heterozigot MN allelleri i¢in (286, 336 ve 622 bp uzunlugunda) 3 bant ve
homozigot NN alleli (622 bp uzunlugunda) tek bir bant belirlenmistir. Ivesi irkinda
M ve N allellerinin frekanslar1 0.25-0.75, Akkaraman irkinda ise 0.18-.082 olarak
tespit edilmistir. Hardy-Weinberg dengesinde Akkaraman koyun ki i¢in sapma
onemsizken Ivesi koyun irkinda bu sapma énemli bulunmustur. Arastirma kapsaminda
elde edilen bulgular Ivesi ve Akkaraman koyun 1slah ¢alismasinda CAST genini dahil

edilerek genetik ilerlemede avantaj saglanacagi ortaya konmustur.

Ilhan (2024) tarafindan yapilan calismada, Brown Swiss (54), Holstein (50) ve
Simental (52) sigir 1irklarindan alinan kan Orneklerinden CAST geninin
polimorfizmlerini PCR-RFLP yontemi kullanilarak belirlenmesi amaclanmistir.
Calismada CAST geninin 622 bp bolgesi ¢ogaltilmig ve C*CGG dizisini tanimak i¢in
Mspl enzimi kullanilmigtir. Mspl enzimi sindirimi sonucunda MM 336, 286 bp, MN
622, 336, 286 bp ve NN 622 bp uzunlugunda bantlar olmak iizere 3 genotip
belirlenmistir. Calismaya konu olan si1gir irklarinda, en diisiik frekansa sahip genotip
NN olmakla beraber MM genotipi ve M alelinin tiim 1rklarda en yiiksek frekansta
oldugu tespit edilmistir. Gozlenen heterozigotluk degeri, Holstein irkinda (0,24),
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Brown Swiss irkina (0,13) gore daha yiiksek olmakla beraber Simentalde ¢esitlilik
homozigot olarak tespit edilmistir. Ki-kare sonuglar1 analiz edildiginde, yalnizca
Brown Swiss wrkinin dengede olmadigi (P<0,05), Holstein ve Simental irklarinin
dengede oldugu belirlenmistir. Calisma sonucunda, et kalitesi ile iligkili oldugu bilinen
CAST geninin, hayvan 1slahinda canli agirlik artisi, giinliik kilo alimi, kesme kuvveti
ve et yumugaklig1 gibi biliylime ve kalite parametrelerini hedefleyen marker destekli
seleksiyon programlarinda potansiyel bir belirteg gen olarak kullanilabilecegi

vurgulanmustir.

Kavuzkoz (2025) tarafindan yapilan ¢alismada, Sakiz koyun irklarinda doguma etki
eden major genlere (GPR54, SHR ve LHp) bakilarak gen mutasyonlarint PCR-RFLP
yontemi ile belirlenmesi amaglanmistir. Kirsehir bolgesinde gergeklestirilen ¢calismada
60 bas Sakiz koyunundan alinan kan ornekleri kullanilmistir. PCR yontemi ile gen
bolgeleri gogaltilmis ve 60 kan 6rnegi genotiplemek amaciyla LHf i¢in BsrBI, GPR54
icin Taql, FSHR i¢in Xmnl restriksiyon enzimleri kesim islemine konulmustur. Analiz
sonuglarina gore, LHP geninde g.727C>T mutasyon oldugu, LHB geni bakimindan T
ve C olmak tizere iki allel, CT ve CC olmak tizere iki genotip tespit edilmistir. Genotip
frekanslar1 ve allel degerleri sirastyla; CC ve CT allelleri i¢in ise 0.38 ile 0.62, C ve T
allelleri i¢in 0.19 ve 0.81 olarak belirlenmistir. Calismaya konu olan genlerden FSHR
ve GPR54 genleri monomorfik karakter gostermekle beraber Sakiz irki koyunlarina
yapilan Ki-kare analizine gore koyunlarin LHP geni Hardy-Weinberg dengesinde
oldugu tespit edilmistir. Arastirma 1s18inda Sakiz koyunu irkinda, dol verimi
ozellikleri ile LHP geni arasindaki iligkilerin arastirilmasinin gelecekte Onemli

olacagini vurgulanmaistir.

3.2.3 RAPD (Rastgele cogaltilmis polimorfik DNA, Random amplified
polymorphic DNA)

Polimorfik DNA'min rastgele g¢ogaltilmasi (RAPD), polimeraz zincir reaksiyonu
(PCR-Polymerase chain reaction) tabanli ¢ok lokuslu bir DNA parmak izi teknigidir.
RAPD yontemi ilk kez 1990 yilinda, PCR kullanilarak niikleer DNA'nin anonim
segmentlerini tek bir kisa PCR primeri (8-10 baz cifti uzunlugunda) ile rastgele
cogaltmak icin gelistirilmistir (Liu, 2007). RAPD tekniginde kullanilan primerler 10

niikleoid uzunlugunda olan baslatict DNA’lar kullanilarak genom {izerinde DNA
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bolgelerinin ¢ogaltilmasi esasina dayanmaktadir. Tek tip primer kullanimi, her iki
DNA ipligine de 5'—3' yoniinde baglanarak birbirine yakin iki bolgenin ¢ogaltilmasini
saglar. Boylece, primerin baglanabildigi DNA iizerindeki komsu bdlgelerin

amplifikasyonu gerceklestirilmis olur (Jajoriya vd., 2025).

RAPD tekniginin en biiyiik avantajlarindan biri taksonun genleriyle alakali herhangi
bir 6n bilgi gerektirmemesidir. Cogaltma esnasinda biitiin organizmalar ayni
oligoniikleotid primer seti kullanilabilme 6zelligine sahiptir. Bu oligoniikleotid 6zgiin
bolgelere rastgele baglanarak ¢ogaltma saglanabilmektedir. Ayrica bu teknigin ¢cabuk
sonug vermesi, ucuz olmasi ve az is giicli gerektirmesi gibi avantajlar1 bulunmaktadir.
Bu metodun kullanim kolayligmin yaninda belirteglerin  dominant olmasi
heterozigotlarin teshisini zorlastirmaktadir. Arastirmalarda elde edilen bulgularin
tekrarlanabilirligi, reaksiyona giren degiskenlere bagl kaldigindan diisiik veriler elde
edilebilmektedir. Bu da giivenirliligini sinirli kilmaktadir. Bu sebepten bulgular diger
karsilagtirmali analizlere girmeden 6nce RAPD ydnteminin optimize edilmesi dnem

arz etmektedir (Aydin, 2004; Yorgancilar vd., 2015).

RAPD, PCR tabanli bir teknik olup hayvan 1slahinda genetik cesitlilik ¢aligmalari,
akrabalik diizeyleri, genom haritasinin ¢ikartilmasi, genetik markerlarin tespiti ve
hayvansal {iriinlerin orijinlerinin belirlenmesi gibi bir¢cok caligmada kullanilmistir

(Safak vd., 2024). Bu ¢aligmalardan bazilar1 asagida sunulmustur:

Elmaci vd. (2007), yaptiklar1 caligmada, iilkemizde yetistiriciligi yapilan {i¢ koyun (29
bas Kivircik, 38 bas Gokgeada ve 41 bas Sakiz) irki lizerinde genetik cesitliligi ve
filogenetik iligkileri RAPD analizi kullanarak incelenmistir. Calismaya konu olan 108
bas koyunun 15 RAPD primer kullanilarak 250 ile 2500 bp uzunlugu arasinda degisen
82 lokus c¢ogaltilmistir. Sonucglar bazinda polimorfik lokus yiizdesi Kivircik
koyununda %380,49, Gokceada irkinda %78,05 ve Sakiz irkinda %73,17 oraninda
bulunmustur. Arastirma bulgularina gore genetik ¢esitlilik ve populasyonlar i¢indeki
genetik cesitlilik sirasiyla 0,2265 ile 0,1997 olarak tespit edilmistir. Ayrica genetik
farklilasma katsayis1 lokus bolgesinde 0,001 ile 0,3762 arasinda degisirken genel
ortalama (Gsr) 0,1181 olarak saptanmigtir. Bu veriler, genetik cesitliligin %11’ inin

populasyonlar arasinda oldugunu ve %89’unun ise populasyonlar i¢inde oldugunu
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ortaya koymustur.  Rastgele primerin ¢ogaltilmis desenlerinden elde edilen
populasyonlar arasindaki genetik kimlik, Kivircik ve Gokceada arasinda 0,9351,
Gokgeada ve Sakiz arasinda 0,9775, Kivircik ve Sakiz arasinda ise 0,9398 olarak
saptanmigtir. Arastirma kapsaminda, ¢aligmaya konu olan koyun irklarin arasinda
genetik ¢esitlilik bulundugu tespit edilmistir. Ayrica, farkli DNA marker sistemlerinin
kullanilacagi calismalarin bu irklara yonelik genetik arastirmalarin dogrulugunu
artiracagt; yerli koyun irklart arasindaki genetik akrabaligin daha ayrintili bicimde
ortaya konulabilmesi i¢in ise daha ileri diizey genetik analizlere ihtiya¢ duyuldugu

vurgulanmustir.

Mahfouz vd. (2008), Misir’da yetistirilen bes koyun irkinda (Rahmani, Ossimi, Barki,
Saidi ve Sohagi) genetik cesitliligi belirlemek amaciyla RAPD-PCR yontemini
kullanmistir. Aragtirmada, s6z konusu 1rklara ait toplam 51 bas koyundan alinan kan
ornekleri analiz edilmistir. izole edilen genomik DNA’nin amplifikasyonu igin bes
rastgele primer (UBC 751, 771, 773, 775 ve 787) kullanilmigtir. Bu primerler
aracilifiyla toplam 57 bant elde edilmis ve primer bagina diisen ortalama bant sayisinin
11,4 oldugu belirlenmistir. Elde edilen bulgular, tiim iwrklar arasinda ortak bant
sayisiin 5 ile 11 arasinda degistigini ve ortalama degerin 8 oldugunu goéstermistir.
Cogaltilan 57 DNA parcasinin 56’siin (%98,25) polimorfik lokuslardan olustugu
saptanmig; bu durum RAPD belirteclerinin irklar arasi genetik varyasyonun ortaya
konulmasinda yiiksek ayirt edicilige sahip oldugunu gostermistir. Ayrica, altt bandin
incelenen koyun 1rklarina 6zgii oldugu tespit edilmistir. Bes Misir koyun 1rki
arasindaki genetik benzerligin 0,8332 ile 0,9750 arasinda degistigi belirlenmistir.
UPGMA dendrogrami, incelenen genotipleri iki ana kiimeye ayirmistir. Birinci
kiimede Ossimi ve Rahmani yer alirken, ikinci kiime iki alt gruba ayrilmis; bu alt
gruplardan biri Barki’yi, digeri ise Saidi ve Sohagi irklarini igermistir. Arastirma
sonuglari, RAPD yonteminin farkli koyun irklar1 arasindaki genetik benzerlik ve

cesitliligin belirlenmesinde etkili ve yararl bir ara¢ oldugunu ortaya koymustur.

Giineren ve ¢aligma arkadaslar1 (2010), Tiirkiye’ye 6zgii yerli sigir irklar1 arasindaki
ve her bir irkin kendi i¢indeki genetik ¢esitlilik diizeylerini belirlemek amaciyla PCR-
RAPD yontemine dayali bir analiz gerceklestirmistir. Arastirma kapsaminda Giiney

Anadolu Kirmizis1 (GAK), Boz Irk (BI), Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK) ve Yerli
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Kara (YK) wrklarina ait toplam 77 bas sigirdan kan 6rnekleri alinmistir. On farkli
RAPD primerinin kullanilmas1 sonucunda 150-950 bp araliginda toplam 210 bant elde
edilmigtir. Irk i¢i genetik varyasyon degerlendirildiginde, disi hayvanlarda en ytiksek
varyasyonun GAK 1rkinda (0,809), en diisiik varyasyonun ise BI irkinda (0,637)
oldugu belirlenmistir. Erkek hayvanlarda ise en yiiksek genotipik varyasyonun P10
primeri ile BI irkinda (0,810), en diisiik varyasyonun ise PO8 primeri ile GAK irkinda
(0,105) oldugu hesaplanmigtir. Irklar arasi genetik iligkiler incelendiginde, disilerde
P01, P06, P09 ve P10 primerleriyle elde edilen bant paternleri DAK ve YK 1rklarinin
birbirine en yakin genetik mesafeye sahip oldugunu gostermistir. GAK 1rkinin DAK
ve YK kiimelerine gore daha uzak konumlandigi, BI irkinin ise diger ii¢ irktan belirgin
bicimde ayrildig1 rapor edilmistir. Erkek hayvanlarda P04 primeri ile elde edilen
bulgular GAK-BI ve DAK-YK olmak {iizere iki genetik kiimenin varligin1 ortaya
koyarken, PO8 primeri bu kiimelenmeyi BI-YK ve DAK-GAK gruplart seklinde
desteklemistir. P10 primeri ise GAK 1rkinin diger irklardan farkli olarak bagimsiz bir
grup olusturdugunu gostermistir. Elde edilen sonuglar dogrultusunda, RAPD
belirteglerinin Tiirkiye’deki yerli sigir irklarinda polimorfizmin belirlenmesi ve
genetik mesafelerin tahmin edilmesinde etkili oldugu; ayrica irk i¢i ve wrklar arasi
genetik ¢esitliligin ortaya konulmasi yoluyla genetik iligkilerin degerlendirilmesinde

onemli avantajlar sundugu ifade edilmistir.

Onuk vd. (2010), sigir karkaslarindan izole edilen Escherichia coli O157 suslarin
genotiplendirmek, suslar arasindaki genetik farkliliklar1 RAPD ydntemiyle ortaya
koymak ve primer baglanma sicakliginin (32, 36, 38 ve 40°C) etkisini degerlendirmek
amaciyla bir ¢aligma ylriitmiistiir. Arastirmada, Samsun ilindeki iki farkli mezbahada
kesilen sigirlara ait karkaslardan izole edilen toplam 32 E. coli O157 susu
kullanilmistir.  DNA  ekstraksiyonu, 100°C’de  kaynatma  yOntemiyle
gerceklestirilmistir. RAPD paternlerinin belirlenmesinde M13 (5’-GAG GGT GGC
GGT TCT-3’) ve ERIC-2 (5’-AAG TAA GTG ACT GGG GTG AGC G-3’) primerleri
kullanilmistir. Amplifikasyon siirecinde 94°C’de denatiirasyon, 36°C’de baglanma ve
72°C’de uzama basamaklar1 uygulanmistir. Ayrica, RAPD patern ¢esitliligi iizerindeki
etkinin degerlendirilmesi amaciyla 32, 36, 38 ve 40°C primer baglanma sicakliklarinda
amplifikasyon dongiileri gergeklestirilmis; genetik benzerlik oranlar1 ise UPGMA

yontemiyle analiz edilmistir. Elde edilen bulgular, amplifikasyon sirasinda kullanilan
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farkli primer baglanma sicakliklariin M13 ve ERIC-2 primerleriyle elde edilen
RAPD bant paternlerinin cesitliligi {izerinde anlamli bir etki olusturmadigini
gostermistir. ERIC-2 primeri ile bes farkli bant paterni, M13 primeri ile ise yedi farkli
bant paterni belirlenmistir. ERIC-2 primeri kullanildiginda izolatlarin 28’inin (%87,5)
baskin tip olan E1 genotipine ait oldugu; E2, E3, E4 ve ES genotiplerinin her birinde
ise birer izolatin (%3,125) bulundugu saptanmistir. M13 primeri ile yapilan analizde
izolatlarin 22’si M1 (%68,5) genotipinde yogunlasirken, dort izolat M2 (%12,5), iki
izolat M3 (%6,25) ve diger genotiplerde birer izolat (%3,125) tespit edilmistir.
Tekrarlanabilirligin degerlendirilmesi amaciyla her iki primerle ardisik olarak
gerceklestirilen tic RAPD analizi sonucunda ayni bant paternlerinin elde edildigi ve
yontemin tekrarlanabilirlik oraninin %100 oldugu belirlenmistir. Calisma sonucunda,
M13 primerinin E. coli O157 izolatlar1 arasindaki genetik ¢esitliligin belirlenmesinde
uygun oldugu ve epidemiyolojik arastirmalarda giivenle kullanilabilecegi

vurgulanmustir.

Balcioglu vd. (2010), Tiirkiye’ye 6zgii baz1 yerli koyun irklarmin (Tuj, Norduz,
Morkaraman, Giiney Karaman, Karakas, Akkaraman, Dagli¢ ve ivesi) genetik yapisini
RAPD belirtegleri kullanarak ortaya koymayir amaglamistir. Aragtirmada incelenen
toplam 125 koyundan, 12 RAPD primeri aracilifiyla elde edilen 218 lokusun
tamaminin  polimorfik oldugu belirlenmistir. Caligmada ortalama go6zlenen
heterozigotluk 0,3636, beklenen ortalama heterozigotluk 0,1784, allel sayis1 2,000,
ortalama etkili allel sayis1 1,6256, polimorfik lokus orant %100 ve Shannon indeksi
0,5408 olarak hesaplanmistir. Ayrica genetik farklilasma katsayis1 (GTS) 0,5117,
populasyon i¢i ortalama heterozigotluk (HS) 0,1784 ve toplam heterozigotluk (HT)
0,3654 olarak bulunmustur. Incelenen koyun populasyonlar: arasindaki genetik
mesafe degerlerinin ise 0,1349 ile 0,5563 arasinda degistigi tespit edilmistir.
Kiimelenme analizi sonuglarina gére Morkaraman, Karaman, Giiney Karaman ve
Akkaraman 1rklar1 ayni kiimede yer almig; Tuj irkinin bu kiimeye yakin bir konumda
oldugu ve Ivesi irkinin da séz konusu ana kiimeye dahil oldugu belirlenmistir. Buna
karsilik Karakas ve Dagli¢ irklar1 ayri bir kiime olustururken, Norduz irkinin diger
koyun 1rklarindan belirgin bi¢cimde ayrilarak farkli bir konumda yer aldigi

saptanmistir. Elde edilen bulgular dogrultusunda, RAPD yo6nteminin yerli koyun
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irklarinin genetik varyasyonunun belirlenmesinde etkili ve giivenilir bir molekiiler

ara¢ oldugu ortaya konmustur.

Tariq vd. (2012), Pakistan’in Belucistan bolgesindeki farkli lokasyonlardan (Mengali,
Balochi, Beverigh ve Harnai) temin edilen koyun irklarinin genetik ¢esitliligini RAPD
teknigi kullanarak belirlemeyi amaglamigtir. Arastirma kapsaminda dort farkli irktan
(n=12) toplam 48 kan 6rnegi alinmistir. DNA izolasyonunun ardindan 17 farklt RAPD
primeri ile analizler gergeklestirilmistir. Yapilan degerlendirmeler sonucunda 17
RAPD belirteci ile toplam 92 lokus saptanmis; bu lokuslarin %60,87’sinin (56 lokus)
polimorfik, %39,13{iniin (36 lokus) ise monomorfik oldugu belirlenmistir. incelenen
dort irkta elde edilen bant sayisinin 2 ile 10 arasinda degistigi bildirilmistir.
Polimorfizm diizeyleri karsilagtirildiginda, en diisiik polimorfik lokus sayisinin
Balochi irkinda (20 lokus), en yiiksek polimorfik lokus sayisinin ise Mengali irkinda
(40 lokus) oldugu tespit edilmistir. Ayrica Beverigh irkinda 33, Harnai irkinda ise 31
polimorfik lokus belirlenmistir. Genetik cesitlilik degerleri bakimindan Mengali 1rk1
0,1474 ile en yiiksek cesitliligi gosterirken, Balochi irki 0,0998 degeri ile en diisiik
genetik ¢esitlilige sahip bulunmustur. Irklar aras1 genetik yakinlik analizleri, Balochi-
Harnai (0,992), Beverigh-Harnai (0,996) ve Balochi-Beverigh (0,992) 1rk ciftlerinin
birbirine daha yiiksek benzerlik gosterdigini ortaya koymustur. Arastirmacilar, Harnai,
Beverigh ve Balochi irklart arasindaki bu genetik yakinligin, ayni cografi bolgede
yetistirilmeleri sonucunda paylasilan ¢evresel kosullardan kaynaklanabilecegini ileri
stirmiistiir. Sonug olarak ¢aligma, RAPD-PCR analizlerinin koyun 1rklar1 arasindaki
genetik mesafelerin belirlenmesinde etkili ve kullanigli bir molekiiler yontem

oldugunu gostermistir.

Vural (2014), Diyarbakir ili Karacadag bolgesinde farkli siiriilerden temin edilen 18
bas yerli Zom koyununa ait kan 6rneklerini kullanarak bireylerin genetik yapisini ve
genetik varyasyon diizeylerini RAPD-PCR yo6ntemiyle incelemistir. Calismada sekiz
RAPD primeri kullanilmis ve 300-3000 bp araliginda toplam 899 RAPD-PCR band1
elde edilmistir. Kullanilan primerler araciligiyla 54 lokus tespit edilmis; bu lokuslarin
15’inin polimorfik, 39 unun ise monomorfik oldugu belirlenmistir. Polimorfizm oran
%27,8 olarak hesaplanmistir. Genetik uzaklik degerlerinin en diisiik 4 ve 5 numarali

ornekler arasinda (0,019), en yiiksek ise 3 ve 6 numarali 6rnekler arasinda (0,189)
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oldugu saptanmistir. Buna paralel olarak genetik benzerlik oraninin en ytiksek 4 ve 5
numarali 6rneklerde (0,981), en diisiik ise 3 ve 6 numarali 6rnekler arasinda oldugu
belirlenmistir. Ayrica ortalama heterozigotluk degeri 0,1253 olarak hesaplanmustir.
Elde edilen bulgular, Zom koyun 1rkina ait genetik benzerlik, polimorfizm, genetik
uzaklik ve heterozigotluk gibi parametrelerin RAPD-PCR ydntemiyle DNA diizeyinde
ortaya konulabildigini gdstermistir. Bununla birlikte bireylerin heterojen bir genetik
yapiya sahip oldugu ve mevcut genetik cesitliligin 1slah programlarinda

degerlendirilebilecek dnemli bir potansiyel sundugu vurgulanmistir.

Stefanska vd. (2022), hayvanlarda firsat¢1 bir patojen olan Trueperella pyogenes
izolatlar1 arasindaki genetik farkliliklar1 incelemek amaciyla RAPD-PCR tabanli bir
parmak izi (fingerprinting) yontemi gelistirmeyi hedeflemistir. Calismada sigir,
domuz, keci, koyun ve Avrupa bizonundan elde edilen toplam 37 farkli T. pyogenes
susu kullanilmistir. Optimizasyon asamasinda cesitli primerler test edilmis ve en
uygun RAPD profillerini saglayan M13 primeri ¢alisma i¢in se¢ilmistir. Reaksiyon
bilesenleri olan MgClz, dNTP, primer ve DNA konsantrasyonlari, optimal kosullarin
belirlenmesi amaciyla Taguchi optimizasyon yontemi kullanilarak ayarlanmistir. Elde
edilen RAPD-PCR bulgulari, izolatlar arasinda belirgin bir genetik cesitlilik
bulundugunu ortaya koymus ve toplam 31 farkli genotip tanimlanmistir.
Epidemiyolojik olarak iliskili izolatlarin ayn1 RAPD genotipine sahip oldugunun
belirlenmesi, gelistirilen yontemin yiiksek ayrim giicline sahip oldugunu
desteklemistir. Tiim suslar icin hesaplanan diskriminasyon giicii 0,985 olarak
bulunmus ve yontemin oldukc¢a ayirt edici oldugu gosterilmistir. Arastirmacilar,
RAPD-PCR temelli bu parmak izi tekniginin T. pyogenes kaynakli enfeksiyonlarin
epidemiyolojisi ve patogenezinin daha iyi anlagilmasina katki saglayabilecegini ifade

etmislerdir.

Rehman vd. (2023), on yerli sigir irkinin genetik gesitliligini ve akrabalik iligkilerini
RAPD belirtecleri kullanarak ortaya koymayir amaclamistir. DNA’nin PCR ile
cogaltilmasi icin toplam 80 RAPD primeri kullanilmig, PCR firiinleri agaroz jel
elektroforezi ile analiz edilmistir. Bu primerlerden 73’{iniin basarili amplifikasyon
saglamas1 sonucunda primer basina ortalama 8,2 bant olmak iizere toplam 604

amplifiye bant elde edilmistir. Sigir irklar1 arasinda ortalama %11,25 polimorfizm
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oranina karsilik gelen toplam 68 polimorfik bant belirlenmistir. Bulgular, incelenen
sigir wrklar1 arasinda genel olarak diisiik diizeyde genetik cesitlilik bulundugunu
gostermistir. Filogenetik analiz sonuglari, on sigir irkinin %83,85 ile %89,62 arasinda
degisen yiiksek benzerlik indekslerine sahip oldugunu ortaya koymustur. En yiliksek
genetik benzerlik Dhanni ve Lohani (%89,62) ile Sahiwal ve Red Sindhi (%89,44)
irklar arasinda belirlenirken, en diisiik benzerlik Cholistani ve Tharparkar (%83,85)
irklar1 arasinda tespit edilmistir. UPGMA kiimeleme analizi sonucunda Hissar ve
Hariana rklarinin 0,87 benzerlik katsayisi ile A kiimesini olusturdugu ve bu kiimeye
Tharparkar irkinin da dahil oldugu goriilmiistiir. Dajal ve Rojhan wrklar1 ise 0,88
benzerlik katsayisi ile B kiimesini meydana getirmis ve bu kiimenin Dhanni ve Lohani
ile birlikte gruplandig: belirlenmistir. Ayrica Cholistani irkinin da Dajal ve Rojhan ile
ayni kiimede yer aldig1 saptanmistir. Sahiwal rkinin ise 0,89 benzerlik katsayisi ile
Red Sindhi 1rk1 ile birlikte kiimelendigi tespit edilmistir. Sonug olarak, incelenen sigir
irklar1 arasinda yakin genetik iligkilerin bulundugu ortaya konulmustur. Arastirmacilar
ayrica, yerli sigir wrklarinin evrimi ve evcillestirilme siireclerinin daha kapsamli
bicimde anlasilabilmesi i¢in yeni nesil genomik araglarin kullanildig: ileri diizey

caligmalara ihtiya¢ duyuldugunu vurgulamiglardir.

3.2.4 AFLP (Cogaltilmis parca uzunluk polimorfizmi, Amplified fragment length
polymorphism)

AFLP yontemi, ilk olarak 1995 yilinda gelistirilmis olup, RFLP’nin yiiksek
giivenilirligini PCR temelli markerlarin zaman acgisindan sagladigi {stiinliikle
birlestiren yeni bir molekiiler belirte¢ yontemidir (Vos vd., 1995). AFLP, se¢ici primer
kombinasyonlarinin kullanimiyla genomdan genis ¢apta bilgi elde edilmesine imkan
tantyan ve ¢ok sayida polimorfik bantin tespit edilmesini saglayan bir tekniktir (Malik
vd., 2022). Yéntem ii¢ temel basamaktan olusmaktadir. Ik asamada, genomik DNA
uygun restriksiyon enzimleri ile kesilmekte, ardindan olusan fragmanlarin her iki
ucuna “adaptdor” olarak adlandirilan kisa DNA dizileri ligate edilmektedir. Bu
adaptorler, daha sonraki PCR asamasinda primerlerin baglanabilecegi 6zgiin sekans
bolgelerini olusturur. Bdylece, PCR sirasinda primerler yalnizca hedeflenen DNA
fragmanlarini secici olarak ¢cogaltabilmektedir. Son agamada ise amplifiye edilen DNA
fragmanlar jel elektroforezi ile ayristirilarak goriintiilenmektedir (Hailu ve Asfere,

2020).
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AFLP tekniginin en Onemli avantaji, hedef DNA dizisine iliskin 6n bilgi
gerektirmeksizin PCR temelli olarak genetik polimorfizmin ortaya konulabilmesidir.
Yontem; yiiksek diizeyde tekrarlanabilirlik, kisa siirede sonug elde edilebilmesi, genis
capta polimorfizm tespiti ve ¢ok sayida marker liretme kapasitesi gibi ozellikleri
nedeniyle genetik c¢esitliligin belirlenmesinde, baglanti haritalarinin olugturulmasinda
ve ayrisma populasyonlarinda baglanti analizlerinin yapilmasinda yaygin olarak
kullanilmaktadir. Buna karsin AFLP’nin bazi simirliliklart da bulunmaktadir. Baskin
kalitim gosteren bir marker yapisina sahip oldugundan, homozigot bireyler ile
heterozigot bireyler arasinda ayrim yapilmasina olanak tanimaz ve lokus basina
aktarilan bilgi miktar1 sinirhidir. Ayrica AFLP profillerinde ¢ok sayida bantin,
yogunluklar1 degisken sekilde ortaya ¢ikmasi, bant degerlendirme siirecinin 6znel
kriterlere dayanmasini zorunlu kilmaktadir. Yontemin bir diger dezavantaji ise
giivenilir sonu¢ elde edilebilmesi icin yliksek molekiiler agirliga sahip, saf ve
bozulmamis DNA 6rneklerine ihtiya¢ duymasidir (Hailu ve Asfere, 2020; Al-Hadeithi
vd., 2021; Amiteye, 2021).

AFLP yontemi, hayvan i1slahinda, molekiiler haritalama, genetik cesitliligin
degerlendirilmesi, parmak izi teknolojisi, genetik haritalama, QTL haritalarinin
olusturulmasi,  akrabalik  diizeyi, populasyon  genetik  parametrelerinin
degerlendirilmesi ve hayvanlarda genetik havuzlarin korunmasi gibi bir¢cok alanda
kullanilmaktadir (Teneva ve Dimitrova, 2021). Bu calismalardan bazilar1 asagida

sunulmustur:

Ajmone-Marsan vd. (2001), yedi Italyan keci ki arasindaki genetik cesitliligi ve
akrabalik iligkilerini AFLP belirtecleri kullanarak degerlendirmeyi amacglamistir.
Arastirma kapsaminda Bionda dell'Adamello, Frisa, Orobica, Verzaschese, Val di
Livo, Sarda ve Saanen irklarina ait toplam 210 disi siit kegisinden kan Ornekleri
alinmistir. EcoRI/Taql restriksiyon enzim ¢iftine dayali yedi primer kombinasyonu
uygulanmis ve bu analizler sonucunda 219 polimorfik bant elde edilmistir. AFLP
belirteglerinin bilgi igerigini belirlemek amaciyla primer ¢ifti basina tanimlanan
polimorfizm sayisi, irk i¢i beklenen ortalama heterozigotluk degerleri ve irklar

arasinda  gozlenen  farkliliklarin  istatistiksel — anlamliligt ~ ANOVA ile
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degerlendirilmistir. Bulgulara gore, irk icinde gozlenen polimorfizm sayisi1 Val di
Livo’da 144 ile en diisiik, Sarda’da ise 176 ile en yliksek deger olarak belirlenmis;
primer ¢ifti basina ortalama polimorfizm sayisinin 20,6 ile 25,1 arasinda degistigi
saptanmistir. Belirtegler arasindaki ortalama genetik farklilik degeri 0,11 olarak
hesaplanmis; bu durum toplam genetik cesitliligin yalnizca %11 inin 1rklar arasinda,
%89’unun ise ik i¢i varyasyondan kaynaklandigini gostermistir. Heterozigotluk
degerlerinin Orobica, Saanen, Val di Livo ve Verzaschese irklarinda yaklasik 0,21,
Sarda wkinda ise 0,24 oldugu belirlenmistir. Irklar arasindaki standart genetik
mesafeler incelendiginde, en diisiik mesafenin Bionda ve Frisa (0,10) arasinda, en
yiiksek mesafenin ise Sarda ve Orobica (0,61) arasinda oldugu tespit edilmistir.
Standart genetik mesafeye dayali UPGMA dendrogrami, Sarda irkinin incelenen irklar
icinde en uzak konumda yer aldigini; Bionda ve Frisa irklarinin ise en yakin akraba
oldugunu ortaya koymustur. Ayrica Frisa ve Bionda’min, Val di Livo ve
Verzaschese nin olusturdugu bir alt kiimeyle birleserek daha genis bir grup meydana
getirdigi belirlenmistir. Sonug¢ olarak c¢alisma, keci 1rklart arasindaki genetik
cesitliligin degerlendirilmesinde AFLP belirte¢lerinin etkili, yiiksek ¢oziiniirliiklii ve

giivenilir bir molekiiler yontem oldugunu goéstermistir.

Hoda vd. (2010), Arnavutluk’a 6zgii li¢ yerli koyun irki (Bardhoka, Ruda ve
Shkodrane) arasindaki genetik ¢esitlilik diizeyini ve populasyonlar arasi genetik
iligkileri belirlemek amaciyla AFLP teknigini kullanmistir. Arastirma kapsaminda
akrabalik iligkisi bulunmayan toplam 93 koyun orneklenmis ve EcoRI/Taql
restriksiyon enzim ¢iftine dayali primer kombinasyonlari uygulanarak 92 AFLP
belirteci elde edilmistir. Irklar arast ve ik ic¢i genetik ¢esitliligin dagilimini
degerlendirmek amaciyla Nei’nin gen farklilasma indeksi hesaplanmistir. S6z konusu
indeksin ortalama degeri 0,039 olarak bulunmus; toplam genetik ¢esitliligin yalnizca
%4 intin 1rklar arasi farkliliklardan, %96’sinin ise 1k igindeki bireyler arasindaki
varyasyondan kaynaklandigi belirlenmistir. Tiim koyunlar i¢in beklenen ortalama
heterozigotluk degeri 0,259, Shannon indeks degeri ise 0,384 olarak saptanmistir.
AFLP analizleri, Arnavut yerli koyun populasyonlarinda genel olarak yiiksek diizeyde
genetik ¢esitlilik bulundugunu, buna karsin irklar arasindaki genetik uzakliklarin
diisiikk oldugunu ortaya koymustur. Elde edilen bulgular, s6z konusu koyun irklar

arasinda yogun gen akisina olanak taniyan geleneksel yetistirme ve siirlii yonetim

29



uygulamalarinin varligina isaret etmektedir. Ayrica AFLP verilerinin, Arnavut
koyunlarinda mevcut genetik varyasyonun korunmasina yonelik etkili 1slah
stratejilerinin ve siirdiiriilebilir tireme programlarinin planlanmasi agisindan 6nemli bir

bilimsel temel olusturdugu vurgulanmistir.

Khaleghzadegan vd. (2010), Iran’in farkli bélgelerinde yetistirilen sekiz yerli koyun
irkinin - genetik ¢esitliligini  belirlemek amaciyla AFLP teknigini kullanmistir.
Arastirmada, toplam 309 koyundan alinan kan Orneklerinden genomik DNA izole
edilmis ve EcoRI/Taql enzim c¢iftine dayali primer kombinasyonlar1 ile DNA
fragmanlar1 ¢ogaltilmistir. Analiz sonucunda 235 bant elde edilmis, bunlarin 100-500
bp araliginda bulunan 121’inin polimorfik oldugu belirlenmistir. Calisma bulgularina
gore, 1k ici ortalama heterozigotluk degeri 0.2795 olarak saptanmis ve bu deger
yiiksek diizeyde genetik varyasyonun varligina isaret etmistir. Buna karsin, irklar arasi
ortalama heterozigotluk degerinin 0.0184 olmasi, populasyonlar arasinda genetik
farklilagmanin diisiik seviyede oldugunu gostermistir. Genetik mesafenin en yiiksek
oldugu 1rk ¢ifti Lori Bakhtiari-Makuei, en diisiik oldugu c¢ift ise Lori Bakhtiari-Taleshi
olarak hesaplanmistir. Jaccard benzerlik katsayisina dayali UPGMA analizi, koyun
irklar1 arasinda belirgin genetik iligkilerin bulundugunu ortaya koyarken, Temel
Bilesen Analizi (PCA) sonuglar1 farkli irklarin belirli kiimeler halinde gruplasma
egilimi gosterdigini ortaya koymustur. Nei’nin tarafsiz genetik uzaklik Ol¢iitlerine
dayali filogenetik agag ise irklar arasindaki genetik iliskilerin biyocografik dagilim ve
fenotipik ozelliklerle biiyiik 6l¢iide uyumlu oldugunu gostermistir. Ayrica, analizler
kayitlara gegmemis hayvan hareketlerinin ve olast gen akislarinin izlenmesine de
olanak saglamistir. Arastirmacilar, AFLP tekniginden elde edilen verilerin yerel koyun
irklarinin genetik kaynaklarinin korunmasi, 1slah programlarinin planlanmasi ve
stirdiiriilebilir hayvancilik stratejilerinin gelistirilmesi agisindan 6nemli bir temel

olusturdugunu vurgulamastir.

Negrini vd. (2007) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, Avrupa’da yetistirilen bazi
sigir wrklar1 arasindaki genetik mesafelerin tahmininde AFLP parmak izi yonteminin
etkinligi ortaya konulmustur. Arastirmada 47 Avrupa irkinin yani sira bir Afrika rk
(N’Dama) ve ii¢ Hint zebu wrkindan elde edilen kan veya sperm Ornekleri

kullanilmistir. EcoRI/Taql enzim ¢iftine dayali li¢ primer kombinasyonu, Keygene ve
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Piacenza olmak iizere iki farkli laboratuvarda uygulanmis; ayrica 30 mikrosatellit
lokusu ayr1 olarak genotiplendirilmistir. Elde edilen veriler sonucunda her iki
laboratuvardaki analizlerde toplam 81 polimorfik bant belirlenmistir. Veri kiimeleri
arasindaki uyum, Fransiz ve Italyan Limuzin sigir populasyonlarinin bagimsiz olarak
orneklenmesi ve parmak izi analizlerinin karsilastiriimasiyla test edilmistir. iki kez
genotiplenen 162 Italyan &rneginde, 81 ortak belirte¢ igin hata orani %2 olarak
saptanmigtir. Avrupa Taurin 1rklar1 arasindaki genetik mesafeler 0,008-0,040
araliginda bulunurken, iki laboratuvarda analiz edilen ayn1 1rk i¢in bu deger 0,00005
veya daha diisiik olarak hesaplanmustir. Fransiz ve Italyan Limuzin populasyonlar
arasindaki genetik mesafe ise 0,0035 olarak belirlenmistir. Tiim veri seti i¢in FST
degerinin 0,15 oldugu, Podolian irklar1 hari¢ tutuldugunda ise Avrupa i¢cindeki degerin
biraz daha diisiik (0,089) oldugu tespit edilmistir. AFLP verileri, Taurin ve Indike
sigirlarin - Avrupa 1rklariyla karsilastirildiginda  belirgin  bir genetik farklilik
gosterdigini ortaya koymus; ayrica italyan ve Macar Podolian irklarinda Dogu
etkisinin varligina isaret etmistir. Bu durumun, sigirlarin Avrupa’ya ilk girisinden
sonra Dogu’dan gergeklestirilen ithalatlarla iligkili olabilecegi diisiiniilmektedir.
Sonug olarak, elde edilen bulgular Italyan sigir irklarinin DNA dizisi diizeyinde gorece

yiiksek bir genetik gesitlilige sahip oldugunu gostermektedir.

Mirhoseini vd. (2012) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, Iran’da yetistirilen 366
bas koyun ve 237 bas ke¢i genomunda cinsiyete 6zgii DNA belirteclerini tanimlamak
amaciyla AFLP yontemi kullanilmigtir. Aragtirma kapsaminda 10 farkli koyun ve 6
keci 1rkina ait populasyonlardan kan drnekleri alinmig, genomik DNA izole edilerek
Taql ve EcoRI restriksiyon enzimleri ile kesim islemi gerceklestirilmistir. Calismada
kullanilan yedi AFLP primer kombinasyonu, koyun ve ke¢i populasyonlarinda
strastyla 50-600 bp uzunlugunda 235 ve 299 bant iiretmistir. Bu bantlarin 121’1 koyun
populasyonunda, 78’i ise ke¢i populasyonunda polimorfik olarak belirlenmistir.
Ayrica koyunlarda 114 bant, kecilerde ise 221 bant homojen (monomorfik) 6zellik
gostermistir. Elde edilen bulgular dogrultusunda aragtirmacilar, E42/T32 primerlerinin
s0z konusu populasyonlarda PCR tabanli cinsiyet belirleme teknigi icin
kullanilabilecegini  dnermistir. Calisma  sonuglari, Iran koyun ve kegi

populasyonlarinda AFLP parmak izi analizi ile yeni erkek-spesifik DNA dizilerinin
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tanimlanabildigini ortaya koymus; ayrica cinsiyet belirlemenin PCR temelli

yontemlerle hizli, giivenilir ve uygulanabilir oldugunu vurgulamistir.

Hoda vd. (2012) tarafindan yiiriitiilen calismada, alt1 yerel Arnavut keg¢i irki1 (Muzhake,
Capore, Ligenasi, Mati, Hasi ve Dukati) arasindaki genetik cesitlilik ve iligkilerin
belirlenmesi amaciyla AFLP belirtecleri kullanilmistir. Arastirmada, akrabalik iliskisi
bulunmayan toplam 185 kegiden alinan kan 6rnekleri analiz edilmis ve EcoRI/Taql
enzim ciftine dayali ii¢ primer kombinasyonu uygulanarak 107 polimorfik bant elde
edilmigtir. Irklar aras1 ve irk i¢i genetik cesitliligin dagilimin1 degerlendirmek
amaciyla Wright’in FST indeksi ile Nei’nin tarafsiz ve Reynolds genetik mesafe
Olciitleri hesaplanmistir. Elde edilen bulgulara gore ortalama gen ¢esitliligi (Nei’nin
heterozigotluk degeri) 0,156 olarak belirlenmistir. En diisiik genetik cesitlilik Mati
irkinda (0,145), en yiiksek ise Dukati irkinda (0,176) saptanmis olup, bu degerler genel
olarak diisiik diizeyde heterozigotluga isaret etmektedir. Shannon indeksinin ortalama
degeri ise 0,249 olarak bulunmustur. Populasyonlar aras1 genetik farklilik 0,019-0,047
araliginda degismis ve ortalama FST degeri 0,031 olarak hesaplanmistir. Bu diisiik
FST degeri, Arnavut ke¢i irklart arasinda sinirl diizeyde genetik ayrigma bulundugunu
ve genetik cesitliligin biiyiik dl¢lide bireyler arasindaki farkliliklardan kaynaklandigini
gostermektedir. Reynolds genetik mesafesine dayali PCA sonuclar1 ile Jaccard
benzerlik indeksine dayali bireysel UPGMA dendrogramu, farkli irklara ait bireylerin
ayni kiimelerde yer alabildigini ve wrklar arasinda yiiksek diizeyde gen akis1 veya
karisim olabilecegini ortaya koymustur. Sonug olarak ¢alisma, farkli kegi irklarinin
genetik ¢esitliliginin AFLP yontemi kullanilarak giivenilir bigimde belirlenebilecegini

gostermistir.

Baccouche vd. (2014), Tunus’un Bizerte, Béja ve Jendouba bolgelerindeki sekiz farkli
lokasyondan elde edilen 154 sigir genotipinin genetik ¢esitliligini ve populasyon
yapisini AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) yontemi ile incelemistir.
Bu kapsamda genomik DNA, EcoRI/Msel enzim-primer kombinasyonlar1 kullanilarak
AFLP protokoliine uygun bigimde ¢ogaltilmistir. Analizler sonucunda toplam 314
bant elde edilmis ve bunlarin 247’sinin polimorfik oldugu belirlenmistir. Nei’ye gore
hesaplanan genetik uzaklik degerleri, Béja ve Jendouba populasyonlarinin birbirine en

yakin genetik mesafeye sahip oldugunu (0.0182), buna karsilik Jendouba ile Cap Bon
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populasyonlar1 arasinda daha yliksek bir genetik uzaklik bulundugunu (0.346)
gostermistir. Populasyonlar arasindaki genetik farklilagsma katsayisi (FST) 0.059
olarak hesaplanmis; genetik varyasyonun %94.1’inin populasyon i¢i farkliliklardan
kaynaklandig1 tespit edilmistir. Arastirmacilar, bireyler arasindaki yiliksek benzerlik
diizeyinin kiimeleme analizlerinde cografi dagilima dayali belirgin bir siniflandirma
olusturmadigini ifade etmistir. G6zlenen farkliliklarin belirli bir 1rk veya ekotipe bagh
olmaktan ziyade yliksek gen akist degeri (Nm = 7.56) ile agiklanabilecegi
belirtilmistir. Sonug olarak, AFLP teknigiyle elde edilen molekiiler verilerin Tunus’a
ozgii yerli sigir populasyonlarinin genetik yapisinin anlagilmasina katki sagladigi ve
islah programlarinin gelistirilmesi agisindan 6nemli bir temel olusturabilecegi

vurgulanmustir.

Liu vd. (2014) tarafindan gergeklestirilen c¢alismada, Cin’in Sichuan boélgesinde
yetistirilen sekiz farkli ke¢i irkinin (n=261) genetik c¢esitliligi AFLP belirtecleri
kullanilarak analiz edilmistir. Arastirmada 261 keciden alman kan ornekleri
degerlendirilmis; genomik DNA izolasyonunun ardindan Msel ve EcoRI restriksiyon
enzimleri ile kesim islemi gerceklestirilmistir. Adaptor ligasyonu ile 6n ve segici
amplifikasyon adimlarin takiben 100-1.200 bp uzunlugunda polimorfik bantlar elde
edilmis ve sekiz marker gelistirilmistir. Calismada s6z konusu markerlar toplam 174
bant {iretmis, bunlarin 80’inin polimorfik oldugu belirlenmistir. Shannon Cesitlilik
Indeksi ile hesaplanan genetik gesitlilik degerlerinin sekiz keci 1rki arasinda 0,0750-
0,2600 araliginda degistigi saptanmistir. En yiiksek genetik cesitlilik indeksinin
Yingshan Siyah kecisinde (0,2289), en diisiikk degerin ise Baiyu Siyah kegisinde
(0,0888) oldugu belirlenmistir. Sistematik agaclar, aritmetik ortalamali UPGMA ve
komsu birlestirme (Neighbor-Joining) yontemleri kullanilarak olusturulmustur.
Kiimeleme analizleri sonucunda incelenen sekiz kegi irkinin iki ana gruba ayrildigi,
bu gruplardan birinin ise iki alt kiime i¢erdigi tespit edilmistir. Kiimeleme sonuglarinin
irklarin kokeni ve cografi dagilimlari ile uyumlu olmasi, populasyonlar arasindaki
genetik iligkilerin cografi yapi ile paralellik gosterdigini ortaya koymustur. Elde edilen
bulgular, AFLP tabanli genetik ¢esitlilik ¢alismalarinin yerli ke¢i populasyonlarinin
genetik yapisinin anlasilmasi ve genetik kaynaklarin korunmasina yonelik stratejilerin

gelistirilmesi agisindan 6nemli bilgiler saglayabilecegini gdstermektedir.
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Zhao vd. (2018) tarafindan gergeklestirilen calismada, Cin pazarinda gida
sahtekarligin1 6nlemek amaciyla alti yaygin sigir irkina ait etlerin tanimlanabilirligi
AFLP yontemi kullanilarak arastirilmistir. Bu kapsamda Luxi Sarisi, Jiaxian
Kirmizisi, Nanyang Sarisi, Limousin, Japon Siyah1 ve Anduo yak 1rklarina ait toplam
97 hayvandan kan ve doku ornekleri toplanmustir. Izole edilen genomik DNA’nin
safligi NanoDrop 2000c spektrofotometre ile degerlendirilmis, ardindan DNA EcoRI
ve Msel restriksiyon enzimleri kullanilarak kesilmistir. Amplifikasyon siireci 95 °C’de
denatlirasyon, 56 °C’de baglanma ve 72 °C’de uzama basamaklarini igermistir.
Analizler sonucunda, on iki se¢ici amplifikasyon primeri arasindan sekiz primer ¢ifti
(E04MO06, E04M44, E04M49, E33M48, E33M49, E39M06, E39M44 ve E39M49)
AFLP degerlendirmesi i¢in uygun bulunmustur. Bu primer ciftleri ile gerceklestirilen
amplifikasyonlar sonucunda 50-500 bp araliginda toplam 2058 bant elde edilmis ve
bunlarin 1095’inin (%353) polimorfik oldugu belirlenmistir. ik asamada E04MO06
primer ¢ifti ile olusturulan benzerlik matrisi kullanilarak populasyondaki bireylere ait
dendrogram olusturulmus ve tiim bireylerin birbirinden net bi¢imde ayrilabildigi
gbzlenmistir. Arastirmacilar, yalnizca bu primer ¢iftinin dahi test edilen tiim 6rnekleri
ayirt edebildigini Ozellikle vurgulamistir. Ayrica Anduo yak, Japon Siyahi ve
Limousin 1rklarina ait iirlinlerde her primer tarafindan farkli sayida benzersiz bant
tespit edilirken, Luxi Sarisi, Jiaxian Kirmizis1 ve Nanyang Sarisi irklarina ait
orneklerde benzersiz bant olusmadigr bildirilmistir. Bu durum, bazi irklarin
tanimlanabilirliginin AFLP profilleri araciligiyla daha belirgin hale geldigini
gostermektedir. Aragtirma bulgulari, molekiiler belirteclerin kullanimimin etiket
sahteciligi ve gida aldatmacalarinin 6nlenmesine katki saglayabilecegini ve boylece
tilketicilerin gida giivenligine yonelik giivenini artirabilecegini ortaya koymustur.
Sonu¢ olarak ¢alisma, AFLP tekniginin hem bireylerin hem de irklarin
tanimlanmasinda etkili bir yontem oldugunu ve bu ayrimin tek bir primer

kombinasyonu ile dahi gergeklestirilebilecegini gostermistir.

Malik vd. (2022) tarafindan ger¢eklestirilen ¢alismada, Red Sindhi sigir irkinin melez
populasyonlardan ayrilmast ve genetik olarak tanimlanmasi amaciyla AFLP
belirtecleri kullanilmistir. Arastirmada Kirmizi Sindhi (n=50) ve Holstein Friesian x
Red Sindhi melezi (n=48) sigirlardan elde edilen kan Ornekleri analiz edilmistir.

Genomik DNA ilk asamada Taql ve EcoRI restriksiyon enzimleri ile sindirilmis;
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ardindan adaptor ligasyonu, 6n amplifikasyon ve secici amplifikasyon basamaklari
uygulanmistir. Bu iglemler sonucunda 99-570 bp uzunluklarinda polimorfik bantlar
elde edilmis ve toplam 11 molekiiler marker gelistirilmistir. Elde edilen bulgulara gore
alel frekanslar1 Red Sindhi irkinda 0.2-1.0, melez bireylerde ise 0.083-1.0 araliginda
belirlenmistir. Test edilen lokuslarin hicbirinin P<0.05 diizeyinde Hardy-Weinberg
dengesinden anlamli bir sapma gostermedigi saptanmistir. Heterozigotluk diizeyleri
Red Sindhi irkinda LABG10 (0.321) ve LABGS8 (0.488) markerleri i¢in daha diisiik
bulunurken, melez bireylerde ayni markerlar i¢in degerlerin sirasiyla LABG10 (0.430)
ve LABGS (0.500) ile daha yiiksek oldugu belirlenmistir. Marker panelinin ayirt
edicilik giicli degerlendirildiginde, yalnizca li¢ marker kullanilarak Red Sindhi irkinin
%94 dogrulukla, tek bir marker ile ise %80 dogrulukla tanimlanabildigi ortaya
konulmustur. Arastirmacilar, gelistirdikleri PCR-RFLP tabanli marker panelinin
Pakistan’da yetistirilen Red Sindhi sigirlarinin melez bireylerden ayrilmasinda ve irk

safliginin korunmasinda etkili bir ara¢ olabilecegini vurgulamistir.

3.2.5 SSR (Basit dizi tekrari, Simple sequence repeat, Mikrosatellit analizi)

SSR’ler (Simple sequence repeats), kisa niikleotid motiflerinin ardisik ve degisken
sayida tekrarindan olusan DNA dizileri olup, yliksek diizeyde polimorfizm
gostermeleri ile karakterize edilmektedir. Kodominant kaliim o6zelligine sahip
olmalar1, bireylerdeki homozigot ve heterozigot genotiplerin giivenilir bigimde ayirt
edilmesine olanak tanimaktadir. SSR’ler, diger adiyla STR’ler (Short tandem repeats
- Kisa ardigik tekrarlar), hem hayvan hem de bitki genomlarinda yaygin olarak
bulunmakta ve genetik cesitliligin degerlendirilmesinde 6nemli molekiiler belirtegler
arasinda yer almaktadir. Bu belirtecler; aynu tiir icerisindeki bireyler arasindaki kalitsal
iliskilerin incelenmesi, populasyon yapisinin belirlenmesi ve genetik farkliliklarin
ortaya konulmasi amaciyla yaygin bigimde kullanilmaktadir (Zhanbaev, 2018; Hailu
ve Asfere, 2020; Safak vd., 2024).

Mikrosatellit lokuslari, ¢ogunlukla okaryotik canlilarin niikleer genomlarinda, daha
smirl 6l¢iide ise prokaryotlarda bulunan kisa tekrar bolgeleridir. Bu diziler genellikle
bir ila alt1 baz ¢ifti uzunlugundaki motiflerin ardisik tekrarlarindan olusmaktadir.
Genom boyunca en az 12 baz ¢ifti uzunlugunda olan bu tekrarlar cogunlukla 5-20 kez

yinelenmekte; tekrar sayisindaki farkliliklara bagli olarak mikrosatellit uzunluklar
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degisebilmektedir. Bu durum, hem populasyonlar arasinda hem de ayni bireyin iki
alleli arasinda oOnemli diizeyde genetik varyasyonun ortaya ¢ikmasina neden
olmaktadir (Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015). Mikrosatellit belirtegleri, RFLP, RAPD
ve AFLP gibi diger molekiiler markerlarla karsilagtirildiginda daha yiiksek
degiskenlik, daha fazla bilgi icerigi ve daha giivenilir sonuglar sunmalar1 nedeniyle
yaygin olarak tercih edilmektedir (He vd., 2003). Bu belirtecler; diisiikk miktarda sablon
DNA ile c¢alisilabilmesi, yiiksek polimorfizm gdstermesi, kodominant kalitim
ozelligine sahip olmasi, yiiksek dogruluk ve tekrarlanabilirlik saglamasi gibi 6nemli
avantajlara sahiptir. Ayrica mikrosatellitler, ebeveyn tayini, akrabalik derecelerinin
belirlenmesi ile birey ve populasyon diizeyinde genetik yap1 analizlerinde etkili ve

kullanigh araglar olarak 6ne ¢ikmaktadir (Yang vd., 2013; Idrees ve Irshad, 2014).

Mikrosatellit belirtegler (SSR/STR), hayvan 1slahi ¢caligmalarinda genis bir kullanim
alanina sahiptir. Bu belirtecler; DNA mutasyonlarinin belirlenmesi, genetik ¢esitliligin
degerlendirilmesi, akrabalik diizeylerinin ortaya konulmasi, genom haritalarinin
olusturulmasi ve genetik markerlarin tespit edilmesi gibi temel arastirma alanlarinda
etkin bi¢gimde kullanilmaktadir. Ayrica somatik hiicre sayisinin izlenmesi, hayvansal
iriinlerin orijinlerinin belirlenmesi, ebeveyn se¢imi ile d6l verimi ve siit verimi gibi
ekonomik acidan Onemli Ozelliklerin iyilestirilmesine yonelik seleksiyon
programlarinda da &nemli bir arag olarak degerlendirilmektedir (Ustiin ve Koyun,

2023). Bu ¢alismalardan bazilar1 asagida sunulmustur:

Bulut vd. (2014) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada, Tiirkiye’de yetistirilen sekiz
yerli ke¢i 1wrkinda ebeveyn tayininin mikrosatellit yontemi ile belirlenmesi
amaglanmistir. Arastirma kapsaminda Honamli, Yayladag, Kilis, Ankara, Kil, Alpin,
Saanen ve Malta irklarina ait toplam 248 bas keciden kan ornekleri alinmistir. DNA
izolasyonunun ardindan analizlerde kullanilmak iizere 11 mikrosatellit primeri tercih
edilmistir. Calisma sonucunda toplam 160 alel gozlemlenmis ve ortalama alel sayis1
14,25 olarak hesaplanmistir. Beklenen heterozigotluk degerlerinin 0.601-0.861
araliginda, gozlenen heterozigotluk degerlerinin ise 0.357-0.856 arasinda degistigi
belirlenmistir. Ayrica incelenen populasyonlarin genel olarak Hardy-Weinberg
dengesine uygunluk gdosterdigi tespit edilmistir. Genetik bilgi saglayan 11

mikrosatellit lokusunun kullanimiyla hesaplanan diglama giicii (exclusion power)
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degerinin Malta keci wrkinda 0,998, diger irklarda ise 0,999 oldugu belirlenmistir.
Arastirmacilar, elde edilen bulgularin kegi irklarimin  kimliklendirilmesinde
mikrosatellit belirteglerinin etkili ve giivenilir bir sekilde kullanilabilecegini ortaya

koydugunu vurgulamislardir.

Vajed Ebrahimi vd. (2017) tarafindan gerceklestirilen calismada, Iran’daki 14 koyun
irkina ait genetik ¢esitliligin mikrosatellit yontemi ile belirlenmesi amaglanmistir. Bu
kapsamda 14 koyun irkindan toplam 565 bas koyundan kan 6rnekleri alinmis ve izole
edilen genomik DNA’nmn safligi spektrofotometrik yontemle degerlendirilmistir.
DNA izolasyonunun ardindan bes mikrosatellit lokusu (McMA2, BM6444, McMA26,
HSC ve OarHH35) analiz edilmistir. Mikrosatellit analizleri sonucunda, incelenen tiim
koyun wrklarinda yiiksek diizeyde alel ¢esitliligi ve genetik varyasyon tespit edilmis;
toplam 65 farkli alel belirlenmistir. En yliksek ortalama alel sayis1 Pakistan (11.8) ve
Arap (11) wrklarinda gozlenmis, polimorfik bilgi icerigi (PIC) bakimindan en yiiksek
deger Arap ki icin 0.88 olarak hesaplanmigtir. PIC degerlerinin genel olarak 0.84
(HSC) ile 0.92 (BM6444) arasinda degistigi ve tiim lokuslar i¢in ortalama PIC
degerinin 0.87 oldugu saptanmistir. Calismadaki tiim irklarda beklenen ortalama
heterozigotluk 0.85, tiim lokus ve genotipler i¢in genel ortalama ise 0.86 olarak
belirlenmistir. Hardy-Weinberg dengesi (HWE) analizi, baz1 wrklar ve lokuslarda
%41.4 oraninda anlamli sapma bulundugunu, geri kalan %58.6’lik boliimde ise
dengenin korundugunu ortaya koymustur. Nei’nin genetik mesafe analizine gore irklar
aras1 mesafeler Kermani-Kermani-Pakistani arasinda 0.04, Kermani-Lori-Bahtiari-
Pakistani arasinda ise 0.25 olarak hesaplanmistir. Bu mesafelere dayanarak olusturulan
UPGMA dendrogrami, populasyondaki irklarin Arap, Pakistan ve diger irklar olmak
lizere iic ana kiimeye ayrildigini gostermistir. Shannon indeksi ve PIC degerleri
sirastyla McMA2 (2.31-0.88), BM6444 (2.17-0.92), McMA26 (2.27-0.87), HSC
(2.04-0.84) ve OarHH35 (2.18-0.86) olarak belirlenmistir. Elde edilen bulgular,
incelenen koyun tipleri arasinda yiiksek diizeyde genetik varyasyon bulundugunu
ortaya koymakta ve bu populasyonlarin korunmasi gereken dnemli genetik cesitlilik

rezervuarlar tagidigini géstermektedir.

Faid-Allah vd. (2018) tarafindan gercgeklestirilen calismada, Misir’a 6zgii yerli sigir

irklar1 olan Menufi ve Saidi ile Fransiz Tarentaise 1rki arasinda elde edilen melezlerin
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(Bal-Tar) genetik varyasyonu ve populasyon yapisi mikrosatellit belirtecleri
kullanilarak incelenmistir. Arastirma kapsaminda, genetik agidan akrabalik iliskisi
bulunmayan 97 bas sigirdan kan érnekleri alinmistir. izole edilen genomik DNA’nin
saflig1 Eppendorf biyofotometre ile spektrofotometrik olarak degerlendirildikten sonra
analizlerde sekiz mikrosatellit lokusu (ETH10, ETH225, BMI1818, BM1824,
BM2113, SPS115, TGLAS3 ve TGLA126) kullanilmigtir. Mikrosatellit analizleri,
incelenen {i¢ populasyonun tamaminda belirgin diizeyde polimorfizm ve bireyler
arasinda yiiksek genetik cesitlilik bulundugunu gostermistir. En yiiksek allel sayisi
TGLAS53 lokusunda (16), en diisiik ise SPS115 lokusunda (6) tespit edilmistir. Irklar
arasinda en fazla toplam allel sayisinin Bal-Tar melezi i¢in rapor edilmesi, melez
populasyonda artan genetik cesitlilige isaret etmektedir. Polimorfik Bilgi igerigi (PIC)
degerleri, belirteclerin yiiksek allelik ¢esitlilik tagidigini ortaya koymus; sekiz lokusun
yedisinde PIC degerinin 0.5’in {izerinde oldugu belirlenmistir. TGLAS3 lokusu i¢in
PIC degerleri Saidi’de 0.898, Menufi’de 0.866 ve Bal-Tar melezi i¢in 0.873 olarak
hesaplanmistir. Populasyon genelinde beklenen heterozigotluk ortalamasi 0.75 olarak
belirlenirken, Bal-Tar melezinde beklenen heterozigotluk 0.77 ve gozlenen
heterozigotluk 0.86 olarak saptanmistir. Bu yliksek degerlerin, F1 melezlerinde goriilen
rekombinasyonun bir sonucu oldugu ifade edilmistir. Hardy-Weinberg dengesinden
sapma iki Misir populasyonunda anlamli bulunurken, Bal-Tar melezinde anlamli bir
sapma tespit edilmemistir. Yerli irklarda ortalama heterozigotluk degerinin Saidi’de
(0.72), Menufi’'ye (0.62) kiyasla daha yiiksek oldugu belirlenmis; Menufi
populasyonunun incelenen gruplar arasinda en diisiik genetik cesitlilige ve en yiiksek
akraba ciftlesme katsayisina sahip oldugu ortaya konmustur. Sonug olarak, kullanilan
SSR markerlar1 ile Misir yerli sigir populasyonlart ve melez bireyler iizerinde
gerceklestirilen analizler, gruplar arasinda yiiksek diizeyde genetik varyasyon
bulundugunu gostermistir. Bulgular, iki Misir 1rki ile Fransiz Tarentaise irki arasinda
gerceklestirilen melezlemelerin hem cografi farkliliklar hem de melezleme siirecleri
dogrultusunda populasyonlarin genetik olarak ayirt edilebilir hale gelmesine katki
sagladigini ortaya koymakta; bu durum ilgili populasyonlarin genetik yapisinin
belirlenmesi ve korunmasina yonelik c¢aligmalar i¢in Onemli bir bilimsel temel

olusturmaktadir.
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Akay vd. (2020) tarafindan gergeklestirilen calismada, yerli irklarimizdan Giiney
Karaman koyununun genetik ¢esitliliginin mikrosatellit yontemi ile belirlenmesi
amaglanmistir. Arastirma kapsaminda Konya’da bulunan Bahri Dagdas Uluslararasi
Tarimsal Aragtirma Enstitiisii’nden temin edilen 119 bas Giiney Karaman koyunundan
kan ornekleri alinmistir. DNA izolasyonunun ardindan analizlerde toplam 16
mikrosatellit primeri kullanilmigtir. Elde edilen sonuglara gore, incelenen 16
mikrosatellit lokusunda toplam 277 farkli alel belirlenmis; ortalama alel sayis1 17.31
olarak hesaplanmistir. Gozlenen heterozigotluk degeri 0.81, polimorfik bilgi icerigi
(PIC) ise 0.82 olarak bulunmustur. Bu degerler, ¢alisilan populasyonun yiiksek
diizeyde genetik ¢esitlilige sahip oldugunu gostermektedir. Uygulanan 16 mikrosatellit
markerin 10’unda bireyler arasindaki ortalama akrabalik katsayist 0.042 olarak
hesaplanmis ve bu diisiik akrabalik diizeyinin populasyonun genetik sagliginin
korunmasi agisindan olumlu bir gdsterge oldugu belirtilmistir. Arastirmacilar, elde
edilen bulgularin Giliney Karaman koyununun korunmasina yonelik genetik yonetim
stratejilerinin gelistirilmesine katki saglayabilecegini vurgulamistir. Genel olarak
caligma, mikrosatellit markerlarinin yerli koyun irklarinda genetik ¢esitliligin

degerlendirilmesinde etkili ve glivenilir molekiiler araclar oldugunu ortaya koymustur.

Kurar vd. (2012) tarafindan gercgeklestirilen ¢aligmada, Kangal Akkaraman koyun
irkinda genetik ¢esitliligin belirlenmesi ve ebeveyn se¢imi olasiliginin mikrosatellit
belirtegleri araciligiyla degerlendirilmesi amaclanmistir. Arastirma kapsaminda,
aralarinda akrabalik iligkisi bulundugu diisiiniilen 13 koctan kan 6rnekleri alinmis ve
toplam 20 mikrosatellit lokusu kullanilarak PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) ile
hedef genomik bolgeler ¢ogaltilmistir. Analizler sonucunda toplam 99 farkli alel tespit
edilmis ve lokus basia diisen alel sayisinin 1 ile 8 arasinda degistigi belirlenmistir.
Beklenen heterozigotluk degerleri 0.000-0.871, gézlenen heterozigotluk degerleri ise
0.000-0.923 araliginda bulunmus; polimorfik bilgi icerigi (PIC) degerlerinin 0.000-
0.818 arasinda degistigi saptanmistir. Uygulanan 20 lokus i¢in toplam diglama giicii
0.999975 olarak hesaplanmigtir. Bununla birlikte, ebeveynlik testlerinde
kullanilabilecek 12 bilgilendirici lokustan olusturulacak bir DNA panelinin toplam
dislama giiciiniin 0.999828 olacagi belirtilmistir. Arastirmacilar, bu yliksek diglama

giiciiniin Kangal Akkaraman koyunu siiriilerinde yiiriitiilecek 1slah programlarinda
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ebeveyn seciminin dogrulugunu ve etkinligini dnemli dlclide artirabilecegini ifade

etmislerdir.

Cemal vd. (2024) tarafindan gercgeklestirilen calismada, yerli irklarimizdan Kil
kecisinin genetik cesitlili§i ve populasyon yapisi mikrosatellit DNA belirtegleri
kullanilarak degerlendirilmistir. Arastirma kapsaminda Aydin ve Denizli illerinden
toplam 411 bas Kil kecisine ait kan 6rnekleri toplanmis ve DNA izolasyonunun
ardindan analizlerde 18 mikrosatellit primeri kullanilmistir. Elde edilen bulgulara
gore, incelenen 18 mikrosatellit lokusunda toplam 341 farkli alel tespit edilmistir. En
yiiksek alel sayis1 (26) ve en yiiksek etkili alel sayis1 (10.18) INRA0OOS ve HSC
lokuslarinda belirlenmistir. Populasyonda hesaplanan beklenen heterozigotluk
degerinin (0.83), gézlenen ortalama heterozigotluk degerinden (0.73) yiiksek olmasi,
populasyonda belirli diizeyde heterozigotluk kaybi olabilecegine isaret etmektedir.
Faktoriyel iliski analizi, populasyondaki bireyleri iki ana gruba ayirmis ve bu gruplar
arasinda genetik karisimin varligini ortaya koymustur. Ayrica yapi (STRUCTURE)
analizi, Kil keg¢isi populasyonunun ii¢ ana genetik kaynaktan olustugunu ve {igiincii
grupta gozlenen bireysel karigimin bu genetik yapiyr destekledigini gostermistir.
Genel olarak c¢alisma, kullanilan mikrosatellit belirteclerinin yiiksek polimorfizm
diizeyine sahip oldugunu ve yerli Kil kegisi populasyonlarinda genetik ¢esitliligin
belirlenmesinde etkili ve gilivenilir bir ara¢ olarak kullanilabilecegini ortaya

koymaktadir.

Karaca vd. (2024) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada, yerli irklarimizdan Kil kegisi
populasyonlarinda ebeveyn se¢imi amaciyla mikrosatellit tabanli babalik test
panellerinin gelistirilmesi hedeflenmistir. Arastirma kapsaminda Aydin ve Denizli
bolgelerinden 247 Kil kecisinden alinan kan Ornekleri analiz edilmis ve DNA
izolasyonunun ardindan toplam 18 mikrosatellit primeri kullanilmigtir. Incelenen 18
mikrosatellit lokusunda toplam 306 farkli alel tespit edilmistir. Beklenen
heterozigotluk degerlerinin 0.72-0.92, gézlenen heterozigotluk degerlerinin ise 0.39-
0.95 araliginda degismesi, populasyonda genis bir genetik varyasyon bulundugunu
gostermektedir. Ebeveynlik (babalik) testi icin gelistirilen panellerde bireysel
dislanma olasilig1 0.316-0.719, birlesik dislanma olasilig1 ise 0.7188-0.9999 arasinda

hesaplanmstir. Ozellikle Panel-7 ve sonraki panellerin birlesik dislanma degerlerinin
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literatiirde kabul edilen esik degerin iizerinde olmasi, bu panellerin yiliksek ayirt
edicilik giicline sahip oldugunu ortaya koymustur. Aragtirmacilar, Panel-7 ve Panel-
8’in daha az sayida mikrosatellit marker kullanmasina ragmen yerli Kil kegisi irkinda
babalik tayini i¢in uygun maliyetli ve pratik bir secenek sundugunu vurgulamistir.
Ayrica bu yaklagimin, geleneksel yontemlerden biri olan elle ciftlesme
uygulamalarinda ebeveyn sec¢iminin dogrulugunu artirarak 6nemli bir avantaj

saglayabilecegi ifade edilmistir.

Dako vd. (2025) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, Endonezya’nin Gorontalo
bolgesindeki i farkli lokasyondan elde edilen yerli Diiti sigirlarinin  genetik
durumunun mikrosatellit yontemi ile belirlenmesi amaglanmistir. Aragtirmada so6z
konusu lokasyonlardan alinan 117 bireye ait kan ornekleri kullanilmis ve DNA
izolasyonunun ardindan populasyondaki sigirlar ii¢ mikrosatellit primeri (ILSTS017,
HEL13 ve BM1818) ile analiz edilmistir. Elde edilen bulgular, tiim mikrosatellit
lokuslarinin populasyon i¢inde yiiksek diizeyde polimorfizm sergiledigini ve bu li¢
lokusta toplam 26 farkli alelin tanimlandigin1 gostermistir. Beklenen ve gozlenen
heterozigotluk degerleri sirastyla ILSTS017 i¢in 0.686-0.512, HEL13 i¢in 0.610-0.351
ve BM1818 icin 0.818-0.721 olarak hesaplanmistir. Heterozigotluk araliginin (0.351-
0.721), populasyondaki genetik ¢esitliligin degerlendirilmesi agisindan kabul edilebilir
diizeyde oldugu belirtilmistir. Polimorfik Bilgi igerigi (PIC) degerleri ILSTSO017 igin
0.645, HEL13 icin 0.540 ve BM1818 i¢in 0.791 olarak belirlenmis; bu sonuglar
kullanilan belirteglerin yiiksek bilgilendiricilige ve giiglii polimorfizm diizeyine sahip
oldugunu ortaya koymustur. Arastirma sonuglari, mikrosatellit markerlarinin
Gorontalo yerel sigir populasyonunun genetik cesitliliginin analizinde etkili bir arag
oldugunu gostermektedir. Elde edilen verilerin, bdlge i¢in 6nemli bir genetik kaynak
olarak kabul edilen Diiti sigirlarinin korunmasi ve gelistirilmesine yonelik gelecekteki
caligmalar i¢in temel bir genetik veri altyapisi saglayabilecegi vurgulanmaigtir.

Unliisoy (2022) tarafindan gergeklestirilen calismada, Tiirkiye’de Holstein inek
populasyonlarinin tohumlanmasinda kullanilan ithal damizlik Holstein bogalarinin
genetik cesitliligin azalmasina ve genetik siiriiklenmeye bagli darbogaz etkisine katki
diizeyi mikrosatellit markerlar1 araciligiyla degerlendirilmistir. Arastirmada ti¢ farkl
cografi bolgeden temin edilen toplam 300 Holstein bogasina ait sperma Ornekleri

kullanilmistir. DNA izolasyonunun ardindan 10 mikrosatellit lokusu analiz edilmis ve
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degerlendirmeler SMM (Stepwise Mutation Model) ile TPM (Two-Phase Model)
mutasyon modellerine gore gergeklestirilmistir. TPM modeline gore beklenen
heterozigotluk degerleri 0.811-0.314, gozlenen heterozigotluk degerleri ise 0.855-
0.378 araliginda belirlenmistir. SMM modelinde ise beklenen heterozigotluk 0.453-
0.099, gozlenen heterozigotluk degerleri 0.868-0.421 arasinda degismistir.
Heterozigotluk fazlaligt TPM modeline gore 10 lokusun tamaminda, SMM modeline
gore ise yalmzca iki lokusta gdzlenmis ve bu bulgu istatistiksel olarak anlamli
bulunmustur. Arastirmacilar, elde edilen verilerin farkli cografyalardan getirilen
Holstein bogalarinin ge¢miste genetik bir darbogaz etkisine maruz kaldigini
gosterdigini ifade etmistir. Ayrica mod-kaymast analizinde gbzlenen normal L-gekilli

dagilim, darbogaz etkisinin daha eski donemlere dayandigini desteklemistir.

3.2.6 SNP (Tek niikleotid polimorfizmi, Single nucleotide polymorphism)

SNP’ler (Tek niikleotid polimorfizmleri), ilk kez 1996 yilinda tanimlanmis olup DNA
dizisinde belirli bir lokusta meydana gelen tek bir niikleotid degisiminin neden oldugu
polimorfizmi ifade etmektedir. Bir varyantin SNP olarak kabul edilebilmesi i¢in
populasyonun en az %1’inde goriilmesi gerekmektedir. SNP’ler; baz gecisleri,
transversiyonlar, eklemeler ve delesyonlar gibi tek baz diizeyindeki degisimleri
kapsamakta olup nadir nokta mutasyonlarindan ayirt edilebilmeleri sayesinde genetik
belirte¢ olarak O6nemli bir avantaj saglamaktadir (Lander, 1996; Allemailem vd.,

2021).

Glinlimiizde SNP belirtegleri, genomda yaklagik 500-1000 baz ¢ifti araliklarla yiiksek
siklikta bulunmalari, genetik agidan oldukga kararli olmalar1 ve yiiksek verimli
otomasyon sistemleriyle uyumlu yapilart sayesinde yaygin olarak kullanilan
genotipleme araglar1 haline gelmistir. SNP’ler, populasyonlardaki genetik
varyasyonun incelenmesinde ve tiirlerin evrimsel siireclerinin anlasilmasinda énemli

bir rol oynamaktadir (Zengin Sunay, 2010; Sénmezoglu vd., 2010).

Giliniimiizde SNP analizlerinde endoniikleaz sindirimi, DNA ¢ip teknolojileri, alel-
spesifik PCR, dinamik alel-spesifik hibridizasyon ve TagMan tabanli genotipleme gibi
cesitli modern molekiiler teknikler yaygin olarak kullanilmaktadir (Zhao vd., 2018).

SNP’ler, farkl: tiirler ve rklar arasindaki genetik ¢esitliligin aragtirilmasinda basariyla
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kullanilan 6nemli molekiiler belirtegler arasinda yer almaktadir. Diger genetik
markerlarla karsilastirildiginda SNP’ler; genom boyunca genis ve yogun bir dagilim
gostermeleri, yiiksek genetik stabiliteye sahip olmalari, giiclii tekrarlanabilirlik
sunmalar1 ve yiiksek dogrulukla genotipleme imkani saglamalar1 gibi belirgin
avantajlara sahiptir. Bu 0Ozellikleri sayesinde SNP’ler, hizli ve yiiksek verimli
genotiplendirme c¢alismalarinin yiiriitilmesine olanak tanimaktadir. Ayrica es baskin
(kodominant) kalitim gostermeleri, heterozigot genotiplerin homozigot bireylerden
giivenilir bigimde ayirt edilmesini mimkiin kilmaktadir. Modern genomik
uygulamalarda karsilasilan temel zorluklardan biri, tiim genom dizilemesi sonucunda
elde edilen biiyiik veri kiimelerinin analizine yonelik yiiksek verimli ve giivenilir
biyoinformatik platformlarin gelistirilmesidir. Bu tiir platformlar; ¢iftlik hayvanlarinin
genetik kaynaklarinin korunmasi, hastalik direnci ile iliskili genlerin belirlenmesi ve
bu genlerin etkin bi¢imde kullanilmasina yonelik arastirmalar agisindan kritik 6neme

sahiptir (Koopaee vd., 2014).

SNP belirtecleri hayvan 1slahinda, genetik ¢esitlilik calismalari, akrabalik diizeyleri,
genom haritasinin ¢ikartilmasi, genetik markerlarinin tespiti ve ebeveyn se¢imi gibi
bircok calismada kullanilmaktadir (Ozsensoy ve Kurar, 2012). Bu calismalardan

bazilar1 asagida sunulmustur:

Karakag (2017) tarafindan gergeklestirilen calismada, iki farkli sigir irkinda siit ve
iireme 6zellikleriyle iliskilendirilen belirli SNP’lerin degerlendirilmesi amaglanmustir.
Arastirma kapsaminda Yerli Kara (n=80) ve Siyah Alaca (n=80) wrklarina ait
bireylerden kan Ornekleri alinmis, genomik DNA izole edilerek spektrofotometrik
yontemle safligi belirlenmistir. Calismada siit ve tireme Ozelliklerinde rol oynadigi
bilinen 33 gen incelenmis, bunlardan daha dnce bu 6zelliklerle iligkilendirilmis olan
21 gen detayli analizlere dahil edilmistir. Her iki irkta toplam 58 SNP lokusu
genotiplendirilmis; her bir SNP i¢in alel ve genotip frekanslar1 hesaplanmis ve irklar
arasindaki farkliliklar ki-kare testi ile istatistiksel olarak karsilastirilmistir. Sonuglar,
genotiplendirilen 58 SNP lokusunun 31’inin (%53,4) polimorfik oldugunu
gostermistir. Bu lokuslarin 21’inde alel (¥*=6.635) ve genotip (¥*>=9.210) frekanslar
bakimindan iki 1tk arasinda anlamli farkliliklar tespit edilmistir. Yerli Kara ve Siyah

Alaca wrklarinda belirlenen SNP’lerin sekizi siit verimiyle iliskili CSN1S1, DGAT]I,
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CSN1S2, PRL, LALBA ve LTF genlerinde, ii¢ii ise lireme ve biiylime ile iligkili GHI,
IGF1 ve LHCGR genlerinde yer almaktadir. En dikkat cekici farklilik, LHCGR
genindeki rs41256848 kodlu SNP lokusunda gézlenmistir. Yerli Kara irkinda tiim
bireyler homozigot TT genotipine sahipken, Siyah Alaca irkinda TT (0.368), GG
(0.132) ve GT (0.500) genotipleri belirlenmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PIC) her iki
itk i¢in 0.37 olarak hesaplanmistir. Genotiplendirilen polimorfik lokuslar i¢in Fis
degerleri Yerli Kara’da 0.005, Siyah Alaca’da ise 0.009 olarak bulunmus; gbzlenen ve
beklenen heterozigotluk degerlerinin birbirine yakin olmasi, populasyonlarin genetik
dengeye sahip oldugunu ve akrabalik diizeyinin diisiik oldugunu goéstermistir.
Arastirmacilar, 1rklar arasindaki verim farkliliklarinin = incelenen genlerdeki
polimorfizmlerden kaynaklanabilecegini ve daha once cesitli verim o6zellikleriyle
iliskilendirilmis olan bu polimorfizmlerin elde edilen bulgularla kismen
dogrulandigini vurgulamistir. Ayrica SNP’lerin 31’inin polimorfik olmas1 ve bunlarin
17°sinde genotip frekanslar1 agisindan farklilik tespit edilmesi, secilen belirteglerin
ekonomik agidan Onemli oOzelliklerin genetik temellerinin anlagilmasina katki

saglayabilecegini ortaya koymustur.

Kilig (2018) tarafindan gergeklestirilen ¢aligmada, Gilineydogu Anadolu Bolgesi’nde
yogun olarak yetistirilen Ivesi koyun irkinin genotipik ve fenotipik 6zelliklerinin SNP
yontemi ile belirlenmesi amaglanmistir. Arastirma kapsaminda Ivesi koyunlarindan
alinan kan 6rnekleri lizerinde GDF9 geninin ekzon 2 bolgesi incelenmistir. Genomik
DNA izolasyonunun ardindan PCR reaksiyonlarinda 20-30 ng DNA kullanilmis ve
ilgili gen bolgesi (815 bp) primerler araciligiyla cogaltilmigtir. Analizler sonucunda
GDF9 geninin ekzon 2 bolgesinde G/C (SNP1), G/A (SNP2), A/G (SNP3) ve T/C
(SNP4) olmak tizere dort tek niikleotid polimorfizmi tespit edilmistir. Ancak SNP2,
SNP3 ve SNP4 genotipleri ile dogum agirligi arasinda istatistiksel olarak anlamli bir
farklilik bulunmadigi belirlenmistir. Arastirmacilar, yerli koyun irklarinda SNP
varyasyonlarinin arastiritlmasinin, GDF9 geninin ekonomik o6zelliklerle iliskisinin
ortaya konulmasi halinde bu o6zelliklerin iyilestirilmesine yonelik seleksiyon

stratejilerine 6onemli katkilar saglayabilecegini vurgulamigtir.

Berihulay vd., (2019) yaptiklar1 g¢alismada Cin’de yetistiriciligi yapilan keci

populasyonunun genetik cesitliligi ve populasyon yapisini SNP yontemiyle
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belirlemeyi amaglamistir. Calismada alt1 yerli keci irkina ait toplam 193 bireyden kan
ornekleri toplanmustir. Izole edilen genomik DNA’lar, GeneSeek/Neogen firmasi
tarafindan Illumina Goat SNP 50K BeadChip platformu kullanilarak
genotiplendirilmistir. Yapilan analizler sonucunda toplam 47.401 otozomal SNP
belirlenmistir. Irklarda tespit edilen ortalama SNP oran1 %84,7 olup, bu oran Luoping
Yellow irkinda %69,5 ile en diisiik, Jining Grey irkinda ise %93,9 ile en yiiksek
diizeyde bulunmustur. Beklenen heterozigotluk (He) degerleri Luoping Yellow
populasyonunda 0,371, Jining Grey populasyonunda ise 0,405 olarak hesaplanmistir.
Populasyondaki kegciler arasindaki tahmini ortalama cift bazli genetik farklilasma
%S8,6 olup, degerlerin %0,2 ile %16 arasinda degistigi belirlenmistir; bu bulgular
populasyonlar arasinda diisiik ila orta diizeyde genetik farklilasma oldugunu
gostermektedir. Elde edilen sonuglar, ¢calisma kapsamindaki kegi populasyonlarinin
degerli genetik bilgilere sahip oldugunu ortaya koymakta ve Cin’deki kegi genetik
kaynaklarinin siirdiiriilebilir yonetimi ve 1slah programlarinin gelistirilmesi agisindan

onemli bir firsat sundugunu gostermektedir.

Gao vd. (2020) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, Sangay bolgesinde yetistirilen
Chongming White keci irkinin genetik ¢esitliliginin belirlenmesi ve dokuz farkli kegi
k1 ile karsilastirllmasi SNP yontemi kullanilarak amaclanmistir.  Arastirma
kapsaminda 100 keciden alinan kan Ornekleri havuzlama ydntemiyle tiim genom
yeniden dizileme (14-20x derinlik) analizine tabi tutulmustur. Genetik farkliliklarin
ortaya konulmasi i¢in FST ve birlestirilmis heterozigotluk (ZHp) analizleri
uygulanmigtir. Analizler sonucunda Chongming White keci irkinda 23.503.551 tek
niikleotid polimorfizmi (SNP) ve 2.830.800 indel (ekleme/silme mutasyonu) tespit
edilmistir. Diger dokuz keci rki ile karsilastirildiginda, bu irka 6zgii %1,2 oraninda
SNP (271.713) ve %0,9 oraninda indel (24.843) belirlenmistir. Filogenetik analizler,
Chongming White 1irkinin Haimen kegisi ile en yakin genetik iliskiye, Boer 1rki ile ise
en uzak genetik iliskiye sahip oldugunu gostermistir. Ayrica Chongming White irkinin
183 protein kodlayan gende 6zgiin varyantlar tasidigi ve bu genlerden 36’sinin sinir
sistemi, kisa boy, iskelet kas1 morfolojisi ve kulak yapis1 gibi fenotipik 6zelliklerle
iligkili oldugu belirlenmistir. Genom capinda FST ve birlestirilmis heterozigotluk
analizleri, Chongming White ile diger dokuz keg¢i 1rk1 arasinda ortak genlerin varliginm

da ortaya koymustur. Bu genler arasinda sinir sistemi ile iligkili DNAB13, UCP2,
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ZMYNDI1, CEP126, SCAPER ve TSHR; biiyiime ile iliskili UCP2, UCP3, TSHR,
FGFR1, ERLIN2 ve ZNF703; tiiy rengi ile iliskili KITLG, ASIP, AHCY, RALY ve
MCIR genleri yer almaktadir. Arastirmacilar, elde edilen bulgularin Chongming
White kegi irkinin 6zellikle sinir sistemiyle iligkili 6zellikler bakimindan dogal veya
yapay secilim siirecleri sonucunda diger keci irklarindan genetik olarak farklilagmis
olabilecegini gosterdigini vurgulamigtir. Calisma ayrica, tiim genom analizi
yaklasiminin bu yerli irkin genetik ¢esitliliginin degerlendirilmesi ve fenotipik
ozelliklerin ortaya konulmasi agisindan 6nemli bir bilimsel temel sundugunu ortaya

koymustur.

Demir (2023) tarafindan gerceklestirilen ¢calismada, Tiirkiye’de yetistirilen yerli sigir
irklarinda genetik cesitlilik ve seleksiyon izlerinin SNP yontemi ile belirlenmesi
amaglanmistir. Aragtirma kapsaminda alt1 yerli ik (Dogu Anadolu Kirmizisi1 (DAK),
Yerli Kara (YK), Yerli Giiney Saris1 (YGS), Giliney Anadolu Kirmizis1 (GAK), Zavot
ve Boz) ile iki kiiltiir irkindan (isve¢ Esmeri ve Siyah Alaca) toplam 160 bireyden
alinan kan &rnekleri kullanilmustir. izole edilen genomik DNA’lar, 8 ng/ul’nin altinda
olacak sekilde ddRADseq yOntemi ile analiz edilmistir. Analizler sonucunda sigir
irklarinda toplam 1.786.253 SNP tespit edilmis, bunlardan 211.119’unun belirlenen
kalite kriterlerini karsiladigi belirlenmistir. Sekiz irk genelinde ortalama goézlenen
heterozigotluk degeri 0.380 olarak hesaplanmis ve yerli wrklarda kiiltiir irklarina
kiyasla daha yiiksek genetik ¢esitlilik bulundugu gézlenmistir. Yerli irklar arasindaki
genetik mesafenin genel olarak diisiik oldugu, en yiiksek genetik mesafe degerinin
(0.064) Yerli Giiney Sarisi ile isve¢ Esmeri sigirlari arasinda oldugu tespit edilmistir.
Ayrica beklenen (0.456) ve gozlenen (0.400) heterozigotluk degerlerinin en yiiksek
oldugu rkin Yerli Giliney Saris1 oldugu belirlenmistir. Arastirma bulgulari, yerli sigir
irklarinda seleksiyona ugramis gen sayisinin YGS ve YK irklarinda 6, DAK 1rkinda
ise 55 olmak iizere genis bir aralikta degistigini gostermistir. Seleksiyondan etkilenen
genlerin; tireme (CAMK4), biliylime ve gelisme (GDF11, GHR), 1s1 stresine tolerans
(XCL1, PEX14, CORT), mikobakteriyel enfeksiyonlara karst direng (HEBPI,
ST32B), paraziter hastaliklara dayanikliik (DDX59, CAMSAP2), kanama
bozukluklarina direng (P2RY 12) ve hematolojik kanserlerle iliskili siirecler (AP4B1,
BCL2L15, PHTF1) gibi c¢esitli biyolojik islevler ve c¢evresel adaptasyon

mekanizmalariyla baglantili oldugunu ortaya koymustur. Elde edilen sonuglar,
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Tiirkiye’nin yerli sigir populasyonlarinin énemli bir genetik ¢esitlilik potansiyeline
sahip oldugunu ve bu genetik kaynaklarin korunmasi ile etkin 1slah stratejilerinin
gelistirilmesi acisindan SNP tabanli analizlerin giiclii bir bilimsel temel sundugunu

gostermektedir.

Aymaz vd. (2024) tarafindan gerceklestirilen ¢aligmada, yedi farkl yerli koyun irkinda
dogurganlikla iligkili genlerin molekiiler karakterizasyonunun SNP ydntemi ile
belirlenmesi amaglanmistir. Arastirma kapsaminda Ivesi, Karakacan, Kivircik, Sakiz,
Karacabey Merinos, Gokceada ve Cine Capari irklarina ait toplam 311 koyun BMP15
gen bolgesi acisindan incelenmistir. Ayrica bu populasyondan segilen ii¢ 1rka
(Karacabey Merinos, Kivircik ve Sakiz) ait 260 bireyde GDF9 gen bolgesi de analiz
edilmistir. Genomik DNA izolasyonunun ardindan PCR reaksiyonlarinda 20-30 ng
DNA kullanilmis ve primerler NCBI Primer-BLAST araci ile dogrulanmistir. Analiz
sonuglarina gore, BMPI5 geninin ekzon bdlgesinde biri es anlamli P248P
(prolin/prolin), digeri es anlamli olmayan L251P (16sin/prolin) olmak iizere iki varyant
tespit edilmistir. GDF9 geninde ise ekzon 1 bolgesinde es anlamli olmayan R87H
(arginin/histidin) varyanti1 belirlenmistir. Genin ikinci ekzonunda iki es anlamhi
olmayan [V332I (valin/izol6sin) ve E241K (glutamat/lizin)] ile iki es anlamli [E326E
(glutamat/glutamat) ve LI159L (16sin/losin)] olmak {izere toplam dort SNP
tanimlanmistir. V3321 ve E326E varyantlar1 bakimidan heterozigotluk oranlarinin
Sakiz koyunlarinda 0.46 ile Kivircik (0.08) ve Karacabey Merinos (0.13) irklarindan
daha yiiksek oldugu belirlenmistir. Bu durum, Sakiz irkinda gozlenen yliksek genetik
cesitlilik frekansinin, bilinen yiiksek dogurganlik 6zellikleri (ikizlik, ticiizliik vb.) ile
iligkili olabilecegini diisiindiirmektedir. Sonug olarak, belirlenen SNP’lerin daha genis
populasyonlarda incelenmesi, dogurganlik 6zellikleri, yavru sayist ve tekizlik-ikizlik
oranlar1 gibi parametrelerle iliskilendirilmesi ve bu dogrultuda kapsamli iliski

caligmalarinin yiiriitiilmesi dnerilmistir.

Ozdemir (2024) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, Siyah Alaca sigir irkinda
goriilen metabolik hastaliklar ile tek niikleotid polimorfizmleri (SNP) arasindaki olasi
iligkilerin belirlenmesi amaclanmistir. Bu kapsamda, Siyah Alaca irkina ait 1494
bireyden kan Ornekleri toplanmis ve molekiiler analizler i¢in genomik DNA

izolasyonu gergeklestirilmistir. izole edilen DNA &rnekleri, her birinde 8.7 uL
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hacimde 150 ng DNA olacak sekilde Affymetrix Thermo Fisher Axiom platformu
kullanilarak — degerlendirilmigtir. Uygulanan genotipleme ve kalite kontrol
asamalarinin ardindan analizlerde kullanilmak {izere toplam 31.944 SNP uygun
bulunmustur. SNP kalite kontrol ve imputasyon islemleri, R programinda
statgenGWAS paketinin codeMarkers fonksiyonu kullanilarak gerceklestirilmistir.
SNP’lerin istatistiksel anlamlilik diizeyleri Bonferroni ve False Discovery Rate (FDR)
diizeltmeleri esas alinarak degerlendirilmistir. Elde edilen bulgulara gére: Abomasum
deplasmani ile iligkili olarak BTA1 ve BTAG6 lizerinde toplam 15 SNP belirlenmistir.
Asidozis ile iligkili SNP’ler BTAS5, BTA6, BTA10, BTA13, BTA23 ve BTA29
kromozomlarinda yer almakta olup toplam 13 SNP tespit edilmistir. Ketozis ile iligkili
olarak BTAS, BTA11, BTA14, BTA19, BTA23 ve BTA24 {izerinde toplam 16 SNP
tanimlanmuistir. Laminitis i¢in BTA6, BTA20, BTA23, BTA25 ve BTA26 tizerinde 11
SNP saptanmistir. Mastitis ile iliskili varyantlar BTA4, BTA13, BTA15, BTAI6,
BTA17, BTA21 ve BTA24 iizerinde yer almakta ve toplam 15 SNP icermektedir.
Metritis ile iliskili olarak BTA7, BTA11 ve BTA28 {izerinde 3 SNP belirlenmistir.
Distosi 1ile iliskili SNP’ler ise BTA3, BTAI12, BTAI15, BTA19 ve BTA27
kromozomlarinda bulunmakta olup toplam 9 SNP tespit edilmistir. Calisma
sonucunda, Siyah Alaca sigir irkinda metabolik hastaliklara karsi direngle iligkili
onemli SNP’lerin tanimlandig: bildirilmistir. Arastirmacilar, bu varyantlarin genomik
seleksiyon programlarinda aday gen bolgeleri olarak degerlendirilebilecegini ve
hastaliklara daha direngli populasyonlarin gelistirilmesinde 6nemli bir potansiyel

tasidigini vurgulamiglardir.

Hasan (2025) tarafindan gerceklestirilen calismada, Ivesi koyunlarinda siit verimi ve
stit kalitesi ile iligkili oldugu bilinen sitokin sinyal iletimini baskilayan SOCS2 geninde
yer alan rs868996547 SNP’sinin varliginin belirlenmesi amaclanmistir. Arastirma
kapsaminda 210 Ivesi koyununa ait siit verim kayitlar1 ve kan érnekleri toplanmustir.
Siit verimi Fleishman yontemi kullanilarak Milkana Multi Test Air cihazi ile analiz
edilmis; kan orneklerinden elde edilen genomik DNA’nin saflig1 ise 0.5-2 pL 6rnek
hacminde spektrofotometrik olarak degerlendirilmigtir. SNP’nin dogrulanmasi
amaciyla 6zel olarak tasarlanmig TagMan genotipleme testi uygulanmistir. Analizler
sonucunda SOCS2 genine ait C/T, T/T ve C/C olmak ftizere ii¢ farkli genotip

belirlenmis ve mutasyona ugramis T allelinin varligi dogrulanmistir. Caligmada siit
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veriminin 0.091, yag oraninin 0.003 ve yag/protein oraninin 0.037 diizeyinde oldugu;
ayrica loglOSCC (somatik hiicre sayisi) degerinin P<0.015 diizeyinde istatistiksel
olarak anlamli oldugu tespit edilmistir. Buna karsin mutant ve yabani tip genotiplere
sahip bireyler arasinda laktoz, protein ve toplam kuru madde oranlari bakimindan
anlamli bir farklilik bulunmamistir (P>0.05). Ote yandan yas ve paritenin siit verimi
iizerinde Onemli etkiler gosterdigi belirlenmistir (P<0.001). Sonug olarak, SOCS2
geninde ti¢ farkli genotipin varligi dogrulanmis; somatik hiicre sayisi ve somatik hiicre
skoru gibi mastitis gostergelerinin siit verimi ve siit bilesimi lizerinde énemli etkilere
sahip oldugu ortaya konulmustur. Arastirmacilar ayrica, SOCS2 genindeki
r$s868996547 SNP’sini tagiyan bireylerde siit ve yag bilesenlerindeki artigin altinda
yatan biyolojik mekanizmanin daha kapsamli ¢aligmalarla acikliga kavusturulmasi

gerektigini vurgulamstir.
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4. SONUC VE ONERILER

Diinya niifusunun 8 milyarin iizerine ¢ikmasi ve bu artisin hizl sekilde devam etmesi,
gelecekte gida giivenligi ve gida talebi iizerinde ciddi baskilar olusturacaktir.
Hayvansal kokenli gidalar, icerdigi yliksek biyolojik degerli proteinler, vitaminler ve
cesitli besin bilesenleri nedeniyle insan beslenmesinde temel bir konuma sahiptir. Bu
kiiresel stres kosullart gz onlinde bulunduruldugunda, o6zellikle gelismekte olan
iilkelerde hayvansal {iretim, niifusun yeterli ve dengeli beslenmesi, stirdiiriilebilir bir
gecim kaynagi saglanmasi ve artan gida ihtiyacinin karsilanmasi agisindan kritik 6nem

tagimaktadir.

Bu nedenle, diinya genelinde hizla artan gida talebine cevap verebilmek ve hayvansal
iretimde siirdiiriilebilirligi saglamak icin genetik temelli 1slah stratejilerinin
uygulanmasi kacinilmaz hale gelmistir. Bu noktada, molekiiler belirtegler hayvan
1slahinda genetik ilerlemeyi hizlandiran, dogruluk diizeyi ytiksek ve gelecek vaat eden

bir arag olarak 6ne ¢ikmaktadir.

Marker destekli seleksiyonun genomik temelli yaklagimi, hayvan irklarimin belirli
cevresel kosullara adaptasyonunun altinda yatan genetik ve genomik mekanizmalarin
ortaya c¢ikarilmasinda 6nemli bir potansiyel sunmaktadir. Molekiiler belirtegler,
hayvancilikta genetik kaynaklarin korunmasi ve bu kaynaklarin dogru sekilde
tanimlanmasi a¢isindan kritik olup, kiiresel iklim degisikligi kosullar altinda fenotipik
ve genotipik verilerin birlikte degerlendirilmesine olanak saglamaktadir. Bu biitiinciil
yaklasim, yerel irklarda ytiriitiillen genetik iyilestirme programlarinda adaptasyon
kabiliyetinin korunmasimi desteklerken, yiiksek verimli endiistriyel irklarda ¢evresel
stres faktorlerine karsi adaptasyonun artirilmasi i¢in yeni ve islevsel molekiiler

araglarin gelistirilmesine de zemin hazirlamaktadir.

Yaptigimiz tez ¢calismasinda, molekiiler destekli markerlarin hem geleneksel hem de
modern 1slah yontemleriyle entegre edilmesinin, hayvan 1slahinda genetik ¢esitliligin
korunmasi, verim ve kalite 6zelliklerinin gelistirilmesi ve hastaliklara karsi direng
saglayan genlerin belirlenmesi agisindan yenilik¢i ve son derece umut verici bir
yaklasim oldugu ortaya konulmustur. Bu calisma kapsaminda, hayvan islahinda

yaygin olarak kullanilan 6nemli molekiiler ve DNA belirteclerinin temel kavramlari,
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metodolojik yaklasimlar1 ve uygulama alanlari ayrintili bigimde ele alinmistir.
Molekiiler belirte¢ tekniklerinin genel prensipleri agiklanmis; belirteg uygulamalarina

yonelik kritik kavramlar kapsamli bir sekilde tartigiimigtir.

Incelenen arastirmalar, molekiiler belirteclerin hayvan 1slahi siireglerinde ¢ok sayida
avantaj sundugunu ve seleksiyon programlarinin etkinligini artirmada 6nemli katkilar
sagladigini gostermektedir. Bunlar;

v Zaman tasarrufu saglamasi

v Dabha hassas ve daha dogru se¢im yapilmasi

v Cevre kosullarindan etkilenmeyen sonuglar vermesi

v" Ozellikle ¢ok sayida genin kontrol ettigi karmasik 6zelliklerde avantajlar

saglamasi

<

Hayvan 1slahinda yeni ¢esitlerin gelistirilme olanak saglamasi
v' Birgok alanda (veterinerlik, su tirinleri, tip vb.) entegre edilerek basarilar

saglanmasidir.

Arastirmacilar tarafindan daha once yiiriitiilen ¢aligsmalar, ¢iftlik hayvanlar1 genetigi
alaninda dikkate deger bilimsel ilerlemeler saglamistir. Bu arastirmalar, biliytime hizi,
slit ve et verimi, yavru sayisi, genetik cesitlilik ve genetik haritalama gibi bir¢cok
onemli ozelligin ¢ok faktdrli yapiya sahip oldugunu hem genetik hem de cevresel
etmenlerin bu 6zellikler lizerinde belirleyici rol oynadigini ortaya koymustur. Ayrica
elde edilen bulgular, koyun, ke¢i ve sigir gibi ¢iftlik hayvani populasyonlarinda
seleksiyon yanitin1 en {ist dilizeye c¢ikaracak yontemlerin gelistirilmesine ve

uygulanacak protokollerin olusturulmasina énemli katkilar sunmustur.

Bir molekiiler belirtecin kullanilmasi, istenilen 6zelliklerin ortaya c¢ikmasinda rol
oynayan genomik bolgeleri tasiyan hayvanlarin se¢imini ifade eden marker destekli
seleksiyon kavraminin temelini olusturmaktadir. Marker destekli seleksiyonun,
geleneksel 1slah yontemlerine kiyasla seleksiyon hizini ve dogrulugunu artirmasi, bu
yaklasim1 hayvansal biyoteknoloji alaninda Onemli bir doniim noktas1 haline

getirmistir.
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Bir lokusta birden fazla genin tanimlanabilmesi, bu genlerin fonksiyonlarinin
belirlenmesi ve aralarindaki etkilesimlerin anlasilmasi gibi faktorler, marker destekli
seleksiyonun uygulama alanlarint daha da degerli kilan unsurlar arasinda yer
almaktadir. Bununla birlikte, ilgili belirteglerin gercek potansiyelinin ortaya
cikabilmesi icin, yontemlerin fizibilitesi gbz Onilinde bulundurularak fenotipik
seleksiyon ile uyumlu sekilde entegre edilebilecek stratejilerin gelistirilmesi
gerekmektedir. Bu tiir stratejiler, molekiiler teknolojilerin sundugu olanaklardan tam
anlamiyla yararlanmak ve 1slah programlarinin etkinligini artirmak agisindan kritik

oneme sahiptir.
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Tez Danismani

(Unvant, Adi, Soyadi) Dr. Ogr. Uyesi Ilkay BARITCI

Tez Bashg: Ciftlik Hayvanlarinda Yapilan Marker Destekli Seleksiyon

Calismalari
RAPOR BILGILERI
Raporlama Asamasi Tez Savunma Sinavi Sonrasi
Sayfa Sayisi 75
Raporlama Tarihi 19/02/2026
Benzerlik Orani (%) 24

Yukarida bilgileri verilen tez ¢alismamin toplam 75 sayfalik kismina iliskin, 19/02/2026
tarihinde sahsim/tez danigsmanim tarafindan Turnitin isimli intihal tespit programindan asagida
belirtilen filtrelemeler uygulanarak alinmis olan intihal raporuna gore, tezimin benzerlik orani
% 23 olarak tespit edilmistir.

Uygulanan filtrelemeler:

[0 Baslangig Boliimleri (Kabul ve Onay sayfasi, Tesekkiir sayfasi, Ozet/Abstract) harig
[] Kaynaklar harig

[J Alintilar hari¢/dahil

Diger (Her sey dahil)

Tezimin benzerlik oram, Dicle Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii Intihal Raporu Uygulama
Esaslarinda belirtilen iist sinir benzerlik oranin1 agmamaktadir. Tez benzerlik orani {ist sinir
benzerlik oraninin altinda olsa dahi aksinin tespit edilmesi durumunda her tiirli yasal
sorumlugu kabul ettigimi ve hukuki sonuglarina razi oldugumu bildirir,

geregini arz ederim.

Ogrencinin Ad1, Soyadi: Enfal ONCU GUL
Tarih: 20/02/2026
Imza:

Damsman Adi, Soyadi: Dr. Ogr. Uyesi Ilkay BARITCI Imza:
Tarih: 20/02/2026

Ana Bilim Dal Baskam Adi, Soyadi: Prof. Dr. Nihat TEKEL ~ Imza:
Tarih: 20/02/2026
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