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ONSOZ

Ulkemizde yaban hayati alaninda yapilan gerek ekolojik gerekse genetik
caligmalar oldukga smirlidir. Kaybolmakta olan yaban hayati tiirlerinin korunmasi

icin ekolojik ve genetik ¢alismalarin arttirilmasi gerekmektedir.

Evcil tirlerin yaban irklarindan koken aldigi disiintildiiginde yaban
hayatinda bulunan hayvanlarin biyolojik ¢esitliliginin tespiti daha Onemli
halegelmektedir.Tiirkiyezengin biyogesitlilige sahip 6nemli bir gen merkezidir ve
birgok hayvaninin evcillestirilme siirecinde merkez konumdadir. Fakat buna ragmen
Tiirkiye’de yetistiriciligi yapilan bir¢ok evcil ¢iftlik hayvaninin ¢ok azinin kékenleri
hakkinda detayl bir aragtirma yapilmistir.

Molekiiler tekniklerin gelismesiyle evcil hayvanlarin kokenleri ve yaban
hayvanlariyla genetik iligskileri konusunda daha detayli bilgiler alinmaya
baslanmigtir. DNA markorlerinden olan mikrosatellitler, konu ile ilgili ¢aligmalarda

oldukea kullanish bilgiler saglamasindan dolayi siklikla tercih edilmektedir.

Sunulan ¢alismada, mikrosatellitler kullanilarak Tiirkiye'de bulunan bazi evcil
keci tiirleri ile Yaban Kegisi (Capra aegagrus) arasindaki genetik benzerlik ve
farkliliklar arastirilmistir. Bu amacgla 20 adet mikrosatellit markoér kullanilmais,
Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile ilgili bolgeler ¢cogaltilmis ve kapiller elektroforeze

tabi tutularak genotipleri belirlenmistir.
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Populasyonlarin molekiiler diizeyde karakterizasyonu, populasyon i¢i ve populasyonlar arasi
genetik uzakliklarin belirlenebilmesine olanak saglar. Bu amagla mikrosatellitler; dogal segilimden
etkilenmedikleri ve populasyon i¢i ve arasi farklilagmalari zamana ve mutasyon hizina bagh olarak
dogrudan yansittiklari i¢in populasyon genetigi ¢alismalarinda siklikla tercih edilmektedir. Sunulan bu
calismada Kilis, Shami, Honamli, Saanen, Kil ve Ankara Kegisi ile Yaban kegileri arasindaki genetik
benzerlik ve farkliliklar 320 adet birey kullanilarak arastirilmistir.

Standart fenol/kloroform yontemi kullanilarak DNA izolasyonu yapilmistir. Toplam 20 farkli
lokus (MM12, ILSTS030, CSSM39, RT1, CSRP26, ETH10, BMC1009, BM848, INRABERN172,
ILSTS11, TGLA122, ILSTS05, ETH152, CSSM43, IDVGA29, FCB20, INRAO5, BM203, FCB304,
MB25) kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonu ile mikrosatellit bolgeleri ¢ogaltilmistir. PZR {iriinleri
Beckman Coulter CEQ-8000 Genetik Analiz Sistemi kullanilarak kapiller elektroforeze tabi tutulmus
ve markor genotipleri (allelleri) belirlenmistir.

Istatistiksel analizlerde temel parametreler olan toplam allel sayzs1, allel frekanslari, gézlenen
heterezigotluk (H,), beklenen heterezigotluk (H.), Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluk
parametreleri hesaplanmistir. Toplam allel sayilarininfarkli lokuslar igin 4 ile 25 arasinda degistigi
gozlenmistir.Ortalama gozlenen heterezigotluk (H,) degerlerinin 0.499 ile 0.632 arasinda, beklenen
heterezigotluk (H,) degerlerinin ise 0.609 ile 0.705 arasinda degistigi belirlenmistir. Yapilan Structure
analizi ve FCA grafigine gore Yaban kegilerinin genetik olarak diger evcil kecilerden daha saf oldugu
ve ayr1 olarak gruplanabildigi goézlemlenmistir. Ayrica yapilan analizlerde Ankara kegilerinin
Eskisehir ve Lalahan diye tabir edilen hatlariin genetik olarak bir farkliliginin bulunmadigt

belirlenmistir.

Anahtar Sozciikler: Genetik ¢esitlilik;kegi; mikrosatellit
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Characterization of populations on molecular level makes it possible to define genetic
distances among and between the populations. For this purpose, microsatellites are frequently
preferred for that they are not subject to natural selection and that they show variations among and
between populations directly according to time and mutation speed. In this study, the genetic
similarities and differences between Kilis, Shami, Honamli, Saanen, Hair, Angora and Wild goatswere
investigated through the use of 320 individuals.

DNA isolation was conducted through standard phenol/chloroform method. By using 20
different locus, polymerase chain reaction and microsatellite regions were multiplied. Though the uses
of Beckman Coulter CEQ-8000 Genetic Analysis System, PZR products were electrophoresed and
their marker genotypes were identified.

Total number of alleles (which are the basic parameters in statistical analysis), heterozygosis
with observed allele frequencies, expected heterozygosis and Hardy-Weinberg Equilibrium
compatibility parameters were calculated. It was observed that the number of total alleles vary
between 4 and 25 for different loci. While observed average heterozygosis value differ between 0,499
and 0,632, it was seen that expected heterozygosis is between 0,609 and 0,705. According to Structure
analysis and FCA graph, it was observed that Wild goats are genetically purer than other domestic
goats and that they can be classified separately. Furthermore, it was found that there were no genetic
differences between Ankara goats Eskisehir and Lalahan genres.

Keywords:Genetic Diversity;goat; microsatellite



1.GIRiS
1.1.Evcillestirme Tarihi ve Kecinin Evcillestirilmesi

Beslenme tarihimiz incelendiginde, insanlarin baslangictacesitli meyve, bitki
ve bitki kokleri gibi gidalar tiikettigi bilinmektedir. Fakat besin kitliklar1 sirasinda
bitkisel besin bulamayan bireyler orman disindaki genis arazilere ¢ikip gruplar
halinde avlanarak beslenme ihtiyaclarin1 karsilamaya baslamislardir. Insanlar
990.000 sene avland1 ve topladi, avci ve toplayict olarak gégcebe bir yasam siirdiirdii.
Insanoglu tarim yapmaya baslamasiyla birlikte 10.000 yi1l kadar once yerlesik
yasama gecebilmigtir. Tarimbeslenme agisindan biiyiik katki saglamig, tarim
sayesinde diizenli olarak besin iretilmeye baslanmig,boylece gogler ve avlanma
sebebiyle olan oliimler neredeyse yok olmustur. Tarima gegilsede yiyecek toplama
ve avcilik faaliyetleri terkedilmemis, insanlar tarim ile trettigi yiyecegini topladiklar
ve avladiklari ile desteklemistir. Ote yandan gdcebe bir hayat tarzindan uzaklasip
tamamen yerlesik hayatin ortaya ¢ikabilmesi i¢in bazi hayvan tiirlerinin
evcillestirilmesine ihtiya¢ duyulmustur.Evcillestirilen bitki ve hayvan sayisi arttik¢a
dogal yiyecek kaynaklarina bagimlilikta azalmistir (Baskici 1998).

Evcillestirme insanlik i¢in 6nemli bir degisime olanak saglamis, insanlar avci
ve toplayict durumdan kendi yiyecegini iiretebilecek konuma gelmistir. Bitki ve
hayvanlarin evcillestirilmesinin bu tiirlerde biiylik bir deg8isime sebep olmasina
karsin bitki ve evcil hayvanin kokenleri hakkinda ¢ok az arastirma yapilmis ya da

yapilan aragtirmalarin sonuglaridogru sekilde yorumlanamamustir (Baskict 1998).
1.1.1. Keginin Evcillestirilmesi

Evcillestirmenin baslangici ile ilgili pek gok goriis ortaya atilmistir. insanlarm
hayvanlara ihtiyag duymasi ve bu ihtiyaclar1 dogrultusunda hayvanlar1 evcillestirdigi
diistinilmektedir. Bu durum dini bir amag¢ olarakhayvanlarin kurban olarak
kullanilmasi, et ve kiirk gibi ihtiyaglar1 karsilamak i¢in evcillestirmenin “icat
edildigi" teorisini birlikteigerir. Insanlar evcillestirdigi hayvanlarda éncelikli olarak
et lezzeti vekiirk kalinligina dikkat etmis,bunlarinyan1 sira hayvanlarin gruplar
halinde kalabilme ve kontrol altinda tutulabilir 6zellikte olmasin tercih etmistir. Bu
bilgiler 15181nda insanin ilk evcillestirdigi tiirlerin biiylik ¢ogunlugunun siirii halinde

yasayan toynakli hayvanlar olmasi sasirticidegildir (Baskict 1998).



Hayvanlarin evcillestirilme stirecinin tanimlanmasive
arastirtlmasibitkilerinkinden daha zordur.Tarihgiler Pleistosen doneminde insanlarin
stiri  hayvanlart ile ortak bir yasamalanlar1 ve iliskisi iginde oldugunu
veevcillestirmeye gecisin sadeceGiiney Bati Asya'da degil, Eski Diinya'nin degisik
kitalarindada olduguna deginmektedir (Singer ve ark 1958).

Hayvanlarin  evcillestirilme  sirasinin =~ genellikle  soyle  oldugu
diistinilmektedir; "Copg¢ii" hayvanlar (kopek) ilk evcillestirilen hayvan olarak
bilinmektedir. ikinci grup genis arazilerde yayilim gdsteren mevsimsel gocler yapan
ve dayanikli olan hayvanlardi, bu nedenle insanla birlikte gég¢ebe yasama uyum
saglayabilenhayvanlarin (koyun, kegi vs) ikinci grupta oldugu diisiiniilmektedir.
Bahsedilen hayvanlar avlanmayla birlikte insana yiyecek sagliyordu ve budurum
insanlarm yerlesim yerlerinin kalict olmasimidasaglamistir. Ugiincii grup, tarima
gecisle baslayan yerlesik hayat ile evcillestirilen sigir gibi biiyiik bas hayvanlardir.
Ulasim araci, yiik tasima, binme ve ¢ekme isleri i¢in evcillestirilenler(yaban esegi,
deve, at vs.) ise dordiincii grubu olusturmkatadir. Insanlarin hizmetine giren en son
hayvanlar at ve deve olarak bilinmekte olup bunlar kesim i¢in ¢ok fazla
kullanilmamistir. Karbon yontemi ile kegi ve koyunun gibi hayvanlar incelendiginde
evcillestirmeninM.0.6.000’lerde  basladigi, kecinin  koyundan daha erken
evcillestirildigi disiiniilmektedir(Singer ve ark 1958).

Evcillestirme; bazilar1 genetik evrim mekanizmalarinin (seleksiyon ve
mutasyon) insan eliyle yonlendirilmesi ile birlikte insanlarin kullanimina uygun
populasyonlarin elde edilmesi daha hizli bir sekilde olmustur (Akgapinar 1994,
Maijala 1997).

Evcillestirme; toplumlarin ¢evreden etkilenmeden sahip olduklari gida
kaynaklarmi yonetebilmelerine olanak saglamistir. Bu sayede insanlik yeni
teknolojiler gelistirebilmis ve medeniyetlerin gelisebilmesi miimkiin olmustur (Zeder
2008). Bu durum hayvanlarda viicut biyiikligiiniin azalmasi seklinde ortaya
¢ikmaktadir (Uerpmann 1979, Meadow 1989).

Stirti hayvanciliginda disi hayvan tercih edilmesi yavru ve siit verimi
bakimindandaha onemli bir ekonomik deger oldugu icin daha fazla tercih
edilmektedir. Bu nedenle erkek/disi oraninin, disi hayvandan tarafa kaymaya

basladig1 zaman aralig1 evcillestirme merkezlerinin tespiti i¢in en 6nemli isaretolarak
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kabul edilmektedir(Zeder 2008).Evcillestirme tarihi iizerine yapilan ¢alismalar
1990’larin sonuna kadar daha ¢ok arkeolojik bulgular {izerinden olmustur. Zoolojik
arastirmalar yapan arkeologlar, yaban hayvanlarmin evcil siirii hayvanlaria

doniismiis olduklarini morfolojik olarak tanimlamislardir (Zeder ve ark 2006).

Yapilan arkeolojik ¢alismalar ve degerlendirmeler sonucunda Diinya’da

baslica3 evcillestirme merkezi oldugu diistiniilmektedir.

1) “Bereketli Hilal” Israil, Urdiin, Liibnan, Suriye, Giineydogu Anadolu, Dicle

(Tigris) ve Firat (Euphrates) nehirlerinin arasinda kalan bolge, Irak ve Bati Iran
2) Indus Vadisi; Dogu Asya, Cin

3) And Sira Daglar1; Andeas Chain, Giiney Amerika (Bruford ve ark 2003).

[ " Alpaka ve Lama [l Sigir, domuz koyun ve yabani kegi Buffalo, domuz ve yak]

Sekil 1.1. Ciftlik hayvanlarinin diinya tizerindeki evcillestirilme merkezleri (Bruford
ve ark 2003).

Zeder (2008),diger iki evcillestirme merkezi haricinde evcillestirme merkezi
olarak Anadolu’nun da iginde yer aldigi Bereketli Hilal bolgesinin 6nemine dikkat
cekmektedir.
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Sekil 1.2. Tiirkiye ve Bereketli Hilal olarak adlandirilan bolge igerisinde bazi ¢iftlik
hayvanlarinin evcillestirildigi bolgeler ve yaklagik zamanlar1 (Zeder 2008).

Anadolu evcillestirilen hayvanlarin  barindirilabilmesi i¢in uygun bir
cografyaya sahiptir. Anadolu’nun ayni zamanda evcillestirme siirecinde farkli
evcillestirme bolgeleri arasindaki kaynasmalar ve degisimler agisindan 6nemli bir

bolge olabilecegi belirtilmistir (Zeder 2008).

Arkeolojik veriler dogrultusunda kegiler ve diger c¢iftlik hayvanlarinin
kokenlerinin  “Asya’nin Bereketli Hilal” (fertile crescent) bdolgesi olabilecegi
diistiniilmektedir (Zeder ve Hesse 2000, Luikart ve ark 2001, MacHugh ve Bradley
2001, Bruford ve ark 2003, Zeder 2008).

Anadolu topraklarmin bir kismininda i¢inde yer aldigi Bereketli
Hilal’inkeginin evcillesmesindeen 6nemli birincil merkez oldugu kabul edilmektedir
(MacHugh ve Bradley 2001).Yapilan birgok ¢alisma evcillestirmenin Bereketli Hilal
olarak bilinen bolgede 11000 yil once, neolitik ¢agin baslarinda ortaya ¢iktigini
desteklemektedir. Zeder ve Hesse (2000), evcillestirmenin merkezinin Bereketli
Hilal oldugunu dogrulamaktadir. Koyun, keci ve domuz gibi tiirler iran, Irak, Zagros
daglarindan, Suriye’den, Giineydogu Anadolu’dan ve Dogu Akdeniz’den toplanarak
insan kontroliindekidiger alanlara yayilmistir (MacHugh ve Bradley 2001). Bir¢ok
arastirmacievcillestirme siirecinin belirlenmesi, evcillestirme yapilanbu yerlesim

alanlariin sosyal ve c¢evresel etkilesimlerini tanimlamak i¢in c¢alismaktadir.



Arastiricilar, modern yaban kegisi (Capra hircus aegagrus) ile bereketli Hilal iginde

ve disinda bulunan ke¢i populasyonlartyla ¢alismalar yapmislardir (Agaoglu 2010).

Ke¢i yedi milyon yil 6nce evrimini tamamlamis ve gelismistir. Ancak
yaklasik olarak 11.000 y1l 6nce evcillestirilebilmistir (Mason 1984, Fernandez ve ark
2005, Zeder 2008). Diger c¢iftlik hayvanlarinin aksine kegiler yiiksek sicakliklarda
yasayabilirler ve daha esnek bir beslenme aligkanligina sahiptirler (Luikart ve ark
2006). Yapilan arastirmalar bu hayvanlarin binlerce yil dnce insanlarla beraber gogle
tasinmasinin insanhigin gelisiminde biiyiik 6neme sahip oldugunu gostermektedir
(Porter 1996). Birgok arkeolojik ¢alismaya gore kegi ilk evcillestirilen herbivordur
(Zeder ve Hesse2000, Joshi 2004,).

Cizelgel.1l.Kecinin evcillestirme yerleri oldugu diisiiniilen bolgeler ve karbon
yontemi ile evcillestirilme tarihi (Kul 2010).

Ulke ve Bélgeler Kazi Alanin Bulundugu yer Evcillestirilme Tarihi
Tiirkiye; Toroslar, Urfa Nevali Cori 8.500-8.000 M.O
Tiirkiye; Toroslar, Urfa Cayonu 8.500-8.000 M.O
Tiikiye; Aksaray Asikli Hoyiik 8.500-7.800 M.O
Giiney Kibris Shillorokambos 8.500-8.000 M.O

Iran; Zagros Daglar Ganj Dareh 8.000-7.800 M.O
[srail; Giiney Levant Jericho 7.500 M.O
Pakistan;Baluchistan Mehrgarh 7.000 M.O

Evcil kegiler Capraaegagrus’tan koken almislardir (Naderi ve ark 2007,
Naderi ve ark 2008).Keci (C. hircus) ninilk evcil siirii hayvani oldugu ve Indus
vadisinden baslayarak Yakin Dogu'ya kadar olan bir cografyada yasamis olan vahsi
keciden koken aldigi tahmin edilmektedir. Vahsi keciler Avrupa’dan Kuzey
Afrika'ya kadar yayilmistir fakat modern keg¢inin en muhtemel atasinin Giiney Bat1

Asya ile smirli bolgede yayilmis oldugu diistiniilmektedir (Kul 2010).

Keciler kotli ¢evre kosullarina ve yetersiz beslenme durumlarina dayanikl
hayvanlardir (Akcapinar 1994). Luikart ve ark (2006)’nin yaptiklart caligmada
kegilerin diger ciftlik hayvanlarma kiyasla daha esnek bir beslenme aligkanligina
sahip oldugu, bu nedenle evcillestirilen ilk hayvan tiirlerinden birisi oldugu

belirtilmektedir.Kegciler biyogesitlilik agisindan énemli bir hayvan tiirlidiir. Tarima ve



insan beslenmesine 6nemli katkilart nedeniylebeslenmeye yonelik yapilan geligtirme

arastirmalarinda siklikla tercih edilmektedir (Rout ve ark 2008).

Farkli yem ve gida maddelerine karsi ¢ok segici olmamasi; beslenmeye oranla
siit veriminin diger c¢iftlik hayvanlariagére daha yiiksek olmasi gibi faktorler
ke¢inin 6nemli 6zelliklerindendir. Kegi (Capra hircus), “fakir adamin sigir1 (poor
man’s cow)” olarak isimlendirilen bir hayvandir. Bu ismi sert doga kosullarina
dayanikliligr ve kalitesiz yemleri kaliteli proteine ¢evirmesinden dolayr almustir.
Kecinin arkeolojik ve ekonomik Onemi de burada yatmaktadir. Gelismekte olan
iilkeler icin kegi, et, siit, deri ve kil ortiileriyle 6nemli birer kaynak olusturur. Keci
yetistiriciligi, sayilan ozellikleri ile ekonomik ve yasam kalitesi diisiik lilke ve
isletmelerin ekonomilerinde 6nemli bir yeritemsil etmektedir. Tiirkiye’de birgok
bolge cografi ve sosyo-ekonomik agidan kegi yetistiriciligi igin olduk¢a uygun

kosullara sahiptir (Sengonca 1989, Simsek ve Bayraktar 2006).

Kiigiikbas hayvanlarin ortalama % 20’sini olusturan kegi sayisinda 1990’larin
basindan bu yana oldukca yiliksek oranli azalmalar olmustur. 1991 yilinda 10.7
milyon civarinda olan kegi say1s12001 yilinda 7.02 milyonve 2014 yilinda 11 milyon
olarak bildirilmistir (TUIK 2014).

1.1.2.Tiirkiye’de Kegi Yetistiriciligi

Tiirkiye’de hayvancilik énemli bir ge¢im kaynagidir. Ozellikle Anadolu’nun
ilk evcillestirme merkezi oldugu ve diger evcillestirme bdlgelerine yakin go¢ yollar
tizerinde bulundugu disiiniildiigiinde hayvanciligin giiniimiiz i¢in etkileri daha iyi
anlagilabilir. Anadolu bu nedenle Diinya’nin en 6nemli gen merkezlerinden birisi
durumundadir. Molekiiler ¢alismalar (Loftus ve ark 1999, Troy ve ark 2001, Lenstra
ve ark 2005) ve arkeolojik kanitlar (Zeder ve Hesse 2000, Joshi ve ark 2004) koyun,
sigir, ke¢i ve domuzun Anadolu'da yada ¢ok yakininda evcillestirilmis oldugunu
gostermektedir (Bruford ve ark 2003, Zeder 2008). Kegi, sigir ve koyunlari kapsayan
genetik caligsmalarilgili tiirlerinAvrupa’ya Anadolu’dan gectigini ¢ok kuvvetli olarak
desteklemektedir (Renfrew 1991, Loftus ve ark 1999, Troy ve ark 2001, Lenstra ve
ark 2005).



En Onemli gen merkezlerinden biri olan Tiirkiye zengin bir biyolojik
cesitlilige sahiptir. Hayvansal iiretim denildiginde, ekonomik olarak Gnemi olan

ciftlik hayvanlar1 akla gelir.

Keg¢inin ekolojik ve biyolojik kapasitesi diger hayvanlara gore daha esnektir.
Kegilerde rumende bir boliimiin su deposu olarakkullanilabilmesi, keg¢inin kurak ve
bitki Ortiisii az olan cografyalara adaptasyonunu kolaylastirmaktadir. Giiniimiizde
cok tartisilan kiiresel 1sinma veya kiiresel iklim degisikliklerinde meydana gelen yeni
kosullara uyumda keginin en avantajli hayvanlardan birisi olacagi diisiiniilmektedir

(Darcan ve Dagkin 2010).

Tiirkiye’de keci yetistiriciligi, daha ¢ok ormanlik alanlar veya buralara yakin
bolgeler, tarima ve diger hayvan tiirlerinin yetistirilmesine pek uygun olmayan sarp
arazilerde yapilmaktadir. Ke¢i bu haliyle 500.000 civari isletme ileyaklasik iig
milyon insanin ge¢imindeolduk¢a 6nemli bir sektorii temsil etmektedir (Dellal ve
Dellal 2005).

Gliglii  adaptasyon  oOzelligi ile ke¢i diinyanin birgok iilkesinde
yetistirilmektedir. Ancak en fazla Akdeniz iilkeleri ile Hindistan’a kadar olan iliman
iklim kusagindaki Orta Dogu iilkelerinde beslenmektedir. Yetistirildigi tilkelerdegelir
diizeyi disiik ailelerin hayvansal protein ihtiyaglarinin karsilanmasinda en 6nemli

kaynaklardan birisini temsil etmektedir (Darcan ve Daskin 2010).

Giliniimilizde refah seviyesinin artirilmasi ve siirdiiriilebilmesi agisindanelde
olan kaynaklarin etkin ve verimli olarak kullanilabilmesi en 6nemli adim teskil
etmektedir. Bunu yaparken ise ekosistemi korumak, ekonomik kalkinmanin devami
ve siirdiiriilmesi, ¢evre ve cografi kosullarin dogal olarak kalabilmesi agisindan
onemlidir. Bu ekosistem igerisindeki tiirlerden biriside elbette kecidir. FAO’nun
2008 yili verilerine gore keci sayisinin en fazla oldugu tilkeler sirasiyla; Cin,
Hindistan, Pakistan, Banglades ve Nijerya’dir. Tiirkiye yaklagik 5.6 milyon bas keci
varligi ile diinyada % 0.65 oraninda bir pay almaktadir (www.fao.org).


http://www.fao.org/

1.1.3.Tiirkiye’deBulunan Baz1 Kec¢i Tiirleri ve Bunlarin Bolgelere Gore

Y etistiriciligi

TUIK’in 2014 yili verilerine gore Tiirkiye’de halen 11 milyon bas kegi
bulunmaktadir. Ke¢i varhiginin biiyiik bir kismininAnadolu’nun tiim bolgelerine
yayilmis olan kil kegileri olugturmaktadir. Kil kegileri yaygin olarak orman ici ve
kenarinda yetistirilmektedir. Tiftik kecisi yetistiriciligi ise kil kegilerinden sonra
ikinci sirada yeralmaktadir. Tiirkiye’de kil ve tiftik kegisi disinda, sayilar1 az olmakla
birlikte, daha ¢ok Bati Anadolu kiy1 seridinde Malta kecilerinin, Kilis ve ¢evresinde
ise Kilis, Shami ve Honamli kegilerinin yetistiriciligi yapilmaktadir. Son yillarda Ege
ve Marmara Bolgeleri’nde Saanen melezi kegi yetistiriciliginin de gelisme gosterdigi

saptanmistir (Kaymake1 ve Dellal 2006).

Bolgelerin keci varligi bakimindan siralamasi yapildiginda ise ilk sirada
Akdeniz Bolgesi daha sonra ise Gilineydogu Anadolu, Orta Dogu Anadolu, Ege, Bat1
Marmara, Bati Anadolu, Kuzeydogu Anadolu, Dogu Marmara, Orta Anadolu, Bati
Karadeniz ve son sirada da Dogu Karadeniz Bolgesi yer almaktadir (TUIK 2014).

Tiirkiye’de kegi varligr 6zellikle 1980°1i yillarin bagindan itibaren hizli bir
diisiis gostermeye baslamistir.Bunun sonucunda da son 25 yil iginde Kil kegisinde ve

Ankara kegisinde biiyiik bir sayisal gerileme olmustur (TUIK 2014).

Keci varligindaki azalmanin siiphesiz farkli nedenleri vardir; bunun en 6nemli
nedeni kamu uygulamalarinda kiigiikbas hayvancilik sektoriinin - géz ardi
edilmesidir.Ayrica kentlere go¢ nedeniyle isletme sayisinda ve geng niifustaki
azalmalar, pazar kosullarinin yetistirici aleyhinde olmasi, kegicilik iirinlerine olan
talebin yetersizligi, mera alanlarinin daralmasi, ¢goban masraflarinin yiiksekligi ve
coban bulmadaki gii¢liikler ile girdi maliyetlerindeki artiglar ise keg¢i sayisindaki

azalmanin diger nedenleri olarak bilinmektedir(Ertugrul ve ark 2010a).
Shami (Sami, Damaskus) Kegisi

Shami Kegisi Suriye, Liibnan, Urdiin, Israil, Kibris ve Tiirkiye gibi iilkelerde
yetistiriciligi yapilan, siit verimliligi yiiksek bir keci irkidir. Onemli yerli kegi
irklarimizdan  biridir ve melez Kilis Kegisinin olusumunda rol oynadigi
diistiniilmektedir (Keskin 2002, Keskin ve ark 2007). Shami kegilerinin Aleppo
Kegisi, Suriye Kegisi, Sam Kegisi, Damaskus Kegisi, Mente Kegisi gibi bir¢cok ismi
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vardir. Kokeni Halep kegilerine dayanan Shami Kecisi basta Reyhanli ilgesi olmak
lizere Hatay ilinde 2-10 baslik aile isletmeleri halinde yetistirilen, siit verimi yiliksek

bir kegi irkidir (Aytug ve ark 1990).
Kilis Kegisi

Her tiirlii iklim kosuluna iyi uyum saglayabilen, kiigiik aile isletmeleri halinde
veya genis siiriiler halinde yetistiriciligi yapilan Kilis kegisi uzun yiiriiytislere
dayanikli saglam viicut yapisina sahiptir. Kilis kecisi melez bir irk olarak siit ve dol
verimi yiiksek olan bir ke¢i rkidir. Siit¢ii Kilis kegilerinin Giiney Dogu Anadolu ve
Dogu Akdeniz Bolgesinde yaygin olarak yetistiricili§i yapilmaktadir. Ozellikle
Hatay, Gaziantep ve Urfa dolaylarinda yetistirilen bu irk Suriye’den getirilen Halep
kecileri ile Kil kegcileri arasinda yapilan melezleme ile ortaya ¢ikmistir. Kilis kegileri;
genellikle siyah renklidir, kahverengi, gri ve hatta alaca olanlarina da az da olsa
rastlanir. Kulaklar ¢ok uzun, genis ve sarkiktir. Kilis kegileri genellikle boynuzludur.
Ancak boynuzsuz hayvanlar erkek ve diside de bulunmaktadir. Meme iyi gelismis
olup iki bacak arasinda 6ne dogru uzanmaktadir (Ertugrul 2007).

Honamh Kegisi

Honamli, “Hun naml1”, Hun diyarindan gelen ilk Yoriik asireti oldugu i¢in bu
ad1 almistir. Bu Yoriiklerin bir kismi1 yerlesik hayata gecerken bir kismi hala gocebe
hayatin1 siirdiirmektedir (Agaoglu 2010). Kegiler gida ve barmma yoniinden
Yoriikler i¢in biiyiik 6nem tasimaktadir. Saf Honamli kecilerinde alin ve ayaklar
beyaz veya kahverengi, viicut siyahtir. Bazen kir¢il renkte olanlarinada
rastlanmaktadir. Dikkat ¢eken en Onemli 6zelligi kemerli bir burun yapisidir.
Honaml1 kecileri boynuzlu olup, boynuzlar1 genis, saglam,uzun ve yukari dogru

kivrik sekilde hafif egimli yapiya bir sahiptir (Soysal 2007).

Honamli kegcileri; yoriiklerin yogun olarak bulundugu, Akdeniz Bolgesi,
Toros Daglar1 etekleri, Antalya, Konya ve Isparta’ninda iginde yer aldigi genis
bolgede dagilim gosterir (Elmaz ve ark 2012).



Kil Kegisi

Tiirkiye’de en yaygin olarak beslenen ve yetistirilen keci irkidir. “Karakegi”
veya “Adi ke¢i” de denilmektedir. Yogun olarak; Akdeniz, Ege, Giineydogu Anadolu
bolgelerinin daglik kesimlerinde yetistirilmektedir. Kil kegilerinin killar1 kabarik,
diiz ve uzundur. Tiirkiye’de Anadolu’nun iklim, ¢evre ve yetistirme kosullarina iyi
uyum saglamis, hastaliklara en dayanikli hayvanidir. Cogunlukla siyah renkte
olmakla beraber kahverengi, kursuni, agiksar1 ve sarimsi da olabilir. Tiirkiye’de kegci
varhigiin % 81’ini kil kegileri olusturur (Yalgin 1990). Kil kegisi Tiirkiye’ye komsu
Arap iilkelerinde, Iran ve Afganistan’da da yetistirilir (Ak¢apinar 1994).

Saanen Kecisi

Saanen Kegcisi 1959 yili baslarinda Tiirkiye’ye getirilmis ve halen saf ya da
melez olarak yetistirilmektedir. Saanen irkinin en 6nemli ozelligi farkli iklim
kosullarima uyum gosterme yetenegi sayesinde, gotiiriildiigii her yere ¢ok c¢abuk
adapte olabilmesidir. Saanen kegileri yemleme ve mera kosullarina karsi g¢ok
duyarhidir. Yiiksek verim yetenegi ancak iyi bakim ve besleme kosullarinda ortaya
cikar (Ozcan 1989, Ozder 2006). Tiirkiye’de Ziraat Fakiiltelerinin ¢alismalari
sonucunda Saanen melezlerinin varligi artmigtir. Saanen melezlerinin varliginin
artmastyla arastiricilar  siit verimi yliksek bu tiirii Tirk Saaneni olarak
tanimlamiglardir. Tiirk Saanen Kegisi iilkemizde siit ve dol verimi bakimindan en
yaygin yetistirme alani bulmus kiltir wrkidir (Kaymake¢1 ve ark 2005). Saanen
kecileri genel olarak beyaz ve krem renkli kisa killara sahiptir. Saanen kecilerinde
kulaklar dik, yiiz diiz veya bombeli, burunlarinin iist kismi diiz sekilde gelmektedir.
Narin bir viicut yapisina sahiptir boynu ince ve uzundur. Siit veriminin yiiksek
olmasi nedeniyle melez yetistiriciliginde siklikla kullanilmaktadir (Haris ve
Frederick 1996, Ozder 2006).

Ankara Kegisi

Tiirkiye’de Ankara Keg¢isi olarak bilinen tiir uluslararasi alanda ismini
Ankara’dan kéken almisve “Angora Goat” olarak isimlendirilmistir. Ulkemizde bu
irkin bilyiik cogunlugu Ankara basta olmak iizere I¢ Anadolu bélgesinde Orta
Anadolu Platosuna yayilmistir. Ankara keg¢isi, ufak yapili olup genelde beyaz ve
uzun bukleli parlak bir kil ortiisiine sahiptir. Boynuzlu, uzun ve sarkik kulakli bir
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irktir (Akgapinar 1994). Ankara kegilerinin, Tirkler’in Orta Asya'dan Anadolu'ya
gelirken beraberlerinde getirdikleri bir keg¢i 1irki oldugunu diistiniilmekterdir
(Agaoglu 2010). Yetistiriciligi meraya dayali olarak kiigiik gruplar halinde
yapilmaktadir. Bu keginin en 6nemli verimi tiftiktir (Ertugrul 2007). Ankara
kegisinin bazi arastiricilara gore “Capra prisca” isimli yaban kegisinden kdken aldigt
diistiniilmektedir (Agaoglu 2010).

Yerli hayvanlarin her tiirli kosulda verimliligini devam ettirebilmesi ve
cevrenin olumsuz etkilerine karsi avantajli olmasi dikkate alinmasi gerekli olan bir
konudur.Verim 6zellikleri ve verimlilik bakimindan yetistirilen hayvanlarin genetik
olarak iyilestirilmesi ¢alismalar siirekli olarak giindemde yer almaktadir. Bu nedenle
tir ve genotip lizerinde yiiriitiilen c¢alismalarin seleksiyona dayali olmasi
gerekmektedir. Hayvan tiirlerine ait yerli irk koleksiyonu gelecek nesillere
birakilacak en degerli genetik miraslardandir (Soysal ve ark 2004, Anonim 2005).

Yaban Kegisi

Tiirkiye sahip oldugu yaban hayati ¢esitliligiyle Avrupa’nin en zengin
tilkelerinden birisidir. Bu zenginligin 6nemli bir béliimiinii 140 dolayinda belirtilen
memeli hayvan tiirleri olusturmaktadir. Arastirma konusunu olusturan yaban kegisi,
Caprinae (kegi) altfamilyasina dahildir. Caprinae altfamilyast 11 cins ihtiva
etmektedir. Yaban kegisinin mensup oldugu Capracinsininde giiniimiizde 9 tiirii ve
bu tiirlere ait 11 alttiiriiniin var oldugu bilinmektedir (Giindogdu 2006). Ulkemizde
yayilig gosteren yaban keg¢isi (Capra aegagrus) , Bovidae familyas1 i¢inde yer alan 5

tiirden birisidir (Turan 1987).

Yaban kegisi tiirline ait diinyada 5 alt tiir oldugu tespit edilmistir. Bunlardan
iilkemizde yayilis gostereni C.aegagrus ssp. aegagrus, digerleri ise C.aegagrus ssp.
blythi, C.aegagrus ssp. chialtanensis, C.aegagrus ssp. cretica ve C.aegagrus ssp.

turcmenica oldugu bilinmektedir (Shackleton 1997).

Yaban kecisi ¢cok eski zamanlardan bu yana, insanlar i¢in 6nemli bir av hayvani
olmustur. Diinya iizerinde Kafkasya ve Orta Dogu’nun bazi iilkelerinde yayilis
gosteren yaban kegisine yurdumuzda Ege, Akdeniz, Giineydogu Anadolu, Dogu
Anadolu ve Karadeniz bolgelerinde deniz seviyesinden itibaren 4000-4500 m

yiiksekliklere kadar rastlamak miimkiindiir(Giindogdu 2006).
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Sekil 1.3.Yaban kecisi Capra aegagrus’un Diinya iizerinde yayilis gosterdigi llkeler
(Turan1987)’den degistirilerek alinmustur.

Yaban kegcisi, genis bir yayilim alan1 ve uyum yetenegi ile biiyiik bir gen
havuzuna sahiptir. Kendi igerisinde zengin genetik g¢esitlilik gosteren ve dag
ekosistemlerinin temsilci tiirlerinden biri olan yaban kegisi, iilkemiz i¢in énemli bir
biyolojik ¢esitlilik unsurudur. Anadolu evcillestirmenin baslangici ve yayilisi
bakimindan 6nemli bir cografik konuma sahiptir. Yaban ke¢isinin atasit oldugu
bilinen evcil kecilerin koken aldigt Capra hircus bu bdlgeden tiim diinyaya
yayilmistir. Ayrica yaban kegisinin evcillestirilmesi yerlesik diizene gecilmede, tarim
ve hayvanciligin baslamasinda 6nemli bir basamak olmustur (Macar 2004). 2002
yilindan bu yana iilke genelinde baz1 sahalarda, Doga Koruma ve Milli Parklar Genel
Miidiirliigi’niin 6nderliginde yaban kegisi envanterleri yapilmakta ve uygun alanlar
yaban hayati gelistirme sahasi olarak ilan edilmektedir. Ulkemizde yaban kegisi ile
ilgili yeni baslayan bu envanter ¢aligsmalarinin yan sira tiirle ilgili ¢ok sinirli sayida

bilimsel arastirma yapilmistir (Ebubekir 2006).

Evcil tirlerin yaban irklarindan koken aldigi diislintildiginde yaban
hayatinda bulunan hayvanlarin biyolojik cesitliliklerinin tespiti 6nemli hale
gelmigtir.Fakat buna ragmen Tiirkiye’de evcil hayvanlarin ¢ok azinin kokenleri

hakkinda detayl bir aragtirma yapilmistir.

Yerli kegi rklart yok olmadan genetik bilgilerinin korunmasi ve kullanilmasi

gerekmektedir. Tiirkiye’deki mevcut yerli kegi irklarinin genetik niteliklerini ayirict
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ve Ozgilin yanlarinin klasik teknikler disinda daha ayrintili molekiiler tekniklerlede
belirlenmesi gerekliliginden dolayi; 1k ici ve irklar arasi genetik cesitliligin mevcut
durumunun DNA diizeyinde mikrosatellitler ile ortaya konmasi siirdiiriilen koruma
stratejilerinin bu bilgiler 1s181inda daha da etkin kilinmas1 gerekmektedir (Ertugrul ve
ark 2010b).

1.2. Populasyon Genetigi

Populasyon, ayni tiirden olan, aym1 cografyada yasayan, potansiyel olarak
birbirleri 1ile ¢iftlesebilen ve aymi oOzelliklere sahip bireylerin olusturdugu
topluluklardir. Populasyon genetiginin amaci bireyleryerine populasyonun tiimiiniin
genetik yapisint incelemektir. Populasyon genetigi c¢alismalari, populasyonlarda
genetik varyasyonun nasil korundugunu ve bazi varyasyonlarm nasil ortadan
kayboldugunu arastirmaktadir. Zaman igerisinde populasyonun nasil bir degisim
gosterdigini anlamak icin allel frekanslari dikkate almmalidir (Ozsensoy 2011).
Populasyon genetigi, gen frekanslarmin gelecek nesillerdeki oranlarini tahmin
etmeye calisan, allellerin dagilimimi ve bunlarin frekanslarin1 degistiren veya
koruyan faktorler iizerinde arastirma yapan genetigin alt dallarindan birisini

olusturmaktadir (Klug ve Cummings 2000, Passarge 2000).

Populasyon genetiginin temelleri Ingiliz matematikgisi Geoffrey H. Hardy ve
Alman fizik¢isi Wilhelm Weinberg tarafindan birbirlerinden bagimsiz olarak
gelistirdikleri bir matematik modeline dayanmaktadir. Bu matematik modeli Hardy-
Weinberg Dengesi (Hardy-Weinberg Equilibrium; HWE) olarak isimlendirilir ve
bazi basit varsayimlar altinda bir populasyondaki genotip ve allel frekanslarinin ne
olacagini gosterir. Bu varsayimlar, gercek populasyonlarin karsilastigi gé¢, darbogaz
ve mutasyon gibi durumlarinbulunmadigr ideal bir populasyonun varligina

dayanmaktadir (Klug ve Cummings 2000).

Ideal bir populasyonun ozellikleri; a)Model populasyonda; tiim bireylerin
hayatta kalma sanslar1 esit orandadir ve esit orandagamet ile gen havuzuna katkida
bulunmaktadir. b) Model populasyonumuzda; mevcut ailelerin higbiri mutasyon
sonucu ile var olan diger bir allele doniismez veya yeni bir allel olusturmaz. c)Model

populasyonda; hicbir birey ayrilmaz veya disardan populasyona birey katilmaz.
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d) Baz1 genotiplere sahip bireylerin, diger genotiplere gore, sonraki nesillere
daha fazla allel aktarmasini saglayacak sansa bagli bir olay yoktur (Klug ve
Cummings 2000).

Ideal durumda olan bir populasyonda allel frekanslariesilden nesile degisim
gostermez, rasgele ciftlesmenin olusturdugu jenerasyonda dengeardindan genotip
ferakanslar1 allel frekansindan tahmin edilebilir(Klug ve Cummings 2000).HWE
temel olarak, yeteri kadar genis ve rasgele ¢iftlesmeler yapilan populasyonlarda,
mutasyon, seleksiyon, genetik kayma ve gogiin (populasyondan bir allel
kayboldugunda veya yeni bir allel geldiginde) olmadig1 durumlarda gegerli olmakta
ve denge korunabilmektedir (Passarge 2000). Homozigot allellerin populasyonda ¢ok
fazla meydana gelmesi bir populasyon igin tehlikeli durumdur.Ciinkii letal etkiye

sahip olabilecek resesif karakterler etkin olmaya baslayacaktir.

Bir lokusda bir allelin bulunma sikligina o allelin frekansi (siklig1) veya gen
frekansi denilmektedir. Burada bireyin genotip frekansi degil populasyonun allel
frekansini tanimlamaktadir. Ornegin, bir lokusa ait A ve a allellerinin frekanslari
sirastyla p ve q ile tanimlanirsa toplam frekanslart %100 (yani 1.0) olmalidir. Gen
frekanslarinin  hesaplanmasinda degisik metotlar kullanilmakta olsa da en sik
kullanilan yontem allellerin sayimia dayanmaktadir. Bu metot da fenotipe bakarak
biitiin genotiplerin tespit edilebildigi karakterler i¢in kullanilmaktadir (Alpan 1992,
Klug ve Cummings 2000, Passarge 2000).

iki allelli lokusun dagilimi (p+q)’= 1binomial iligski gdsterir ve genotip
dagilimi p? + 2pq +g° = 1 olacaktir. Populasyon genetiginde yapilan ¢alismalarin ilk
asamasi ilgili lokusta bulunan allel frekanslarinin hesaplanmasidir. Bu amagla ¢ok
sayida bireyin genotipinin belirlenmesi gerekmektedir. Populasyondaki her bir
karakter i¢in ikiden fazla genetik variyantin bulunmasma genetik polimorfizm

denilmektedir (Alpan 1992, Klug ve Cummings 2000, Passarge 2000).

1.3.Populasyon Genetiginde Kullamilan Molekiiler Metotlar

1.3.1. Molekiiler Markorler

Genomun 6zgiin bir bdlgesini tanimlamak amaciyla birgok markor sistemi
kullanilmaktadir. Morfolojik, biyokimyasal ve DNA diizeyinde izlenebilen

karakterlere genetik markorler denir. Bu  karakterlerin  markor — olarak
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isimlendirilmesinin nedeni, calisilan organizmadaki ilgilenilen diger ozelliklerin
genetigi hakkinda dolayli da olsa bilgi saglamalaridir. Genom analizleri ve genetik
calismalar basta olmak iizere molekiiler ¢alismalarda morfolojik, protein ve DNA

markdrleri olmak {izere 3 tip markor kullanilmaktadir (Liu 1998).

1.3.2.Morfolojik markorler

Insanlar yaban hayvanlariarasindan  kolay idare edebilecegi Ve
faydalanabilecekleri hayvanlari se¢mislerdir. Evcillestirme siirecinde hayvanlarin
morfolojik, fizyolojik ve davranigsal o6zelliklerinde 6nemli degisiklikler meydana
gelmistir. Bu degisikliklerin daha kolay idare edilebilmeleri yoniinde oldugu
disiiniilmektedir. Arkeolojik metotlar ile evcillestirme siireci incelendiginde
hayvanlardayavrularina genetik olarak aktarilan bazi morfolojikkarakterler ayirt edici
ozellik olarak kullanilabilmektedir0. Bunlar viicut biyiikligi, boynuz sekli ve
boynuz  biyikligi gibi  morfolojikyonden  6nemli  markorler  olarak
kullanilabilirler(Zeder ve ark 2006).

Suni Morfolojik markaérler

Kazi alanlarinda yapilan caligmalar sonrasinda elde edilen kemiklerde
hayvanin yasam siiresinde beslenmeye ya da yasadig1 ortama bagli olarak goriilen
fiziksel degisimlerin ayirt edici Ozellik olarak kullanilmasidir. Bunlar; yeme
aligkanlarinin degismesi sonucunda bir atin ikinci molar disindeki aginma yiizeyi ya
da serbest olarak dolagmaya alismis bir keginin agilda kapali tutulmasiyla birlikte
ayak kemiklerinde sekillenen patolojik durumlar olabilir. Bunlar insan idaresi
sonrasinda sekillendigi i¢in bir sonraki soya aktarilmayan ve bireye 6zgii olarak
kalan karakterlerdir (Zeder ve ark 2006).

Morfolojik olmayan markérler suni morfolojik belirteglerde oldugu gibi
genetik olarak aktarilmayan ama insan eliyle yapilan seleksiyonlar sonrasinda
gbzlenebilen ayirt edici 6zelliklerdir. Bunlar kazi alanlarinda elde edilen kemiklerden
hayvanlarin demografik profili hakkinda bilgi elde edilmesini saglar (Zeder ve ark
2006).

Ornegin; kazi alanlarinda elde edilen kemikler kalin, gelismis ve genelde
erkek hayvanlara ait ise bu topluluk avci-toplayict bir toplumdur denilebilir.Clinki
avci-toplayict topluluklar avlanmak igin biiyiik ciisseli, ergin ve erkek olan

hayvanlari tercih etmekteydi. Tarim toplumlarinin bulundugu disiiniilen bolgelerde
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yapilan arkeolojik incelemelerde ise hayvan kemikleri daha kiiciik, ince yapili ve
genelde yavru elde etmek igin disi hayvanlara ait kemikler bulunmaktadir (Zeder ve
ark 2006, Zeder 2008).

1.3.3.Protein Markérleri

Protein markorleri, depo proteinleri ve enzim proteinleri olarak ikiye
ayrililar.Depo proteinleri yapisinda bulunan farkli aminoasitler nedeniyle molekiiler
agirliklart ve antikor-antijen iliskilerinde farkliliklara sebep olur. Molekiiler
biiyiiklik ve aminoasit bilesimi farkliliklardan faydalanilarak proteinler, jel
elektroforez yontemi ile genetik markor olarak kullanilabilirler. Enzim markorleri
ise, alloenzim ve izoenzim olarak iki grupta incelenebilir. Alloenzimler ayni genin
farkl1 alleleri tarafindan meydana getirilmektedir. izoenzimler ise farkli genler
tarafindan {iretilen, ancak islevleri ayni olan enzimleri ifade etmektedir. Genetik
calismalarda ilk zamanlarda protein polimorfizmlerinin arastirilmast amaciyla
izoenzim markérleri yaygin olarak kullanilmistir. izoenzimler, bir enzimin alternatif
bir formudur ve ayni enzim aktivitesine sahip olmalarina ragmen elektroforetik
hareketleri farklilik gostermektedir (Liu 1998). Proteinmarkdr sistemleri genomun
belli bolgelerinde toplanmig bulunmalari, polimorfizm degerlerinin diisiik olmasi, is
yiikiiniin agir olmasi ve analizlerin uzun zaman almasi nedeniyle yerini DNA temelli

markdrlere birakmistir (Kurar 2001).

1.3.4.DNA Temelli Markorler

DNA markorleri, bir tiir igerisindeki farkli bireylerde dizi polimorfizmi
gosteren DNA bolgeleridir ve varyasyonun belirlenmesinde gilinlimiizde en sik
kullanilan yontemdir (Liu 1998). DNA markorleri; DNA’nin enzimatik kesimi
sonucu elde edilen Restriksiyon Enzimleri Uzunluk Polimorfizmi(Restriction
Fragment Lenght Polymorphism, RFLP) ve Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)
kullanimmna dayali olan Single Strand Confromation Polymorphism(SSCP),
Randomly Amplified Polymorphic DNA(RAPD), Amplified Fragment Length
Polymorphism (AFLP), Sequence-Tagged Sites (STS), Single Nucleotide
Polymorphism (SNP), Mitokondriyal DNA (mtDNA), Variable Number of Tandem
Repeats (VNTR), Short Tandem Repeat (STR) veya mikrosatellitlerdir (Bulut 2004).
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Restriksiyon parca uzunluk polimorfizmleri (RFLP)

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) hibridizasyon temelli
kullanilan en yaygin molekiiler markor teknigidir ve  DNA polimorfizminin
tespitinde, restriksiyon endoniikleaz enzimiyle kesilen DNA pargalar1 jel
elekroforezde yiirlitiildiikten sonra nitroselilloz membran iizerine transfer edilir,
kimyasal etiketli problarla hibridize edilir ve farkli DNA parcalar1 ortaya ¢ikmis olur.
Farkli mutasyonlar nedeniyle DNA profilinde niikleotid degisimleri olur bunlara
genel olarak Single Nucleotide Polymorphism (SNP) denir. Bu tarz DNA iizerinde
meydana gelen degisimlerin tespitinde kullanilir. RFLP markorleri  yiiksek
polimorfizme sahip, kodominant ve tekrarlanabilirligi yiiksektir. RFLP, populasyon
ve tir i¢i gen haritalamalarinda, yakin akraba taksonlarmin iliskilerinin
incelenmesinde ve gen akisi tespitlerinde kullanilmaktadir (Miller ve Tanksley1990,

Desplanque ve ark 1999).
Tek zincir konformasyon polimorfizmleri(SSCP)

Tek zincir konformasyon polimorfizmi (SSCP- “Single-strand conformational
polymorphism”) markorleri, bir DNA dizilim boélgesindeki (1000 baz ciftinden daha
kisa) dizi varyantlarin1 ve mutasyonlarini (6zellikle nokta mutasyonlari) belirlemede
kullanilan bir markér sistemidir (Orita ve ark 1989). PZR ile ¢ogaltilan bir genom
bolgesi, uygun i1sida denatiirasyona tabi tutularak mutasyon boélgesinde II. ve III.
DNA konformasyonlarinin olusturulmas: esasina dayanmaktadir. Varyasyona bagh
olarak olusan II. ve III. konformasyondaki DNA molekiilleri jel elektroforezinde
farkl1 bant profilleri olusturarak varyantlarin tespitine olanak saglamaktadir.
Teknolojik olarak basit olmasina ragmen, her bir mutasyon i¢in farkli ortamlarin
olugturulmasi gerekliligi, bu teknigin uygulamasimi kisitlayan en onemli etkendir
(Liu 1998).

Rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA(RAPD)

Ik kez1990’da Williams ve arkadaslar1 tarafindan yeni bir genetik markor
olarak gelistirilmistir.Rastgele niikleotid dizilimine sahip olan 6-10 baz
uzunlugundaki primer DNA pargalarini ¢ogaltmakta ve olusan farkli bant profillerine
gore DNA polimorfizminin tespit edilmesine dayanan bir markordiir. Rastgele
cogaltilmig polimorfik DNA (RAPD- “Randomly amplified polymorphic DNA”)
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markorleri, PZR tabanli gelistirilmistir. Bu markdr kullanilarak yapilan ¢alismalarda,
ayni lokustaki iki farkli allel belirli biyiiklikteki bantlarin varhigiyla ya da
yokluguyla ayirt edilebilmektedir (Liu 1998). RAPD markoér sisteminin avantajlari;
az miktarda DNA yeterlidir, hizl1 ve kolay bir yontemdir, primer tasarimi kolaydir ve
dizi analizine gerek yoktur. Dezavantajlar1 ise; yalnizca dominant markdrler
olusturmasi, PCR sartlarindaki kiigiik bir degismenin bile sonuglar1 ve
tekrarlanabilirligini etkilemesi olarak sayilabilir (Williams ve ark 1990, Santos ve ark
1994, Thormann ve ark 1994).

Cogaltilmis parc¢a uzunluk polimorfizmi(AFLP)

Cogaltilmis parga uzunluk polimorfizmi (AFLP- “Amplified fragment length
polymorphism”) teknigi, RE enzimleri ile kesilmis genomik DNA pargalarinin segici
PZR ile c¢ogaltilmasi temeline dayanmaktadir. Bu teknik, DNA’nin enzimlerle
kesilmesi ve oligoniikleotid adaptorlerin baglanmasi, kesilen bolgelerin secici PZR
yontemiyle cogaltilmast ve ¢ogalan bodlgenin poliakrilamid jelde analiz edilmesi
olmak tizere 3 temel asamadan meydana gelmektedir. RE ile kesilen parca bolgeleri
niikleotid dizilimi bilinmeden jel elektroforez yontemi ile goriintiilenebilmektedir.
Parmak izi analizlerinde agirlikli olarak kullanilan AFLP markor sistemi, RFLP
markoriine benzer Ozelliklere sahip olmakla birlikte RFLP’ye goére analizi daha

kolaydir ve daha az miktarda DNA’ya gereksinim duymaktadir (Vos ve ark 1995).
Dizisi etiketlenmis alanlar (STS)

STS(Sequence-Tagged Sites) teknigi RFLP giivenilirligi ve PCR kolayligini
bir araya getiren bir tekniktir. Niikleotid dizisi bilinen az kopyali RFLP problarindan
yeterli uzunlukta (16-24 niikleotid) baslatict DNA’lar gelistirilmekte ve bu
baglaticilarla genomik DNA iizerinde ¢ok spesifik sartlarda DNA {iretimi
yapilmasiyla RFLP probunun temsil ettigi lokus ¢ogaltilmaktadir. Teknik kullanim
olarak RFLP’ye gore daha kolay, ucuz ve daha az miktarda DNA gerektirir. Farkli
haritalar arasinda transferi miimkiindiir. Teknigin dezavantaji; ilgili RFLP probu
niikleik asit dizilisinin bilinmesini ve buna gore bir ¢ift baslatict DNA gelistirilmesini

gerektirir. Ayrica polimorfizm orani orta diizeydedir (Yildirim ve Kandemir 2001).
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Tek niikleotid polimorfizmleri (SNP)

Tek niikleotid polimorfizmleri (SNP-“Single nucleotide polymorphism”)
genomun herhangi bir bélgesindeki tek niikleotid dizilim farkliliklaridir. Genomda
oldukca yaygin bulunan bu markorlere intron ve ekzon bélgelerinde, 500—1000 bg
siklikta rastlanilabilir (Wang ve ark1998). Genellikle iki allele sahip olan SNP
markorlerinin polimorfizmleri daha diisiik kalmakta, veri taban1 katalog bilgisine ve

polimorfizm dizi bilgisine ihtiya¢c duyulmaktadir (Smigielski ve ark2000).

SNP’ler arastirmacilarin ihtiyaglarina gore caligsmalari kolaylagtirmak igin
dizi konumu, fonksiyonu, tiirler aras1 homoloji ve heterozigotluk derecesi olmak
tizere 4 biylikbilgi ekseni tek veya daha fazlasi bir arada olmak iizere
diizenlenebilmektedir (Smigielski ve ark2000). Genomda bilinen 1.42 milyon
SNP’nin her 1.91 kbg¢ basimna 1 SNP yogunlukta bulundugu bilinmekle birlikte ekson
gen bolgelerinde 60.000 SNP bulundugu ve eksonun %85’inin SNP’nin 5 kbg
yakininda yer aldigi belirlenmistir (The International SNP Map Working Group
2001). SNP bilgilerine ulasmak i¢in; GenBank, PubMed, LocusLink ve Genome
Sequence gibi kaynak bilgiler ile NCBI veri tabanindaki bilgiler
kullanilmaktadir(Smigielski veark2000). Gelistirilen yeni molekiiler
teknikler(mikrodizin, gergek zamanli PCR) ile ¢cok sayida SNP’nin analizi daha hizli
ve ekonomik olarak yapilabilmektedir. SNP’ler genetik ¢esitlilik, populasyon yapisi,
kantitatif 6zellik lokuslar1 (QTL), markor destekli seleksiyon (MAS) ¢alismalarinda
ve ailesel iliskilerin arastirilmasinda yaygin kullanilmaktadir(Ozsensoy ve Kurar
2012).

Mitokondriyal DNA

Maternal kalitim gosteren mitokondrial DNA(mtDNA), cift zincirli, halkasal
yapida ve aerobik solunumu destekleyen genleri igermektedir. mtDNA toplam
genetik materyalin %0.3’inii olusturmaktadir (Rokas ve ark2003, Basaran 2004).
Tipik bir somatik hiicre 500-1000 mitokondri i¢ermektedir (Rokas ve ark2003).
mtDNA’da gozlenen mutasyon orani niikleer DNA’ya (nDNA) gore daha hizlidir.
Bu durumun sebebi olarak, mtDNA’da meydana gelen mutasyonlarin nDNA’da
meydana gelen mutasyonlardan yaklasik 10-20 kat daha fazla olmasi ve mtDNA’nin
tamir mekanizmasmin bulunmamas1 oldugu gosterilmektedir. Sonugtaolusan

mutasyon orani, mtDNA’nin baz diziliminde ¢ok farkli varyasyonlarin olugsmasina
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yol agmaktadir (Basaran 2004). mtDNA canlilarin orjinleri, gd¢ haritalarinin
cikarilmasi, adli tip, dejeneratif hastaliklarin sebebinin arastirilmasinda ve kanser
caligmalarinda kullanilmaktadir. mtDNA rekombinasyon eksikliginin tespiti ve
genetik olarak klonlanan canlilarin kalittiminin tespit edilmesinde yaygin olarak
kullanilmaktadir (Rokas ve ark 2003). mtDNA’nin kodlanan bdolgesindeki
varyasyonun iyi anlasilmasi populasyonlarin genetik yapisinin  (filogenetik

gegmiginin) belirlenmesinde yararli olacaktir (Finnild ve ark 2001).

Mikrosatellitler ve Basit dizi tekrarlar1 (STR veya SSR)

Genomda bir lokusta arka arkaya gelen rastgele tekrar dizilerine kisa ardisik
tekrarlar (STR “Short Tandem Repeat”) denilmektedir. Kisaardisik tekrarlarl-6 bg
uzunlugunda tekrarlardan olusmus ise mikrosatellit markorler yada basit dizi
tekrarlar1 (SSR-“Simple Sequence Repeat”) olarak isimlendirilir (Weber ve May
1989, Liu 1998). Genomda 9-100 bg arasinda degisen rastgele dizi tekrarlari ise
minisatellit markorler veya degisken ardisik niikleotid tekrarlar (VNTR-“Variable
Number of Tandem Repeats) olarak tanimlanmaktadir. Mikrosatellitlerin tekrar
sayist genelde 100’den, minisatellitlerin tekrar sayist ise 1000°den daha azdir (Liu
1998). Mikrosatellitler prokaryot ve Okaryot genomun herhangi bir bolgesinde
bulunabilmektedir. Prokaryot ve 6karyot hiicrelerde rolii tam olarak bilinmemektedir
(Bennett 2000). Mikrosatellit markorler, yaygin olarak —di,-tri niikleotidli
tekrarlardan [(CA)n] olusmakla birlikte farkli formlarda da (AC, AT, AAC, AAT,
CCG vb) bulunabilmektedir (Ellegren ve ark1997, Orti ve ark1997, Bruford ve ark
2003).

Mikrosatellit markorleri, PZR teknolojisinin yardimiyla genetik ¢alismalarda
en ¢ok tercih edilen markor sistemini olusturmaktadir (Weber ve May 1989, Liu
1998). Mikrosatellitlerde tekrar bolgelerini kusatan DNA dizileri bir tiiriin
bireylerinde ayni olmasma ragmen tekrar dizilim sayilar1 bireyler hatta bireyin
homolog kromozomlar: arasinda dahi farklilik gosterebilmektedir. Ug niikleotid
tekrarlt mikrosatellit bolgelerinin %60 oraninda polimorfik oldugu, 2 b¢ tekrarh
mikrosatellitlerin ise %100 polimorfik 6zellige sahip oldugu belirlenmistir (Metta ve
ark2004). Mikrosatellitler, genomda yaygin olarak bulunmalari, polimorfizm
oraninin yiiksek olmasi ve kullaniminin kolay olmasi nedeniyle populasyon genetigi

calismalarinda siklikla tercih edilmektedir.Cok yiiksek teknolojilerin var olmasina
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ragmen mikrosatellitler pratik, ucuz ve populasyon yapilari hakkinda giivenilir
bilgiler vermesinden dolayr hala en c¢ok tercih edilen ve kullanilan markdr

sistemlerindendir(MacHungh ve ark 1997, Kurar 2001, Freeman ve ark 2005).

Mikrosatellit markorlerin unlinked olmasi, polimorfizm derecesinin yiiksek
olmasi, mutasyon oraninin diisiik olmasi ve allelerinin kolayca belirlenebilmesi
istenen Ozelliklerdendir. Bu amacla ebeveyn tayinlerinde gercek dislama giiciiniin
(DG) hesaplanabilmesi i¢in kullanilacak mikrosatellitler arasinda linkage (birlesik)
olmamas1 istenmektedir. Dolayisiyla bu markorlerin farkli kromozomlar {izerinde

olmalar1 tavsiye edilmektedir (Bulut 2004).

Dislama giicii ilk kez Fisher (1951), tarafindan ortaya konulmustur. DNA
testlerinde, testin ozellikle akrabalik iliskisinin varhigmin giivenilirliginin tespiti

amacuyla istatistiksel olarak diglama giicii kullanilmaktadir (Bulut 2004).

1.4 Kegilerde Yapilan Genetik Karakterizasyon Calismalari

Keci genomu 30 ¢ift kromozomdan meydana gelmis olup, diger memeli
hayvanlara benzer olarak 2500 - 3000 cM biyikliginde oldugu tahmin
edilmektedir. Diger memeli hayvanlarin genomlarina benzer olarak, ke¢i genomunda
yaklassik 50.000 — 70.000 genin varligi tahmin ediliyordu. Fakat 6zellikle insan
genom projesinin tamamlanmasi ile insan ve dolayisiyla diger memeli hayvanlarin
gen sayilarinin 25.000 — 30.000 civarinda oldugu tahmin edilmektedir (Bulut ve ark
2009).

Son 20 yilda biyoteknolojik gelismelerin artmasiylabirlikte hemen hemen
biitin evcil ve yaban hayvanlarinda genom projeleri tamamlanmakta veya
tamamlanmak iizere ¢alisilmaktadir. Gen ¢ip (mikroarray) teknolojisiningelismesiyle
cok kisa siirede binlerce genin analizi tamamlanabilmektedir. Farkli kegi irklarinin
kullanildig1 bir ¢alismada (Tosser-Klopp 2012), Ankara Kegilerinde47195 adet SNP
varligi bildirilmistir. Koyun ve keci irklarinda yapilacak benzerlik, farklilik ve
genetik yap1 ¢alismalar1 iginmikrosatellitler, AFLP, SNP, mtDNA ve Y

kromozomlarinin uygun markorler oldugubelirtilmektedir (Lenstra ve ark 2005).

Biyokimyasal enzim polimorfizmi ¢aligmalar1 degisik elektroforez
tekniklerikullanilarak uzun yillardir gergeklestirilmektedir. Farkli iilkelerdeki bazi

arastiricilar kenditilkelerine 6zgii keg¢i irklarinin genetik yapilarint elektroforetik
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yontemlerle belirlemigler(Tucker ve Clarke 1980, Fesiis ve ark 1983, Tunon ve ark
1989, Wang ve ark 1990, Elmaci ve Asal 1998, Altunok ve ark 2002) ve diger iilke

keci irklar1 arasindaki genetik yakinligiarastirmiglardir.

Onceleri ¢iftlik hayvanlarinin genotipik farkliliklarnin ve benzerliklerinin
belirlenmesinde fenotipik veriler, morfolojik karakterler degerlendirilmis ancak bu
veriler ¢ogunlukla ¢evre sartlarindan yogun olarak etkilendiklerinden yetersiz
kalmistir (Mercan ve Okumus 2004).

DNA tabanli markorlerin 6zellikle mikrosatellitlerin populasyon genetigi ve
ebeveyn tayini ¢alismalarinda kullanilmaya baslanilmasiyla diger markor sistemleri
daha az tercih edilir duruma gelmistir.

Saitbekova ve ark (1999), sekiz Isvicre keci 1rkinda genetik gesitlik iizerine
calismalar yapmis, calismada 20 adet si@ir mikrosatelellit markorii kullanmislardir.
Calismada toplam populasyon igerisindeki genetik ¢esitliligin =~ %27 sinin

populasyonlar arasindaki farklardan oldugu ortaya konmustur.

Diez-Tascon ve ark (2000), altt Merinos populasyonunda akraba olmayan 253
bireyde 20 adet mikrosatellit markorii kullanarak genetik varyasyonu arastirmislardir.
Calisma sonucunda Ispanyol populasyonun en yiiksek varyasyona sahip oldugu ve

Portekiz populasyonlarindan 6nemli sekilde ayrildigi ortaya konmustur.

Ganai ve Yadav (2001), ii¢ Hindistan kegi irkinda; genetik varyasyon, genetik
mesafe ve bu ii¢ tiiriin birbirinden ayrilma zamanlarimi arastirmak amaciyla 16 adet
sigir mikrosatellit markori kullanmiglardir. Ortalama allel sayist 5.37+0.78 ve

mikrosatellit bagina diisen ortalama allel uzunlugu 143.9+33.75 olarak belirtilmistir.

Koyun ve kegi 1rklar1 arasindaki genetik farklilig1 arastirmak icin yapilan bir
calismada(Sun ve ark 2004), 7 adet mikrosatellit markor kullanilmis ve bu iki tiir
arasinda genetik olarakdnemli bir farkliligin bulunmadig: belirtilmistir. Benzer bir
caligmada da (Yang ve ark 2003) yine 7 adet mikrosatellit markori kullanilmis ve bu

tip calismalar i¢in mikrosatellitler tavsiyeedilmistir.

Yapilan bazi1 ¢alismalar (Luikart ve ark 1999, Maudet ve ark 2001, Kim ve
ark 2004, Yang ve ark 2004), koyun mikrosatellit markdrlerinin keci ve diger yakin

iliskili tiirlerdedekullanilabilecegini gostermektedir.
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Farkl1 kegi populasyonlar1 arasindaki genetik iliskiyi arastirmak i¢in degisik
tilkelerdebir¢ok arastirict mikrosatellit markorlerden yararlanmistir. Zhang ve ark
(2004), 4 adetmikrosatellit lokusunu 3 farkli ke¢i irkinda ¢alismis ve kullanilan bu
markdrlerin keciirklarinin genetik farkliligin arastirilmasi i¢in kullanilabilecegini
belirtmislerdir. YineAfrika’daki yerli keci wrklarmin genetik karakterizasyonunu
belirlemek igin yapilan bir¢alismada (Chenyambuga ve ark 2004), Afrika’nin gesitli
bolgelerinden keciler kullanilmis, ayrica Avrupa, Asya ve Orta Dogu Boélgelerinin
ke¢i wrklar1 da bu galismaya dahil edilerek 19mikrosatellitle galisma yapilmustir.
Benzer ¢alismalar Hindistan’da (Ganaive Yadav 2001, Rahul ve ark 2003), Cin’de
(Li ve ark 2002), Fransa’da (Ouafi ve ark 2002), Isvicre’de(Stahlberger-Saitbekova
ve ark 1999, Stahlberger-Saitbekova ve ark 2001) ve diger iilkelerde (Barker ve ark
2001, Jandurova ve ark 2004) yapilmistir.

Thilagam ve ark (2006), Hindistanin karakteristik ke¢i irki olan Kanniadu
kecilerinde 20 adet mikrosatellit markdr ile polimorfizm caligmast yapmaislardir.
Calismada 163 adet allel gozlenmis ve ¢alisilan lokus basina ortalama allel sayis1 8.2
olarak belirtilmigtir. 20 lokus i¢in 4 tanesinin HWE dengesinde oldugu diger 16

lokusun ise HWE dengesinden sapmis oldugu tespit edilmistir.

Mikrosatellit markdrler bireylerin  gergekten bahsedilen 1rka ait olup
olmadiginibelirlemede olduk¢a bilgi verici sistemlerdir. Bu amagla kullanilan
assignment testindeoldukca basarili sonuglar elde edilebilmektedir. Cin'de 5 farkh
populasyon kullanilarakyapilan bir ¢aligmada (Fan ve ark2008), 18 mikrosatellit
markdr kullanilmis ve her bir bireyinsdylenilen 1rka ait olup olmadig: arastirilmis ve
% 71-85 diizeyinde basari elde edilmistir.Koruma altina alinacak irklar1 belirlemede
de mikrosatellit markdrleri yaygin olarakkullanilmaktadir. Suudi Arabistan'da
bulunan Ardi keg¢i irklarinda genetik cesitliliginseviyesini belirlemek ic¢in yapilan
calisgmada (Aljumaah ve ark 2012), 14 adet mikrosatellitmarkor kullanilmis ve
sonuclarin ¢alisilan 1rk icin gelistirilecek milli koruma stratejisi i¢in kullanilabilecegi
belirtilmistir. Tantia ve ark (2004), 2 farkli ke¢i irkinda son dénemlerdegenetik bir
darbogaz olup olmadigini arastirmak i¢in mikrosatellitleri kullanmiglar ve iki irktada
allel cesitliliginde bir azalma tespit etmisler ve koruma stratejileri onermislerdir.
Italya’dayapilan bir ¢alismada (di Stasio 2002), 7 koyun ve 2 kegi ki1 kullanilmus,

populasyonlarda genetik siiriiklenme oldugu, genetik cesitliligin azaldigi tespit
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edilmis ve calisilan koyunirklarinin ikisi i¢in acil koruma programlarinin

uygulanmasi gerekliligi bildirilmistir.

Mikrosatellitler ebeveyn tayini caligmalarinda da, kullanilabilecek ideal
markérlerdenbiridir. Igerisinde Tiirkiye’den de bir arastiricinin bulundugu  bir
calismada (Luikart ve ark1999), mikrosatellitlerin ebeveyn tayini caligmalarinda
dogrulugu yiiksek sonuglar verdigi veayrica bu markdrlerin kecilerde populasyon
yapisi, gecmisi ve ¢esitliligini kapsayancalismalarda kullanilabilecegi belirtilmistir.

Tirkiye’de de keci populasyonlarinda genetik c¢alismalar yapilmis ve
yapilmayadevam etmektedir. Bu c¢alismalar daha ¢ok protein ve enzim
polimorfizmini kapsamaktadir.Ertugrul ve Akyiiz (2000), protein polimorfizmini
arastirmis ve Ankara kegilerindevaryasyonun daha genis oldugunu belirtmislerdir.
Elmaci ve Asal (1998), Ankara Kegilerinde transferin polimorfizmini arastirmislar ve
calismada kullanilan populasyonun transferinlokusu bakimindan polimorf oldugu
bildirilmistir. Yine Ankara kegilerinde Altunok ve ark (2002), tarafindan yapilan
enzim polimorfizmi ¢alismasinda ise c¢alisilan enzimlerde polimorfizm
goriilmedigibildirilmistir.

Tiirkiye’de kegi irklarinda DNA markorleriyle yapilan ¢aligmalar enzim ve
proteinpolimorfizmi ile yapilan ¢aligmalardan daha az sayida goriinmektedir. Fakat
son yillardamikrosatellit markorler ile yapilan caligma sayisi artmaya baslamis ve
halen devametmektedir. Tirkiye'de bulunan 8 farkli kegiirkinda 11 mikrosatellit
markor kullanilarak yapilan ¢aligmada (Bulut ve ark 2009).evcil kegi irklarinda
genetik cesitlilik arastirilmig, mikrosatellitlerin  hem genetik ¢esitlilik hem

dekimliklendirme calismalarinda giivenle kullanilabilecegi belirtilmistir.

Agaoglu ve ark (2012)’nin yaptiklari ¢alismada,5 farkli yerli kegi irkinda 20
adetmikrosatellit markor kullanilarak g¢oklu (multiplex) PZR sistemi denenmis,
sonuclarin  genetikgesitlilik ve c¢oklu PZR sistemi caligmalarinda basariyla
kullanilabilecegi belirtilmistir.Ilgili ¢alismada mikrosatellit markdrler kullanilarak
Tiirkiye'de bulunan baziyerli ke¢i irklarinda genetik yap1 ve ¢esitlilik arastirilmus,
ayrica bu markorlerin  kimliklendirmegalismalarinda  kullanilabilirligide  test

edilmistir.

Son yillarda 6zellikle kegi ve koyun gibi kiigiikbas hayvan tiirlerinin hem

yaban hem de evcil tiirlerinde say1 olarak hizla azalma goriilmektedir. Birgok etkene
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bagli olan ve istenmeyen bu durum, biyolojik ¢esitliligin temel 6zelligi olan genetik
varyasyonu da olumsuz etkilemektedir. Hayvansal genetik ¢esitliligin azalmasi,
gelecekte genotiplerin gelistirilme sansini da ortadan kaldirmaktadir. Bu nedenle
yerli gen kaynaklarinin hassasiyetle korunmasi gerekmektedir.

Sunulan bu c¢alismada populasyon genetiginde siklikla tercih edilen
mikrosatellit markorler kullanilarak Tiirkiye’de bulunan evcil ve yaban kegileri

arasindaki genetik benzerlik ve farkliliklar arastirilmistir.
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2.GEREC ve YONTEM
2.1.Hayvan Materyali

Calismada 8 farkli kec¢i populasyonuna ait toplam 320 birey
kullanilmistir.Daha 6nce laboratuvarimizda ¢alisilmis olan ‘Tiirkiye’de Bulunan Bazi
Kegi Irklarinin Genetik Yapilarinin Mikrosatellit Markérlerle Incelenmesi’” isimli ve
05401104numarali BAP Projesinde kullanilan Kilis Kegisi (30 adet), Shami Kegisi
(30 adet), Honamli Kegisi (30 adet), Saanen Kegisi (25 adet) ve Kil Kegisi (30
adet)’ne ait olan kan ornekleri DNA elde etmek igin kullanilmistir. Ankara Kegisi
(Eskisehir Hatt1 ve Lalahan Hatti, 60 adet) igin ise T.C. Gida, Tarim ve Hayvancilik
Bakanligi'na bagli Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii'nde bulunan
hayvanlardan kan Ornegi alinarak DNA elde edilmistir. Yaban Kegisi ig¢in
TUBITAK-KAMAG tarafindan desteklenen “Ulusal Biyogesitliligin ve Gen
Kaynaklarmin Korunmasi Hedefleri Dogrultusunda Biiyiik Memeli Tiirlerin
Aragstirilmasi, Korunmasi ve Yonetimi’” isimli 109 G103 (Ana proje no:109 G016)

nolu arastirma projesi kapsaminda elde edilen 115 adet DNA 6rnegi kullanilmustir.

Cizelge2.1. Evcil kegi tiirlerinin ve Yaban kegisi 6rneklerinin toplandig: yerler.

Populasyonlar Ornek Orneklerin Toplandigi Bolgeler
Sayisi

Kilis Kegisi 30 adet Hatay

Shami Kegisi 30 adet Hatay

Honamli Kegisi 30 adet Konya-Seydisehir, Karaman- Kazimkarabekir

Saanen Kegisi 25 adet  S.U Ziraat Fakiiltesi

Kil Kegisi 30 adet Konya-Seydisehir

Ankara kegisi .

(Lalahan hattr) 30 adet Lalahan Hayvancilik Merkezi/Ankara

Ankara kegisi .

(Eskisehir hatt) 30 adet Lalahan Hayvancilik Merkezi/Ankara

Antalya, Alanya, Mersin, Erzincan, Nigde, Isparta Adiyaman,
Yaban keg¢isi 115 adet Erzurum, Mugla, Artvin, Tunceli, Sivas, Giresun, Adana, Maras,
Tokat, Hatay

2.2. Kandan DNA Ekstraksiyonu

Daha 6nce mevcut olan kan Ornekleri ve sonradan teknigine uygun olarak
Vena jugularis’ten EDTA’l tliplere alinan kan ornekleri kullanilincaya kadar -20

0C’de muhafaza edilmistir.
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Almman kan oOrneklerinden DNA’y1 ekstrakte etme islemi icin Standart

Fenol/Kloroform Yontemi (Sambrook ve ark 1989) kullanilmistir.

- Derin dondurucuda (— 20 °C) muhafaza edilen kan 6rnekleri ¢ozdiiriilerek
her bir 6rnekten 100 pl 1,5 mI’lik ependorf tliplerine aktarildi.

- Uzerine 300 pl 1XTNE, 30 pl Tris-Hcl (pH: 8), 5ul Proteinaz-K (10 mg/ml)
ve 10 pl % 20’lik SDS soliisyonlarindan ilave edildi. Tiiplerin agzi
kapatilarak 50-55 °C’de 12 saat (1 gece) karistiricili inkiibatdrde bekletildi.

- Inkiibasyon isleminden sonra her bir tiipe 445 pl fenol ¢dzeltisi eklenerek 10
dakika (dk) alt iist edilerek karistirildi ve 3000 rpm’de, +4 °C’de, 10 dk
santrifiij (Hettich Universal 32R) edildi.

- Santrifiij isleminden sonra tiiplerin {ist kismindaki siipernatant tabakasi
dikkatlice alinarak temiz ependorf tiiplerine aktarildi ve iizerlerine 445 pl
fenol:kloroform:izoamilalkol (25:24:1) eklendi ve tiipler 10 dk alt iist
edildikten sonra 3000 rpm’de, +4 °C’de, 10 dk santrifiij edildi.

- Siipernatant tekrar temiz ependorf tiiplerine aktarildi ve bu sefer lizerine 445
ul kloroform:isoamil alkol (24:1) eklenerek 10 dk alt iist edilip, 3000
rpm’de, +4 °C’de, 10 dk santrifiij edildi.

- Siipernatant tekrar temiz ependorf tiiplerine aktarildi ve iizerlerine — 20
°C’de bekletilen etil alkolden (% 96) 890 ul eklendi, 10.000 rpm’de +4 °C’de
10 dk santrifiij islemi yapildi.

- Santrifiij 1sleminden sonra tiiplerin dip kisminda pellet elde edildi.

- Tupler tamamen bosaltilarak pellet %70’lik 890 ul etil alkol ile 10 dk
karistirilarak yikandiktan sonra tekrar 10.000 rpm’de +4 °C’de 10 dk
santrifiij islemi yapildi.

- Santrifiij isleminden sonra tiiplerdeki etil alkol bosaltildi.

- Pellet lizerine 100 pul TE soliisyonu ilave edilerek biitiin gece (overnight) + 4
°C’de bekletilerek pellet ¢ozdiiriildii.

- Cozdiiriilen pelletler kullanilmadig zamanlarda — 20 °C’de muhafaza edildi.
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2.3. DNA Ekstraksiyonunda Kullanilan Cozeltilerin Hazirlansi.

IXTNE(30 ml) 0.1 M Tris-HCI (pH:8) (1 1t)
0.1 M Tris-HCI(pH:8) (1,5 ml) 12.1 g Tris

1 M NaCl (3 ml) 800 ml Distile su

0,5 M EDTA (300 ul) HCI kullanilarak pH ayarlanir
Distile su ile 30 ml’ye tamamlanir. Distile su ile 1 1t’ye tamamlanir.
SDS %20 (1 1t) 0.5 M EDTA (pH:8) (1 1t)

200 g SDS 86,1 g EDTANa,

900 ml distile su ile ¢ozdiirtiliir 800 ml distile su ile ¢ozdiirtiliir
pH 7,2’ye ayarlanir NaOH ile pH ayarlanir

Distile suile 1 It’ye tamamlanir. Distile su ile 1 It’ye tamamlanir.
TE (100 ml M NaCl(1 It)

1 M Tris-HCI (pH:8) (2ml) 58,44 g NaCl

1 M EDTA (pH:8) (200 pl) 800 ml distile su ile ¢ozdiiriiliir.
Distile su ile 1 It’ye tamamlanir. Distile su ile 1 It’ye tamamlanir

1M EDTA (pH:8) 1 1t)
172,2 g EDTANa;

800 ml distile su ile ¢ozdiiriiliir.

NaOH ile pH ayarlanir.
Distile su ile ile 1 It’ye tamamlanir.

2.4.Absorbans Tayini

Saflik derecesini ve DNA miktarin1 6lgmek icin  NanoDrop 1000
Spektrofotometre cihazi kullanilmistir.Ekstraksiyonu yapilan 6rneklerin DNA saflik
derecelerini hesaplamak i¢in drneklerin 260 nm ve 280 nm dalga boylarinda optik

dansite (OD) oranlari spektrofotometre kullanilarak 6lgiilmiistiir.

DNA igin 260/280 orani; 1.80 nm olmasi tavsiye edilmektedir (Sambrook ve
ark 1989).DNA izolasyonu yapilan tiim orneklerin nanodrop Slglimleri yapildi ve

10ng/ul altindakimiktar sonuglarinda 6rnekler tekrar izole edildi.
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2.5.DNA Bantlarinin Gozlemlenmesi

DNA bantlar i¢in %0.8’lik agaroz jelkullanilmistir. 1.6 gram agaroz tartilip
iizerine 200ml 0.5 X TBE tamponu eklenerek mikrodalga firinda eritilir.Uzerine 4-5
ul Ethidium Bromide ilave edilir. 2 ul DNA 6rnegi 6X Loading Dye ile birlikte
%0.8°lik agaroz jelinde 100 V/h elektroforez islemine tabi tutularak, bantlarin

boyutlarina gore DNA miktar1 ve kalitekontrolii yapilir.

2.6. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) Asamasi

Calismada PZR karisimi her bir 6rnek i¢in son hacim 15 ul olacak sekilde 0.2
ml’lik kuyucuklara sahip 96-well plate’ler igerisine hazirlanmistir. Her PZR
reaksiyonunda 2 adet negatif kontrol (DNA 6rnegi ilave edilmemis) ve 2 adet pozitif
kontrol (daha onceden ayni gen boélgeleri yoniinden calisilmis, allel uzunluklari
bilinen DNA ornekleri) kullanilarak hem kontaminasyon olup olmadigi, hem de
yiikseltgenmenin dogrulugu kontrol edilmistir. PZR reaksiyonu i¢in optik dansiteleri
onceden hesaplanan TE i¢inde ¢ozdiiriilen DNA soliisyonlarindan her 6rnek icin 2-

2.5 ul kullanilmastir.

Arastirmada genomik DNA’da 20 adet mikrosatellit (Cizelge 2.3) bolgesi
PZR islemi ile ¢ogaltildi (amplifiye edildi). Calismada kullanilan mikrosatellitler
Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) ve Uluslararas1 Hayvan Genetigi
Dernegi (ISAG) tarafindan tavsiye edilen listeden seg¢ilmis olan ve “Ulusal
Biyogesitliligin ve Gen Kaynaklarinin Korunmast Hedefleri Dogrultusunda Biiyiik
Memeli Tiirlerin Arastirilmasi, Korunmasi ve Yénetimi’’ isimli TUBITAK-KAMAG

projesi kapsaminda kullanilan lokuslardir.

PZR protokolii olarak multipleks PZR yontemi uygulanmistir. Bu amagla 8
ayr1 multipleks grubu kullanilmistir. Her PZR reaksiyonu i¢in kullanilan PCR buffer,
dNTPs, MgCI™, primerler, Tag DNA Polimeraz, DNA miktarlar1 ve PZR reaksiyonu
sartlar1 agagida Cizelge2.4 teverilmistir.

2.6.1. PZR iiriinlerinin varh@im tespiti

PZR isleminden sonra amplifikasyon fiirtinlerinin olup olmadigin1 kontrol
etmek amaciyla % 1.5’luk agaroz jel kullanmilmistir. 0.45 gr agaroz tartilip 30 ml
0.5XTBE tamponu (Tris-Borik Asit-EDTA) igerisine konur ve mikrodalga firinda
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eritilir. Bu karisim igerisine 1 pl ethidium bromide (10 mg/ml) ilave edilir.
Hazirlanan karigim, icerisinde tarak bulunan jel tepsisine hava kalmayacak sekilde
dokiiliir, oda sicakliginda jel polimerize olana kadar beklenir. Daha sonra tarak
dikkatlice ¢ikarilir. Jel tepsisi i¢inde TBE (0.5X) bulunan elektroforez tankina
yerlestirilir. 1 pl PZR triiniine 5 pl bromfenol mavisi ve 5 ul distile su ilave edilir.
Hazirlanan bu karisim tarakla olusturulan jelin kuyucuklarina dikkatlice otomatik
pipetle yiiklenir. Jel gii¢ kaynag kullanilarak 100 V voltajda 30 dk yiiriitiiliir. Bu
islem tamamlandiktan sonra jel UV transilluminator kullanilarak gozlemlenir ve PZR

tirtinleri gorlintiilenir.

Amplifikasyonu gergeklesmeyen oOrnekler icin PZR islemi tekrarlandi,
amplifikasyonu gerceklesen ornekler ise bir sonraki isleme kadar — 20 °C’de

muhafaza edildi.
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Cizelge2.3. Calismada kullanilan mikrosatellitlere ait bilgiler.

Primer Dizisi
Lokus PZR Forward Reverse Isaretleme
Grup

MM12 1 caagacaggtgtttcaatct atcgactctggggatgatgt D3

ILSTS030 1 ctgcagttctgcatatgtgg cttagacaacaggggtttgg D2/D3
CSSM39 1 aatcggaacctagaatattttgag agataaaatgtgagtgtggtctcc D4
RT1 1 tctgtggtttctaggcaggg tgaccaccagtacaaggacc D4

CSRP26 2 acagaggtgaagaataaggagagtg gatagtttcagaagacccagttgag D2/D4
ETH10 2 gttcaggactggccctgctaaca cctccagceccactttetcttete D3
BMC1009 2 gcaccagcagagaggacatt accggctattgtccatcttg D4
BM848 2 tggttggaaggaaaacttgg ccctctgetectcaagacac D4
INRABERN172 3 ccacttccctgtatcctect ggtgctcccattgtgtagac D4
ILSTS11 3 gcttgctacatggaaagtgc ctaaaatgcagagccctacc D4
TGLA122 3 ccctectccaggtaaatcage aatcacatggcaaataagtacatac D3
ILSTS05 4 ggaagcaatgaaatctatagcc tgttctgtgagtttgtaagc D4
ETH152 4 agggagggtcacctctge cttgtactcgtagggcaggce D3
IDVGA29 5 cccacaaggttatctatctccag ccaagaaggtccaaagcatccac D3
CSSM43 6 aaaactctgggaacttgaaaacta gttacaaatttaagagacagagtt D4
FCB20 7 aaatgtgtttaagattccatacagtg ggaaaacccccatatatacctatac D4
INRAOS 7 caatctgcatgaagtataaatat cttcaggcataccctacacc D3
BM203 7 gggtgtgacattttgttccc ctgctcgecactagtccttc D3
FCB304 8 ccctaggagctttcaataaagaatcgg cgctgetgtcaactgggtcaggg D3
MB25 8 ggacacgttctgcagatacaactac gaactctccttaagcatacttgctc D2
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Cizelge 2.4. Calismada kullanilan PZR gruplari, kullanilan primerler ve PZR sartlari.

1. Grup PZR Mix 1 Ornek i¢in PZR sartlari 2. Grup PZR Mix 1 Ornek igin PZR sartlari
dH20 8ul 95°---3dk dH20 8,25ul 95°---3dk
10xPzr Buffer 1,5ul 94°---20sn 10xPzr Buffer 1,5ul 94°---20sn
MgCI2 1,2pul 56°---35sn MgCI2 1,2pul 56.5°---35sn
dNTPs 0,3ul 72°---1dk dNTPs 0,3ul 72°---1dk
MM12 0,3ul 72°---5dk CSRP26 0,4ul 72°---5dk
ILSTS030 0,5ul 10°--- o0 ETH10 0,35ul 10°---
CSSM39 0,4ul BMC1009 0,2ul
RT1 0,2pul BM848 0,2ul
Taq polimeraz 0,1l Taq polimeraz 0,1ul
DNA 2,5 ul DNA 2,5 ul
3. Grup PZR Mix 1 Ornek icin PZR sartlar 4. Grup PZR Mix 1 Ornek i¢in PZR sartlar
dH20 6,6ul 95°---3dk dH20 7,7ul 95°---3dk
10xPzr Buffer 2ul 94°---20sn 10xPzr Buffer 2ul 94°---20sn
MgCI2 1,5ul 57°---40sn MgCI2 1,5ul 56.5°---35sn
dNTPs Tul 72°---50sn dNTPs Tl 72°---50sn
INRABERN172 0,7ul 72°---5dk ILSTS05 0,3ul 72°---5dk
ILSTS11 0,2ul 10°--- ETH152 0,4ul 10°---
TGLA122 0,5ul Taq polimeraz 0,1ul
BSA 0,4ul DNA 2 ul
Taq polimeraz 0,1ul
DNA 2l
5. Grup PZR Mix 1 Ornek icin PZR sartlar 6.Grup PZR Mix 1 Ornek icin PZR sartlari
dH20 14,2l 95°---4dk dH20 8ul 95°---3dk
10xPzr Buffer 2,5ul 94°---30sn 10xPzr Buffer 2ul 94°---20sn
MgCI2 1,5ul 60-52°---30sn MgCI2 1,5ul 51.5°---35sn
dNTPs 4ul 72°---30sn dNTPs Tul 72°---50sn
IDVGA29 0,6ul 94°---30sn CSSM43 0,4ul 72°---5dk
Taq polimeraz 0,1ul 52°---30sn Taq polimeraz 0,1ul 10°--- o0
DNA 2 ul 72°---30sn DNA 2 ul
72°---10dk
10°--- 0
7. Grup PZR Mix 1 Ornek igin PZR sartlan 8.Grup PZR Mix 1 Ornek igin PZR sartlari
dH20 7,3ul 95°---3dk dH20 8,15ul 95°---3dk
10xPzr Buffer 1,5ul 94°---25sn 10xPzr Buffer 2,25ul 94°---25sn
MgCI2 2,4ul 57°---40sn MgCI2 1,2ul 57°---40sn
dNTPs 0,3ul 72°---1dk dNTPs 0,3ul 72°---1dk
FCB20 0,35ul 72°---5dk MB25 0,5ul 72°---5dk
INRAOS 0,35ul 10°--- 0 FCB304 0,5ul 10°---
BM203 0,30ul Taq polimeraz 0,1ul
BSA 0,4l DNA 2 ul
Taq polimeraz 0,1ul
DNA 2l
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2.7.Kapiller Elektroforez

Floresans WELL-RED isaretli primerler (Cizelge2.3) kullanilarak
yiikseltgenen PZR firiinlerine Beckman Coulter CEQ-8000 Genetik Analiz Sistemi
ile kapiller elektroforez islemi uygulanmistir. Kapiller elektroforez islemlerinde
farkli WELL-RED (D2, D3 ve D4) isaretli ve farkli biiyiikliikte ayni DNA’ya ait
farkli mikrosatellit PZR firiinleri birlestirilerek 8 farkli havuz (pool) sistemi

uygulanmigtir.

Hazirlanan her bir PZR {iriinii havuzundan 0.5 pl PZR iiriiniine 25 pl Hi-Di
formamide igeren Sample Loading Solution (SLS) ve S-400 DNA standardi
(Beckman Coulter p/n 608098) eklenmistir. FRAG-3 metodu (95 °C’de 2 dakika
denatiirasyon, 2.0 kV 30 sn enjeksiyon, 6 kV 35 dakika seperasyon ve 50 °C kapiller
1s1s1) ile 33 cm DNA seperasyon kapilleri (Beckman Coulter p/n 608087)
kullanilarak kapiller elektroforez ile ayristirilmistir. Fragtest programi kullanilarak

markor genotipleri (allelleri) belirlenmistir.

2.8.istatistiksel Analizler

Elde edilen genotipik veriler kullanilarak Raymond ve Rousset (1995)
tarafindan tavsiye edildigi sekilde, temel parametreler olan toplam allel sayisi, allel
frekanslari, gozlenen (Ho) ve beklenen heterozigotluk (He), Hardy-Weinberg
Dengesine (HWE) uygunluk degerleri ve bireylerin irklara atanmasi (Assignment
Test) GenAlEx6 (Peakall ve Smouse 2006)programi yardimiyla yapilmistir.
Wright‘m F istatistikleri degerleri ve Faktoriyel Birlestirici Analizleri (Factorial
Correspondence Analysis; FCA)GENETIX 4.05 (Belkhir ve ark 1996-2004)
programi kullanilarak hesaplanmistir. Filogenetik agaglarin ¢izimi i¢in Populaton 1.0
(Goldstein ve Pollock 1997) ve TreeWiev (Nei ve ark 1983) programlarindan

yararlanilmigtir.

Ayrica mikrosatellit verileri kullanilarak populasyonlara Structure (Yapi)

Testi uygulanmis, bu amagla Structure v2.2 (Falushve ark 2007)’den yararlanilmistir.
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3.BULGULAR
3.1. DNA izolasyonu Sonuglar

Organik yontem (standart fenol/kloroform) ile elde edilen ve TE soliisyonu
ile ¢ozdiiriilen DNA’larin kalite kontrolii % 0.8’lik agaroz jelde goriintiilenerek
(Sekil3.1) ve OD20/OD2gp’de spektrofotometre ile Ol¢limii  yapilarak PZR

analizlerinde kullanilmistir. PZR analizlerinden sonra ise PZR iiriinlerinin varlig1 %

1.5’luk agaroz jelde goriintiilenerek (Sekil3.2)kontrol edilmistir.

Sekil3.1.DNA o6rneklerinin% 0.8’lik agaroz jel goriintiisii.

_15_1 gx

XX T g >
v v = .y vy

Sekil3.2.PZR iirlinlerinin % 1.5’1uk agaroz jel goriintiisii.
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Sekil3.3.Mikrosatellit bolgelerinin fragment analizi sonuglarindan bir goriinti.

3.2. Genetik Varyasyon ve Heterozigotluk Diizeyleri

Calismada 8 farkli ke¢i populasyonuna ait toplam 320 birey (Cizelge2.1)ve
20 adet mikrosatellit markor (Cizelge2.3)kullanilmistir.

Toplam 20 mikrosatellit lokusuna ait allel genotipleri kullanilarak yapilan
genetik Kkarakterizasyon c¢alismasinda toplam 286 adet allel gézlenmigtir. Tim
populasyonlarda en az allel sayist ETH152 (4) ile IDVGA29 (4) lokuslarinda, en
fazla allel sayis1 ise MM12 (20)lokusunda gozlenmistir (Cizelge3.1). Populasyonlar
bazinda ortalama allel sayis1 5.70 (Ank-La) ile 11.1 (Yaban Kegisi) arasinda
degismektedir. Ortalama allel sayilar1 evcil kegilerde bibirine yakin sayilarda
olmasina ragmen (5.75-7.50) Yaban kegisi ortalama allel sayilar1 (11.1) dikkat ¢ekici

oranda yiiksek bulunmustur.
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Cizelge3.1. Populasyonlarda Goriilen Allel Sayilari ve Uzunluklari.
Allel

Locus Uzunlugu SHAMI KiLiS HONAMLI KIL SAANEN ANK_LA ANK_ES YABAN Toplam
(bo) KECiSi

MM12 90-120 12 14 13 12 16 7 7 20 25
ILSTS030 140-180 10 11 11 12 11 8 6 16 18
CSSM39 180-190 4 4 3 3 3 6
RT1 190-210 9 7 8 7 11 15
CSRP26 128-146 6 10 6 7 6 18 22
ETH10 200-210 6 3 4 6 5 11
BMC1009 290-320 10 9 10 10 9 9 10 15 17
BM848 230-260 14 16 14 16 9 10 10 17 24
INRABERN172  240-252 7 6 6 5 6 7 12 14
ILSTS11 260-280 9 8 8 8 5 5 5 10 13
TGLA122 126-150 8 8 7 10 8 5 7 16 20
ILSTSO05 180-270 7 4 7 7 3 5 6 8 11
ETH152 190-200 2 2 2 2 3 2 2 4 4
IDVGA29 80-120 1 1 1 2 2 2 2 3 4
CSSM43 238-240 6 6 5 8 5 6 6 7 12
FCB20 70-110 5 10 8 7 6 6 6 9 15
INRAO5 120-150 5 5 5 6 4 4 4 5 8
BM203 180-230 2 1 2 1 3 1 1 7 8
FCB304 120-170 10 13 10 8 9 8 7 20 23
MB25 190-230 7 10 6 9 9 8 7 16 16
ORTALAMA 6,95 7,50 6,90 750 6,35 5,70 5,75 11,10 286

Beklenen heterozigotluk (He) ortalama olarak 0.644 olarak belirlenmis,
degerlerin 0.609 — 0.705 arasinda degistigi gézlemlenmistir. Gézlenen heterozigotluk
(Ho) degeri ise ortalama olarak 0.578 olarak belirlenmis ve 0.499 — 0.632 arasinda
degistigi gézlemlenmistir. En yiiksek gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri Kilis ve
Kil (0.933) kegilerinde, en diisiik gézlenen heterozigotluk (Ho) degeri ise Ankara Es
(0.067) kegilerinde gozlenmistir(Cizelge3.2).
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Cizelge3.2. Beklenen (He) ve Gozlenen (Ho) Heterozigotluk Degerleri.

POPULASYON
. L YABAN
LOKUS He/ SHAMI KILIS KIL HONAM SAANE ANK_L ANK E KECisi
Ho  (n=30) (n=30) (n=30) LI(m=30) N (n=25) (n=30) S (n=30) (n=115)
MM12 He 0,777 0,880 0,835 0,885 0,869 0,830 0,804 0,886
Ho 0,767 0,933 0,767 0,800 0,840 0,800 0,633 0,706
ILSTS30 He 0,857 0,858 0,880 0,882 0,898 0,650 0,655 0,865
Ho 0,733 0,867 0,933 0,700 0,760 0,633 0,700 0,737
CSSM39 He 0,342 0,183 0,288 0,159 0,291 0,239 0,186 0,384
Ho 0,067 0,000 0,200 0,100 0,320 0,133 0,067 0,294
RT1 He 0,815 0,787 0,836 0,770 0,770 0,777 0,779 0,836
Ho 0,633 0,733 0,767 0,733 0,800 0,767 0,833 0,559
IDVGA29 He 0,000 0,000 0,472 0,000 0,507 0,235 0,381 0,112
Ho 0,000 0,000 0,000 0,000 0,920 0,067 0,367 0,118
CSRP26 He 0,666 0,779 0,770 0,781 0,791 0,728 0,659 0,911
Ho 0,767 0,767 0,633 0,833 0,760 0,733 0,793 0,578
ETH10 He 0,632 0,706 0,713 0,686 0,496 0,676 0,674 0,507
Ho 0,552 0,667 0,690 0,724 0,400 0,433 0,379 0,333
BMC1009 He 0,845 0,842 0,808 0,860 0,870 0,822 0,812 0,808
Ho 0,833 0,800 0,833 0,862 0,880 0,767 0,667 0,326
BM848 He 0,896 0,915 0,910 0,912 0,849 0,871 0,873 0,920
Ho 0,733 0,867 0,700 0,828 0,840 0,867 0,833 0,707
MB25 He 0,757 0,811 0,675 0,699 0,728 0,739 0,829 0,888
Ho 0,393 0,467 0,655 0,448 0,480 0,621 0,464 0,333
FCB304 He 0,719 0,731 0,719 0,750 0,769 0,745 0,780 0,906
Ho 0,733 0,833 0,828 0,655 0,800 0,500 0,586 0,682
ILSTS11 He 0,838 0,821 0,812 0,816 0,796 0,751 0,767 0,740
Ho 0,800 0,857 0,862 0,767 0,792 0,733 0,724 0,510
TGLA122 He 0,631 0,585 0,713 0,750 0,784 0,707 0,769 0,867
Ho 0,633 0,643 0,724 0,700 0,917 0,600 0,862 0,697
ILSTS05 He 0,648 0,334 0,699 0,680 0,260 0,684 0,681 0,743
Ho 0,433 0,393 0,655 0,633 0,250 0,621 0,586 0,476
ETH152 He 0,068 0,070 0,334 0,210 0,329 0,313 0,321 0,654
Ho 0,000 0,071 0,276 0,166 0,333 0,310 0,393 0,367
FCB20 He 0,702 0,677 0,773 0,760 0,733 0,742 0,703 0,806
Ho 0,833 0,767 0,833 0,536 0,682 0,700 0,700 0,704
INRAO5 He 0,729 0,686 0,728 0,593 0,730 0,595 0,534 0,647
Ho 0,800 0,500 0,467 0,571 0,636 0,600 0,700 0,509
BM203 He 0,066 0,000 0,000 0,070 0,172 0,000 0,000 0,108
Ho 0,000 0,000 0,000 0,000 0,046 0,000 0,000 0,065
CSMM43 He 0,754 0,750 0,720 0,664 0,738 0,599 0,661 0,626
Ho 0,633 0,833 0,800 0,786 0,565 0,667 0,533 0,533
INRABERN172 He 0,777 0,771 0,762 0,796 0,666 0,705 0,741 0,879
Ho 0,800 0,750 0,862 0,900 0,625 0,700 0,724 0,750
ORTALAMA He 0,626 0,609 0,672 0,636 0,652 0,620 0,630 0,705
Ho 0,557 0,587 0,624 0,587 0,632 0,563 0,577 0,499

3.3.F Parametreleri

Populasyonlarda caligsilan lokuslar agisindan Hardy-Weinberg dengesinden

sapmalara homozigotlasma indeksi (F=Fixation index) denir (Wright 1951, Wright

1965, Wright 1978). Populasyonlar ya da irklar arasindaki genetik cesitliligi ortaya

koymak i¢in, F istatistikleri (F-statistics) ya da homozigotlasma indeksi olarak

adlandirillan  parametreler populasyonlarin  genetik yapisinin  belirlenmesinde
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kullanilmaktadirlar (Wright1965, Nei 1978, Li ve ark2002, Gour ve ark2006, Dixit
ve ark 2008).

Populasyonlar arasi varyasyonun onemli olup olmadigin1 gérmek igin Fsr

degerleri hesaplanmis (Cizelge3.3) ve Fst degerlerinin0.001 ile 0.169 arasinda

degistigi gozlemlenmistir. Biitiin lokuslar i¢in hesaplanan Fsrdegeri 0,095 olup, bu

degerin istatistiki olarak onemli oldugu (P< 0.001) belirlenmistir. Genetik uzaklik

degerlerinin ise 0.040 — 0.305 arasinda degistigi gozlemlenmistir.

Cizelge3.3.Fst(Alt diagonal) ve Da (Ust diagonal) Degerleri Cizelgesi.

SHAMI | KiLiS | HONAMLI KIL | ANKARA A | ANKARA E |SAANEN | YABAN
SHAMI | -------m-m- 0.134 0.181 0.148 0.197 0.163 0.177 0.305
KILIS 0.041%** | —-memm- 0.156 0.146 0.210 0.185 0.161 0.258
HONAMLI | 0.118*** | 0.096*** | ---------- 0.093 0.151 0.136 0.163 0.191
KIL 0.080*** | 0.068*** | 0.029*** | ----em-m- 0.119 0.098 0.141 0.201
ANKARA_A | 0.119*** | 0.125*** | 0.065*** 0.041%%* | mmmmommeee 0.040 0.154 0.252
ANKARA _E | 0.088*** | 0.100*** | 0.055*** 0.030*** | 0.001ns | -m-mm=mmme- 0.133 0.263
SAANEN [ 0.072*** | 0.061*** | 0.067*** 0.042*** | 0.061*** 0.040*** | —m-memee- 0.258

YABAN | 0.169*** | 0.143*** | 0.072*** 0.081*** | 0.107*** 0.113*** 0.115%** | —-mommmmee-

*: P<0.05, **:P<0.01, ***: P<0.001, ns: Istatistiksel olarak anlaml1 degil

Hardy-Weinberg Dengesinin (HWE) tespiti i¢in X2 testi yapilmis, IDVGA29

ve BM203 lokuslarinin monomorfik oldugu tespit edilmis ve buna bagl olarakta

heterozigotluk azlig1 gozlemlenmistir. HWE degerleri ile ilgili sonuglar Cizelge3.4'te

verilmistir.
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Cizelge3.4.Kegi populasyonlarinda Hardy-Weinberg Dengesinin tespiti igin yapilan X testinin sonuglari.

YABAN
SHAMI KIiLiS KIL HONAMLI  SAANEN ANK_LA ANK_ES KECiSi
Lokus P Onem P Onem P Onem P Onem P Onem P Onem P Onem P Onem

MM12 0633 ns 0465 ns 0982 ns 0554 ns 009 ns 0,746 ns 0046 * 0,000 ***
ILSTS030 0,488 ns 0818 ns 0981 ns 0042 * 0,045 * 0,000 *** 0613 ns 0,000 ***

CSSM39 0,000 *** 0,000 *** 0,297 ns 0005 *> 098 ns 0046 * 0,000 *** 0,139 ns
RT1 0332 ns 0281 ns 0043 * 0158 ns 0678 ns 0,723 ns 0,003 =** 0,000 ***

IDVGA29 monomorfik monomorfik 0,000 *** monomorfik 0,000 *** 0,000 *** 0903 ns 0,954 ns
CSRP26 0,212 ns 0249 ns 0446 ns 0875 ns 0426 ns 0,766 ns 0,768 ns 0,000 ***
ETH10 0,000 *** 0,770 ns 0243 ns 0527 ns 048 ns 0,001 *** 0,000 *** 0,000 ***
BMC1009 0,742 ns 0,349 ns 0,000 *** 0011 * 0349 ns 0152 ns 0017 * 0,000 ***
BM848 003% * 0012 * 0008 ** 008 ns 0237 ns 048 ns 0055 ns 0,000 ***
MB25 0,000 *~ 0,000 *** 0,066 ns 0,000 *** 0,000 *=** 0,000 *** 0,000 *** 0,000 ***
FCB304 0993 ns 0999 ns 0,000 *** 048 ns 0010 ** 0001 ** 0011 * 0,000 ***
ILSTS11 0257 ns 0498 ns 0066 ns 0512 ns 058 ns 0697 ns 0,776 ns 0,000 ***
INRABERN172 0,312 ns 0,714 ns 0341 ns 0293 ns 0473 ns 0818 ns 0,750 ns 0,000 ***
TGLA122 1000 ns 0993 ns 0997 ns 0192 ns 0,735 ns 0427 ns 0907 ns 0,000 ***
ILSTS0O5 0,000 *** 0947 ns 0109 ns 0030 * 0,061 ns 0,000 =*** 0075 ns 0,000 ***
ETH152 0,000 *** 0845 ns 0391 ns 029 ns 0786 ns 0958 ns 019 ns 0,000 ***
FCB20 0254 ns 0914 ns 0433 ns 0436 ns 0928 ns 0876 ns 0852 ns 0,000 ***
INRAO5 0,000 *** 0,182 ns 0,000 *** 0141 ns 0685 ns 0953 ns 0346 ns 0,000 **=*
BM203 0,000 ***  monomorfik monomorfik 0,000 *** 0,000 *** monomorfik monomorfik 0,000 ***
CSSM43 0,779 ns 0497 ns 0833 ns 0580 ns 0628 ns 0000 *** 0040 * 0,000 ***

ns= Onemsiz, * P<0.05, **P < 0.01, *** P < 0.001
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3.4. Filogenetik iliskileri Gosteren Sema Agaclar

Nei’'nin Da genetik uzaklik degeri (Cizelge3.3) kullanilarak, komsu
birlestirme (Neigbour Joining Tree,NJT) metodu ile filogenetik iliskiyi gOsteren
agacin3 temel grupta toplandigi goriilmiistiir (Sekil3.1). Bunlardan Kil, Honamli ve
Yaban Kegisi bir grup, Saanen, Shami ve Kilis kegisi diger bir grup, Ankara

kegisinin Lalahan ve Eskisehir hatti ise ayr1 bir grup olarak ayrilmistir.

KIL

YABAN
KECist

SHAMI

———— KiLis

\\\\\\\

Sekil 3.1.Keci populasyonlarinda Da genetik uzakligina gore ¢izilen filogenetik
iliski(NJT-Neighbour Joinin Tree).

KiLis

ANKARA1

ANKARA2

SHAMI

HONAMLI

SAANEN 7

01

PHYLIP_1(1/1) YABAN KECIsi

Sekil 3.2. Da genetik uzakligi kullanilarak komsu birlestirme metodu (NJT) ile
cizilen radyal agac.
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Komsu birlestirme metodu ile ¢izilen radyal agagtada(Sekil 3.1) 3 grup
olustugu, sonuglarin diger agaci (Sekil 3.2) destekledigi ve Yaban kegisinin diger
populasyonlardan tamamen ayrildig1 ve genotip olarak diger tiirlerden farkli oldugu

gozlemlenmistir.

3.5. Faktoriyel Birlestirici Analiz (Factorial Correspondence Analysis; FCA)

Calismada kullanilan bireyler arasindaki genetik iligkinin tespiti amactyla
faktoriyel benzerlik analizi (FCA-Factorial Correspondence Analysis) yapilmis ve 3
boyutlu diizlemde her birey genotiplerine gore yerlestirilmistir. FCA analizi sonuglari
Da genetik uzakliklarina gore gizilen agaglari (Sekil 3.1 ve 3.2) destekler niteliktedir.
Sekil 3.2°de gozlendigi gibi Yaban kegileri ¢ok acgik sekilde ayri bir grup
olusturmaktadir. Ankara kecilerine ait populasyonlar, Shami ve Kilis diger evcil
kecilere oranla daha belirgin olarak gruplar olusturmus, diger evcil kegcilere ait

bireyler birbirine ¢ok yakin olarak gruplanmistir.

Axe 2 (1747 %)

Sekil 3.3.Ke¢i populasyonlar1 arasindaki iligkiyi gosteren FCA (Factorial
Correspondence Analysis) grafigi.

Sari: Shami, Mavi: Kilis, Beyaz: Honamli, Gri: Kil Kegisi, Lacivert: Saanen, Yesil:
Ankara E, Pembe: Ankara A, Kirmizi: Yaban Kegisi.
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3.6. Assignment (Bireylerin Irklara Atanmasi) Testi

Evcil ve yaban kegisi irklarinin genotip verilerine gore irk tanimlamalarinin
yapilmasi amaciyla Assignmet Testi GenAlEX6 (Peakall ve Smouse 2006) programi
kullanilarak yapilmistir. Bu program populasyonlarda gézlenen en sik genotipin
goriilme olasiligina (likelihood) gore bireylerin irklara tanimlanmasini yapmakta ve
bir irka logaritmik bir deger ile atamaktadir (Paetkau ve ark 1995, Paetkau ve ark
2004). Yapilan analizler sonucunda g¢alismaya konu olan bireylerin %82 oraninda
olmas1 gereken populasyona atandigi, %18 oraninda da bireylerin farkh

populasyonlarda yer aldiklar1 gézlemlenmistir.

3.7. Structure (Yapi) Testi

Structure (Yapi) testi, populasyonun genetik yapisinin gosterilmesi ve
populasyonlara ait bireylerin gruplandirilmasini ortaya koyar (Pritchard ve ark2000).
Structure metodunda; Bayesian yaklagimi ve “Markov Chain Monte Carlo - MCMC”
metodu kullanilmaktadir. Bu test metodunda populasyonlara ait ornekleri ilgili
populasyonlara ayirmak ve dogru parametreleri belirleyebilmek i¢in uygun Markov
Zinciri sayisinin ve uzunlugunun saptanmasina ihtiya¢ vardir. Bu nedenle dogru
uzunlugu ve sayiyr bulabilmek i¢in farkli calismalarda cesitli uzunluk degerleri
(Iength of burning period) ve MCMC sayilar1 denenerek en uygun saymin 10.000 ile
100.000 arasinda olmasimin yeterli oldugu belirtilmistir (Pritchard ve ark 2000,
Falush ve ark2007).

Calismada kullanilan 8 ayr1 kegi populasyonunun bireylerinin hangi kegi
irkina ait oldugunun  belirlenmesi ve gruplandirilmasi amaciyla
populasyonlaraStructure (Yapi) testiuygulanmistir. Sekil 3.4’tegoriildiigi gibi K=4
kullanilarak yapilan analizlerde biitiin populasyonlarin birbirlerinden ayrildigi,
ozellikle Ankara kegilerinin ve Yaban kecisinin digerlerine gore daha saf oldugu

gbzlemlenmistir.

1.00

0.80

060

0.40

020

0.00 Laili. Ltis : Laiki . L (o pat ML
SAMI KiLis HONAMLI KIL ANKARA_A ANKARA_E SAANEN YABAN

Sekil 3.4.Ke¢i populasyonlarinda uygulanan Structure Testi.
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4. TARTISMA

Evcil ve yaban hayvanlarinda genetik g¢esitliligin belirlenmesi, genetik
kaynaklar1 koruma = stratejilerinin  gelistirilmesi ve 1slah programralarinin

uygulanmasi i¢in uygulanan en temel adimlardan birisidir.

Daha ¢ok verim alma amaciyla yapilan melezleme c¢aligmalar1t kendi
cografyalarina adapte olmus yerli irklarin hizla yok olmasina veya genotipik olarak
degismesine neden olmaktadir. Yerli irklar 6zellikle bulunduklar: floraya iyi adapte
olduklarindan kiiltiir ve melez irklara gore hastaliklara karsi daha direngli ve gevre

sartlarini daha iyi bir sekilde verime doniistiirebilmektedirler.

Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii (Food and Agricultural
Organization; FAO) kaynaklarma gore diinyadaki ciftlik hayvanlarinin % 30’u yok
olma riski altindadir (FAO 1997). Bu verilerden hareketle yerli irklar1 koruma
tedbirleri tarimsal agidan biitlin diinyada oncelikli ve 6nemli bir ¢aligma alan1 haline
gelmistir. Yerli ve evcil wrklar1 koruma politikalar1 ekonomik ve kiiltiirel faktorlere

bagli oldugu kadar hayvanlar arasindaki tarihi ve genetik iliskiyede baghdir.

Tiirkiye cografi konumu nedeniyle evcil ve yaban hayvanlarinda biiyiik bir
gen havuzunu ve biyogesitliligi temsil etmektedir. Tiirkiye sahip oldugu biyolojik
cesitliligi ve hayvan gen kaynaklarimin korunmasi amaciyla Bern Soézlesmesi,
Birlesmis Milletler Biyolojik Cesitlilik S6zlesmesi, Ramsar Sozlesmesi gibi c¢esitli
uluslararas1 sozlesmelere taraftir. Tiirkiye bu sozlesmeler ile kendi sinirlar i¢cindeki
biyolojik cesitliligin korunmasi icin gerekli tedbirleri alacagina dair taahhiitlerde
bulunmustur. Ayrica bu sézlesmelerin ve Tiirkiye’nin mevcut durumu dogrultusunda
2007 yilinda ‘‘Ulusal Biyolojik Cesitlilik Stratejisi ve Eylem Plani”’ c¢esitli
kurumlarm katilimlariyla hazirlanmistir. Konu ile ilgili evcil hayvanlarda ve biiyiik
memeli yaban hayvanlarinda Kamu Kuruluslari, Universiteler ve TUBITAK isbirligi

ile kapsamli projeler yapilarak taahhiitler yerine getirilmeye c¢aligilmaktadir.

Son yillarda sayist biitiin diinyada ve Tiirkiye’de hizla azalan ilk
evcillestirilen hayvanlardan olan ke¢i irklarida koruma ve cogaltma politikalarinin

uygulanmasi gereken hayvanlardan birisidir(Aziz 2010).

Verim 6zellikleriyle tiim diinyada dikkat ¢eken kegi giiniimiizde biyomedikal

caligmalar i¢in uygun bir hayvan modeli olarak bilinmekte ve ¢ok yonlii verimlerin
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genetik temelini tanimlamada, peptid ilaglarin iiretiminde transgenik model olarak

yaygin olarak kullanilmaktadir (Ebert ve ark 1991, Ko ve ark 2000).

FAO (2008) verilerine gore diinyada kegi varligi 1990 yilinda 590.1 milyon
iken bu say1 2008 yilina geldiginde 861.9 milyon olmustur. Yani bahsedilen yillar
arasinda diinyada keci sayisinda % 146 oraninda bir artis goriilmektedir (FAOSTAT
2008). Tirkiye’de durum diinyadaki istatistiklere gore biraz farkli seyretmektedir.
TUIK (2014) verilerine gore 1990 yilindan giiniimiize kegi sayisinda yaklasik %
42'lik bir azalma goriilmektedir. Ozellikle yerli rklarimizdan olan Ankara kegileri
varlig1 177.811 (TUIK 2014) olarak bildirilmekte ve neredeyse yok olma tehlikesiyle
kars1 karsiya oldugu goriilmektedir. Bu nedenle Tiirkiye'de T.C. Gida, Tarim ve
Hayvancilik Bakanligi Resmi Gazete'nin 28356. sayisinda 2012/54'nolu "Hayvan
Genetik Kaynaklar1 Yerinde Koruma ve Gelistirme Desteklemeleri Hakkinda
Uygulama Esaslar1 Tebligi" yaymlayarak basta Ankara kegileri olmak tizere kegi
wrklarimizdan Kilis, Honamli, Abaza, Giircii (Osmanli), Kackar, Ispir ve Halep

kegileri i¢in koruma amagli destek programlari baslatmistir.

Yaban hayvanlar1 ve yaban hayat1 i¢inde durum evcil hayvanlardaki riskleri
tagimaktadir. Yaban hayvanlar1 konusundaki ¢aligmalar evcil hayvanlara gore daha
geri planda ve daha zayif kalmistir. Bunun baglica nedenlerinden birisi yaban
hayvanlariin dogasi geregi yasam alanlarinin gézlem ve drnekleme igin pek uygun

olmamasidir.

Son yillarda Tirkiye’de gerek Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanlig1 gerekse
T.C. Orman ve Su Isleri Bakanhig {iniversitelerde yapilan yerli ve yaban
hayvanlarinda genetik ¢esitliligin tespiti, yok olma tehdidinde olan hayvanlarin
korunmasma yonelik projelere bizzat katilip, destek olarak mevcut durumu
diizeltmeye yonelik ¢aligmalar baglatmistir. Sunulan bu yiiksek lisans tez ¢alismasida
TUBITAK-KAMAG tarafindan desteklenen T.C. Orman ve Su Isleri Bakanligi'nin
da taraf oldugu “Ulusal Biyocesitliligin ve Gen Kaynaklarinin Korunmast Hedefleri
Dogrultusunda Biiylik Memeli Tiirlerin Arastirilmasi, Korunmast ve Yonetimi’’
isimli ve 109 G103 (Ana proje no:109 G016) nolu arastirma projesi kapsaminda
yapilmistir.

Kegi i¢in yapilan genetik calismalarda mikrosatellit markorler yaygin olarak

kullanilmakta ve tercih edilmektedir. Yiiksek derecede polimorfizm gostermeleri,
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genomda yaygin bulunmalari, lokusa spesifik markdrler olmalar1 nedeniyle oldukga
fazla tercih edilmektedirler. Bilinen bu 6zellikleri sayesinde filogenetik ¢alismalarda,
ebeveyn tayini c¢alismalarinda, evrim genetigi c¢alismalarinda, populasyonlarin

genetik karakterizasyonunu belirlemede en ¢ok tercih edilen markor sistemleridir.

Mikrosatellitlerin ~ ¢alismalarda kullanilirken ko-dominant olmalarina,
enformatif giiciiniin yiiksek olmasina, polimorfik olmasina ve farkli kromozomlari

temsil etmesine dikkat edilir.

Sunulan c¢alismada genetik yapi, genetik karakterizasyon ve iligkinin
belirlenmesi amaciyla Tirkiye’deki yerli keci irklarindan Ankara (Eskisehir ve
Lalahan hatt1), Kilis, Honaml1 ve Kil kegileri, ayrica Tiirkiye'de bulunan diger kegi
wrklarindan Shami ve Saanen kegileri, ayrica Tiirkiye’de yayilim gosteren Yaban
kecisi (Capra aegagrus) olmak iizere 7 farkli kegi 1rk1 (8 populasyon) kullanilmistir.
Genetik cesitliligi daha saglikli belirleyebilmek icin farkli kromozom bdolgelerinden

olmak tizere toplam 20 adet mikrosatellit markor (Cizelge 2.3) kullanilmistir.

Genetik analizlerde kullanilacak DNA materyali olarak kan kullanilmis ve
standart fenol/kloroform yontemi ile izolasyon islemi yapilmistir. OD2gos2s0
oranininl.8-2.0 arasinda olmasina dikkat edilmistir. Bu oranin daha diisiik olmasi

ortamda protein varligi olduguna isaret etmektedir (Miller 1988).

Genetik cesitliligin gostergelerinden biri olarak tanimlanan toplam allel sayis1
sunulan caligmada 286 olarak belirlenmis olup lokus basina ortalama 14.3 allel
diistiigli gozlemlenmistir. Populasyonlar i¢in hesaplanan ortalama allel sayisinin ise
5.70 (Ankara-Lalahan hatt1) ile 11.10 (Yaban kegisi) arasinda degistigi
gozlemlenmistir. Tiim populasyonlarda en diisiik allel sayilar1 ETH152 (4) ile
IDVGA29 (4) lokuslarinda, en fazla allel sayisi ise MM12 (20) lokusunda
gozlenmistir. Ortalama allel sayilar1 evcil kegilerde bibirine yakin sayilarda olmasina
ragmen (5.75-7.50) Yaban kegisi ortalama allel sayilar1 (11.1) dikkat ¢ekici oranda
yiiksek bulunmustur.

Bulut ve ark (2008)’nin 8 farkli keci irkinda 11 mikrosatellit lokusu ile
yapmis olduklari1 ¢alismada; toplam 163 allel tespit edilmis ve allel sayilarinin 4 ile
25 arasinda degistigi bildirilmistir. Agaoglu ve Ertugrul (2012), 5 farkli yerli keci
irkinda 20 mikrosatellit ile yaptiklar1 ¢calismada; toplam 313 allel tespit etmis ve bu
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allel sayilarmin 4-18 arasinda degistigini gozlemlemiglerdir.  Sonuglar sunulan
calisma ile benzerlik gostermesine ragmen goriilen farkliliklarin kegi populasyonlari
ve mikrosatellit bolgelerinin farkliligindan kaynaklandigi diistiniilmektedir. Ayrica
Bulut ve ark (2008)’nin yaptiklar1 calismada kullanilan kegi irklarinin ¢ogunun ayni
olmasma ragmen kullandiklar1 mikrosatellit lokuslarinin daha polimorfik oldugu

goriilmektedir.

Hem Bulut ve ark (2008), hem de Agaoglu ve Ertugrul (2012), Ankara
kegilerinde ortalama allel sayilarim1  benzer olarak (10.09 ve 11.8)
bildirmektedirler.Ancak sunulan c¢alismada Ankara kegilerinin ortalama allel
sayilarinin Lalahan ve Eskisehir hattinda sirastyla 5.70 ve 5.75 bulunmasi 6zellikle
kullanilan  lokuslarin ~ diisik polimorfizme sahip olmast ve hayvanlarin
orneklemesinin yapildig isletmede akrabalik derecesinin yiiksek oldugu durumunu

akla getirmektedir.

Thilagam ve ark (2006)’nin Hindistan’a 6zgli Kanniadu ke¢i irkinda 20
mikrosatellit kullanarak yaptiklart calismada lokus basina diisen ortalama allel
sayisinin 8.2 allel/lokus oldugu belirtilmistir. Hindistan’da Barbari kegilerinde 21
mikrosatellit kullanilan diger bir ¢alismada (Ramamoorthi ve ark 2009), 133 adet
allel tespit edilmis ve lokus basina diisen ortalama allel sayist 6.3 olarak
belirtilmistir. Gohilwari kegilerinde 25 mikrosatellit lokusunun kullanilarak yapildigi
bir ¢aligmada ise lokus basina diisen allel sayis1 4-20 arasinda oldugu, ortalama allel
sayist 10.2 £+ 5.46 olarak bildirilmistir (Kumar ve ark 2009).

Martinez ve ark (2004), Blanca Serrana keci irkinda ISAG ve FAO tarafindan
onerilen 27 mikrosatellit bolgesi kullanmis, lokuslarin polimorfik oldugu tespit
edilmis, allel sayisinin 3 ile 17 arasinda degistigi ve ortalama allel sayisinin 8.22
oldugu hesaplanmistir. Yine Martinez ve ark (2006)’nin 27 mikrosatellit ile
yaptiklar1 bir diger caligmada ise lokus basina diisen ortalama allel sayis1 9.59 olarak

bildirilmistir.

Mahmoudi ve ark (2012), Iranda bulunan Korki Jonub Horasan keci
populasyonunun genetik tanimlamasi ve dar bogaz analizini yapmak amaciyla 13
adet mikrosatellit markorii kullanmislar ve toplam 98 allel tespit etmislerdir.
Mikrosatellitlerin 9 adedinin HWE’den sapma gosterdigi, populasyonun yakin

gecmiste herhangi bir darbogaz ile karsilasmadigi 6ne siirtilmiistiir. Yine Mahmoudi
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ve ark (2014), yaptiklar diger bir calismada iran’da bulunan 6 keci populasyonunda

13 mikrosatellit markorii kullanarak toplam 134 allel gozlemlemislerdir.

Vahidi ve ark (2014), 7 ayr iran kegi tiiriinii ve Zagros dagmin ayirdig
Pakistan bolgesinde bulunan iki ayr1 kegi tiiriinli karsilagtirmiglar, iki ayr1 bolge i¢in
farkli sonuglar elde etmistir. Toplam 317 6rnek 14 mikrosatellit markdrii kullanilan
calismada 150 adet allel tespit edilmis, ortalama allel sayisinin 10.7 oldugu
belirlenmistir. Iran’da bulunan tiirlerin yiiksek polimorfizm gosterdigi ortaya
konmustur.Zagros daginin kuzey, bati ve orta kisminda yer alan bolgelerde
populasyonlar arasi gen alis-verisinin bati1 bolgesindeki diger iki bolgeye gore daha
az oldugu belirlenmistir.

Cin’de Ling ve ark (2012), 7 farkl kegi tiiriniin genetik ayrimini goéstermek
icin 302 adet et kegisi 6rnegini, referans olarak kullanilan 42 adet Boer keci 6rnegi
ile karsilagtirmis,calismada 11 adet mikrosatellit bolgesinde 106 adet allel tespit

edilmis, lokus basina ortalama sayist 9.6 bulunmustur.

Xin ve ark (2015), Cin’e 6zgii 10 keci tiiriini MHC boélgesinde bulunan 4
farkli mikrosatellit lokusu ile incelemis, toplamda 74 adet allel tespit edilirken,
tirlere ve lokuslara gore degisen ortalama allel sayisinin 5.50 - 11.50 arasinda

degistigini gézlemlemislerdir.

Sunulan ¢aligmada, kullanilan tiim 1rklar birlikte degerlendirildiginde
ortalama lokus bagina diisen allel sayis1 14.3 olarak, populasyon basina diisen ortala
allel sayisi ise 7.22 olarak belirlenmistir. Bu haliyle diger keci irklarina benzerlik
gostermekle birlikte lokus bazinda diger keg¢i irklarindan yiiksek oldugu
gozlenmektedir. Bu durum kullanilan markoérlerin polimorfik olmalarinin genetik
caligmalar i¢in 6neminide ortaya koymaktadir. Ayrica Yaban kegisinde tespit edilen
ortalama allel sayisinin (11.10) ¢alismada kullanilan evcil kegilere oranla oldukga
yiiksek oldugu belirlenmistir. Bu durumun dogal ortamda serbest olarak ciftleserek

¢ogalmalarindan kaynaklandigi diistiniilmektedir.

Genetik cesitliligin gostergelerinden biriside heterozigotluk degerleridir.
Sunulan ¢aligmada, ortalama beklenen heterozigotluk (He) degeri 0.644 olarak tespit
edilmis, degerlerin 0.609 (Kilis) — 0.705 (Yaban Kegisi) arasinda degistigi
gozlenmistir. Ortalama go6zlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.578 olarak tespit
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edilmis ve degerlerin 0.499 (Yaban Kegisi) — 0.632 (Saanen) arasinda degistigi

gozlenmistir.

Bulut ve ark(2008), Tirkiye’de yetistirilen 8 farkli ke¢i irkinda 11
mikrosatellit lokusu ile yapmis olduklar1 ¢alismada beklenen heterozigotluk (He)
degerlerinin 0.694 - 0.788, go6zlenen heterozigotluk (Ho) degerlerinin ise 0.621 -
0.731 arasinda degistigini bildirmislerdir. Yine Tiirkiye’de evcil kecilerde yapilan bir
diger calismada (Agaoglu ve Ertugrul 2012), beklenen heterozigotluk (He) degerleri
0.569 - 0.912 arasinda, gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri ise 0.519 - 0.940

arasinda bildirilmistir.

Fan ve ark (2008)'nin 18 mikrosatellit kullanarak Cin’de bulunan 5 farkli kegi
irkinda yaptiklar1 ¢alismada, ortalama He ve Ho sirasiyla 0.695 ve 0.631 olarak
bildirilmistir. Luikart ve ark (1999), 22 mikrosatellit kullanarak 4 farkli ke¢i irkinda
yaptiklar1 ¢alismada He degerlerini 0.028-0.882 arasinda gézlemlemislerdir.

Blanca Andaluza keci irkinda 27 mikrosatellit kullanilarak yapilan bir
calismada (Martinez ve ark 2004), ortalama He ve Ho degerleri sirasiyla 0.705 ve
0.663 olarak belirlenmistir. Giliney Afrika'da 6 farkli keci wrkinda 10 farkh
mikrosatellit ile yapilan diger bir ¢alismada (Visser ve ark 2004), heterozigotluk
degerleri 0.620-0.690 olarak belirtilmistir.

Behl ve ark(2003), Hindistan’da bulunan Bengal ve Chegu kegi tiirlerinde 22
adet mikrosatellit markorii kullanmisglar, heterozigotluklar sirasiyla 0.69 +£0.11 ve
0.66 = 0.07 olarak goézlemlemisler ve iki populasyondada yiiksek oranda

heterozigotluk oldugunu bildirmislerdir.

Xin ve ark (2015)’nin Cine 6zgii 10 farkli ke¢i 1irkinda, 4 farkli mikrosatellit
lokusu kullandiklar1 ¢calismadabeklenen heterozigotluk degerinin 0.49-0.78 arasinda
oldugu, gozlenen heterozigotluk degerlerinin ise 0.25-0.54 arasinda oldugu tespit
edilmistir.

Sunulan ¢alismada, ortalama beklenen (He) ve gbzlenen (Ho) heterozigotluk
degerleri hem Tiirkiye hem de diger iilkelerde yapilan c¢aligmalar ile
karsilastinildiginda heterozigotlugun yiiksek oldugu sdylenebilir. Ozellikle Kil
kecilerinde Ho degeri 0.993 oranina kadar ¢ikabilmektedir. Ancak calismada
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kullanilan markorlerden BM203 ve IDVGA29’un monomorfik olmasi ortalama
heterozigotluk degerlerini diisiirmektedir.

Yaban kegisinde gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.499 olarak tespit
edilmis ve evcil kegilere gore Ho degerinin diisiik oldugu tespit edilmistir. Maudet ve
ark (2001), yaban kegilerinde (Capra i. ibex) yaptiklar1 ¢alismada, ¢alisilan 67
mikrosatellit markorden 29 adedini polimorfik bulmuslardir. Bu durumu yaban kegisi
tirlerinin tarihsel siirecinde birgok defa yok olma tehdidi (bottleneck) gegirmeleriyle
aciklamislardir. Sunulan ¢alismanin Yaban kegisi heterozigotluk degerleri Maudet ve

ark (2001)’nin bottleneck hipotezini desteklemektedir.

Hardy-Weinberg dengesinin (HWE) hesaplanmasi i¢in X? testi uygulanmis
biitiin populasyonlarda birden fazla ve 6nem degerleri degismekle birlikte HWE'den

sapmalar oldugu gozlenmistir.

Kapali ve ozellikle aile tipi isletmelerde akrabali yetistirme oldukca fazla
goriilen bir durumdur. Birbirine yakin olan ¢iftlik ve kdylerde bu durum oldukga
fazla meydana gelmekte ve heterozigotluguda olumsuz olarak etkilemektedir.
HWE’den sapma goriilmesi sasirtict bir durum olmayip, diger arastirmacilarin (Sechi
ve ark 2007, Aljumaah ve ark 2012), ¢alismalarindada siklikla gériilen bir durumdur.
Aragstiricilar bu durumu tek bir nedenle agiklamanin zor oldugunu, populasyonun
dogal olmamasinin, mutasyon, gog, rastgele olmayan ¢iftlesmelerin bu duruma neden

olabilecegini belirtmektedirler.

Populasyonlar arasindaki farklilasmay:1 ifade eden genel Fsr degeri 0.095
olarak belirlenmis ve istatistiki olarak onemli (P < 0.001) bulunmustur.
Populasyonlar ikiserli disiiniildiigiinde biitiin populasyonlarin genetik olarak
birbirinden farkli olduklari tespit edilmis, ancak Ankara kegilerinde Eskisehir ve
Lalahan hatti olarak bilinen populasyonlarin birbirlerinden genetik olarak bir farklilik
gostermedigi belirlenmistir.  Yine Da genetik uzaklik degerlerininde Ankara
kecilerinin bu iki populasyon arasinda en diisikk degere (0.040) sahip oldugu
belirlenmistir. Ayrica ¢izilen NJT agaci, FCA grafigi ve Structure analizi sonuglari

bu durumu desteklemektedir.

Li ve ark (2002), tarafindan 26 mikrosatellit kullanilarak farkli kegi irklarinda
yapilan bir ¢alismada Fst degerleri 0.052-0.215 arasinda bildirilmistir. Xiang-Long
ve Valentini (2004), 18 mikrosatellit kullanarak yaptiklari ¢alismada Fst degerlerini
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0.001-0.116 olarak belirlemislerdir. Sunulan ¢alismada ise Fst degerleri 0.001-0.169
olarak belirlenmis, genel Fst degeri 0.095 olarak bulunmus ve populasyonlar arasi

varyasyonun onemli oldugu sonucuna varilmastir.

Populasyonlara ait elde edilen genotip verileri kullanilarak 1rk
tanimlamalarinin yapildigi Assignment testinde bireylerin % 82 oraninda kendi

populasyonlarinda oldugu gozlemlenmistir.

Yine Assignment testine benzer sekilde hayvanlarin hangi keci irkina ait
oldugunun belirlenmesi ve gruplandirilmasi amaciyla yapilan Structure (Yapi)
testindede kullanilan 8 farkli populasyonun birbirlerinden ayrilabildigi, Shami,
Honamli, Ankara ve Yaban kecisi irklarmin digerlerine goére daha saf oldugu

gbzlenmistir.

Assignment ve Structure analizleri sonuclarina gore calismada kullanilan

mikrosatellitlerin populasyonlar1 ayirmada oldukc¢a kullanigh oldugu goriilmektedir.

Kullandiklar1 mikrosatellit ve 1rk sayis1 degisiklik gostermekle beraber bir¢ok
arastirict (Paetkau ve ark 1995,MacHugh ve ark 1998, Cornuet ve ark 1999, Diez-
Tascon ve ark 2000, Maudet ve ark 2002), Assignment sonuglarin1 % 80-100 arasi
bildirmektedirler. Tiirkiye’de evcil kegilerde yapilan baska bir ¢alismada ise (Bulut
ve ark 2008), bu oran % 93 olarak bildirilmistir. Sunulan ¢aligmanin sonuglar1 diger

arastiricilar ile benzerlik gostermektedir.

Elde edilen Da genetik uzakliklari degerlerine gore ¢izilen NJT agacinda
temel olarak 3 grup belirlenmistir. Bu durum yapilan diger istatistik analizleri
dogrulamaktadir. Ankara keg¢ilerinin farkli iki populasyonu birlikte gruplanmuistir.
Saanen, Shami ve Kilis kegileri ayr1 bir grup olusturmus ve cografi olarak ayni
bolgede bulunduklarindan birbirleriyle iligkili olduklar1 disiiniilmektedir. Bir diger
grup ise Yaban kegisi, Kil ve Honaml1 kecileridir. Aslinda diger istatistiki analizlerde
ve FCA grafiginde Yaban kegisinin genotipinin evcil kecilere gore oldukga farklilik
gosterdigi acik sekilde goriilmektedir. Ancak Yaban kecisinin bulundugu alanlar Kil
ve Honamli kegilerinin bulunduklar1 alanlara yakin cografi bolgelerdir. Bu nedenle
gecmiste veya yakin zamanda aralarinda bir gen alig-verisinin muhtemel oldugunu

diistindiirmektedir. Ayrica NJT nin radyal olarak ¢izilen agacinda bu 3 irkin birlikte
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gruplanmasina ragmen Yaban kecisinin ¢ok acik bir sekilde digerlerinden ayrildigini

ve uzak oldugunu gdstermektedir.

Populasyonlarin 3 boyutlu diizlemde gosterildigi FCA grafiginde yine Yaban
kecisi genotip olarak diger populasyonlardan net bir sekilde ayrilirken evcil kegi
irklarinin birbirlerine yakin olduklar1 gézlenmektedir. Ancak bu yakinlik i¢inde bile
Ankara kecileri populasyonlarinin birlikte gruplandigi, Saanen, Shami ve Kilis
kecilerinin birbirine yakin gruplar olusturdugu ve Honamli ve Kil kegilerinin birlikte

gruplandig goriilmektedir.

Sunulan ¢alismada kullanilan mikrosatellitlerden monomorfik olanlar
olmasina ragmen populasyonlarin genetik yap1 ve karakterizasyonlarini belirlemede

oldukg¢a basarili oldugu goriilmektedir.
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5. SONUC ve ONERILER

Sonug olarak;

- Sunulan c¢alismada kullanilan mikrosatellitlerin  genetik  ¢esitlilik,
populasyonlarin genetik yapilarini inceleme ve bireylerin iddia edilen populasyonlara
ait olup olmadigini belirleme gibi ¢aligsmalar i¢in oldukc¢a giivenilir markdrler oldugu
anlasilmaktadir.

- Calismanin amaglarindan birisi olan evcil ve yaban kecileri arasndaki genetik
fark ve benzerligin durumu arastirtlmis, yaban kegilerinin ¢ok net sekilde evcil
kecilerden genotipik olarak farkli oldugu belirlenmistir.

- Yaban kegilerinin gegmiste maruz kaldigt muhtemel darbogaz nedeniyle
heterozigotluk degerlerinin evcil kegilerden daha diisiik olduklar1 belirlenmistir. Bu
nedenle kamu kurumlar tarafindan yaban tiirlerini koruma ve ¢ogaltma stratejilerini
siirdlirmeleri ve tiniversiteler ile isbirligi yapilarak bu stratejilerin sonuglarinigenetik
analizler ile kontrol ederek yeni stratejiler olusturmalarmin tiirlerin korunmasinda
Oonemli olacag diistintilmektedir.

- Calismada kullanilan ve Tiirkiye’nin 6nemli yerli gen kaynaklarindan olan
Ankara kecilerinde Eskisehir ve Lalahan hatti olarak bilinen populasyonlarin
birbirinden genetik olarak farkli olmadig1 ve ortalama allel sayilarinin diger evcil
kecilere gore diisiik oldugu belirlenmistir. Bu nedenle kamuya ait kuruluslarda
yetistirilmesi yapilan Ankara kecilerine disardan saf oldugu bilinen yeni erkek ve disi
bireylerin ilave edilmesi heterozigotlugun ve genetik ¢esitliligin korunmasinda 6nem
arz etmektedir. Ayrica halk elinde 1slah projeleri bu 1rkin saglikli bir sekilde devam
etmesi ve cogalmasi acisindan 6nem arz etmektedir.

- lleriki ¢aligmalarda monomorfik olan mikrosatellitlerin polimorfik olanlarla
degistirilmesi sonuglar1 daha da anlamli hale getirecektir.

- Her ne kadar kullanilan mikrosatellitlerin enformasyon giicii yiiksek olsada
akrabalik oranlan yiiksek populasyonlarda daha kesin sonuglar almak i¢in panelde
kullanilacak mikrosatellitlerin sayilarinin arttirilmasi yerinde olacaktir.

- Is giicii, ekonomi ve teknolojik gelismeler dikkate alindiginda bu tiir
caligmalar i¢in kapillar elektroforez tekniginin kullanilmasi diger otomatik olmayan
sistemlere gore daha avantajli gériinmektedir.

- Sunulan calisma ile Yaban kegileri ile ilgili olan literatiire katki saglanmaya

calistlmigtir. Tirkiye’de bulunan diger yaban hayati tiirlerinde genetik ¢alismalarin
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arttirtlmasinin hem uluslararasi yiikiimliilikleri yerine getirmek hem de mevcut
yaban hayat1 ¢esitliliginin korunmas: stratejilerinin gelistirilmesine olduk¢a 6nemli

katki saglayacagi anlasilmaktadir.
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verilmistir.

S.U. Veteriner Fakiiltesi Ogretim Uyesi Dog. Dr. Zafer BULUT tarafindan sunulan
“Tiirkiye’de bulunan evcil ve yaban kegilerinin genetik benzerlik ve farkhiliklarmin
mikrosatellitlerle aragtirilmasi™ baslikli tez projesi bagvurusu degerlendirilmistir.

Bu arasgtirmada, molekiiler markorlerden birisi olan mikrosatelitler kullanilarak Tiirkiye’de
bulunan ve evcil kegi irklarindan olan Kilis Kegisi, Shami Kegisi, Honamli, Kegisi, Saanen
Kegisi, Kil Kegisi ve Ankara Kegisi ile Yaban Kegileri arasindaki filogenetik iligki, genetik
benzerlik farkliliklarin arastirilacag: ifade edilmektedir.

Bagvuruda, Selguk Universitesi Veteriner Fakiiltesi Ftik Kurul Yonergesi ilkelerine
uyulduguna, projenin arasgtirma etigi agisindan “uygun oldu@una” oy birligi ile karar
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Hastanesi’nde kisa donem asker olarak tamamladi. 2007 yilinda Erol Medikal Ltd.
Sti Tibbi Cihazlar firmasinda 1 yil siireyle Satis Elemani olarak c¢aligti. 2008-2011
yillar1 arasmda Istanbul Sanovel Ilag Sanayi ve Ticaret A.S’de miimessil olarak
calisti. 2011-2012 yillarinda Ankara Pozitif Medikal Sistemleri Sanayi ve Ticaret
Ltd. Sti.’nde Satig Elemani olarak caligt1.

2011 yilinda Aksaray Universitesi Fen Edebiyat Fakiiltesi Biyoloji
Boliimii’'nde yiiksek lisans egitimine basladi. 2013 yilinda Selguk Universitesi
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zamanh yiiksek lisans egitimine devam etti. Halen RTA Laboratuvarlar1 Biyolojik
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