T.C.
NAMIK KEMAL UNIVERSITESI

FEN BILIMLERI ENSTITUSU

YUKSEK LiSANS TEZi

TURKIYE YERLI KECIi IRKLARINDA MiKROSATELLIT DNA
BELIRTECLERI KULLANILARAK GENETIK CESITLILIGIN
BELIRLENMESI

Nimet GUMUS

TARIMSAL BIYOTEKNOLOJI ANABILIM DALI

DANISMAN: Doc. Dr. Fulya OZDIL

TEKIiRDAG-2018

Her hakki sakhdir.



Dog. Dr. Fulya OZDIL danismanliginda, Nimet GUMUS tarafindan hazirlanan “Tiirkiye
Yerli Kegi Irklarinda Mikrosatellit DNA Belirtegleri Kullanilarak Genetik Cesitliligin
Belirlenmesi” isimli bu ¢alisma asagidaki jiiri tarafindan Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim

Dali’nda Yiiksek Lisans tezi olarak oy birligi ile kabul edilmistir.

Juri Baskani: Dog. Dr. Emel OZKAN UNAL Imza :
Uye: Dog. Dr. Fulya OZDIL (Danisman) Imza :
Uye: Yrd. Dog. Dr. Muhammet KAYA Imza

Fen Bilimleri Enstitiisi Yonetim Kurulu adina

Prof. Dr. Fatih KONUKCU

Enstitii Midiirii



OZET

Yiiksek Lisans Tezi

TURKIYE YERLI KECI IRKLARINDA MIKROSATELLIT DNA BELIRTECLER]
KULLANILARAK GENETIK CESITLILIGIN BELIRLENMESI
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Danisman: Dog. Dr. Fulya OZDIL

Bu calismada; Tiirkiye’de yetistirilen 4 yerli ke¢i irkinda (Ankara, Kilis, Honamli ve
Kil Kegisi) 9 mikrosatellit belirteci kullanilarak genetik ¢esitliligin  belirlenmesi
amaclanmistir. Calisilan mikrosatellit belirteclerine ait veriler ile yapilan istatistik analizler
sonucunda; lokus basina diisen ortalama allel sayisinin 13.66 allel / lokus ve heterozigotluk
diizeylerinin 0.4878 ile 0.9600 arasinda oldugu belirlenmistir. Irklar kapsaminda hesaplanan
ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerinin ise sirastyla 0.7552 ve 0.7964
oldugu belirlenmistir. Calisma kapsaminda incelenen rklara ait Fis degerlerinin; -0.016 ile
0.105 arasinda degistigi saptanmistir. Elde edilen F|s degerleri incelendiginde; calisilan tim
populasyonlarda degerlerin sifira yakin oldugu ve sadece Ankara ve Kil kegisi irklarinda
istatistiki olarak 6nemli oldugu bulunmustur. Ankara ve Kil kegisi irklarinda Fs degerlerinde
gbozlemlenen bu sapmanin homozigot fazlaligi nedeni ile olabilecegi diisiiniilmektedir.
Calisma kapsaminda hesaplanan Fst degerleri incelendiginde; tiim irklarda degerlerin (0.0223
ila 0.0456) arasinda degistigi ve irklar arasinda az bir genetik farklilagmanin oldugu
belirlenmistir. Hesaplanan Fst degerlerinin ikili karsilastirilmasi sonucunda tiim degerlerin (P
<0.001’e gore) istatistiki olarak dnemli oldugu bulunmustur.

Tiirkiye yerli keci irklarinda 9 mikrosatellit belirteci kullanilarak yapilan faktoriyel
birlestirici analiz ve temel bilesenler analizi sonuglar1 incelendiginde; Honamli kegi irkina ait
bireylerin diger irklar ile nispeten daha karismis olarak gruplandigi, fakat diger yerli keci
irklarmin bir¢ok bireyinin (Kilis, Kil ve Ankara Kegisi) birbirlerinden daha net olarak
ayrildig1 ve bu irklara ait bireylerin birbirleri ile genel olarak farkli eksenlerde gruplandigi
gorilmiistiir.

Calismada kullanilan belirteclerin Tiirkiye yerli kegi irklarinda tiimiiniin polimorfik
yapida olduklart belirlenmistir. Bu nedenle; Tiirkiye yerli keg¢i irklarinin genetik
karakterizasyon ¢aligmalarinda oncelikli olarak kullanimlar1 onerilebilmektedir. Elde edilen
tim sonuglar birlikte degerlendirildiginde; 9 mikrosatellit belirtecinden elde edilen veriler ile
yapilan istatistik analiz sonuglarina gére; Honamli keci irkina ait bireyler harig, diger irklara
ait bireylerin genetik olarak birbirlerinden daha net olarak ayrildigi gozlemlenmektedir. Bu
calisma kapsaminda elde edilen sonuglar, “Halk Elinde Ulkesel Kiiciikbas Hayvan Islahi
Projesine” dahil olan isletmelerdeki populasyonlarin genetik yapilarinin belirlenmesine ve
mevcut durumlarinin incelenmesine olanak saglamaktadir.

Anahtar kelimeler: Keci, Capra hircus, mikrosatellit, genetik cesitlilik, Tiirkiye
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ABSTRACT

MSc. Thesis

THE IDENTIFICATION OF GENETIC DIVERSITY IN TURKISH NATIVE GOAT
BREEDS BY USING MICROSATELLITE DNA MARKERS

Nimet GUMUS

Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Agricultural Biotechnology

Supervisor: Dog. Dr. Fulya OZDIL

In this study; 4 native goat breeds reared in Turkey (Ankara, Kilis, Honamli and Hair
Goat) were used to determine the genetic diversity by using 9 microsatellite markers. The
average number of alleles per locus was determined to be 13.66 alleles / locus and the
heterozygosity levels ranged from 0.4878 to 0.9600. The mean observed and expected
heterozygosity values were calculated as 0.7552 and 0.7964 respectively. Fis values of four
local breeds were found between -0.016 to 0.105. When the F,s values were examined; it was
found that the values were close to zero in all the studied populations except that it is
statistically significant only in Ankara and Hair Goat breeds. This may be due to the excess of
homozygotes. The Fsr values were calculated between 0.023 to 0.0456 in all the studied
breeds indicating that small genetic differentiation was found among breeds.

When the results of the factorial correspondence and the principal component analysis
in Turkish native goat breeds were investigated, the Honamli goat individuals were grouped
relatively more close with the other breeds, but the other native goat breeds (Kilis, Hair and
Ankara Goat) were more clearly separated from each other and the individuals belonging to
these breeds were grouped in different axis. All the studied microsatellite markers used in this
study were found to be polymorphic in Turkish native goat breeds. Therefore; these markers
can be recommended to use for the genetic characterization studies of Turkish native goat
breeds.

When all the results were evaluated together, except for the Honamli goat breed, all
the other goat breeds of Turkey, were genetically separated from each other. The results of
this study will allow to determine the genetic structure and current situation of the goat
populations reared in the farms which are included in the "Publicly-Enrolled National Sheep
and Goat Breeding Project of Turkey".

Key words: Goat, Capra hircus, microsatellite, genetic diversity, Turkey.
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ONSOz

Ozellikle son 20 yildir molekiiler teknolojilerin hizla gelismesiyle genetik arastirmalarin
oldukga arttig1 dikkat cekmektedir. Genetigin her alaninda oldugu gibi hayvan genetigi alaninda da bu
teknolojinin kullanimi hizla artis géstermistir. Molekiiler teknolojiler; populasyonlarin tanimlanmast,
evrim hakkindaki bilgilerin gelistirilmesi, genom haritalarinin ¢ikarilmasi, ebeveyn tayini g¢alismalari,
kalitsal hastaliklarin belirlenmesi ve hayvan 1slahi gibi birgok konuda yaygin olarak kullanilmaktadir.
Bu teknikler ile yerli irklarin genetik yapilart incelenebilmekte, irklar ici/arasi genetik cesitlilik
diizeyleri belirlenebilmektedir. Bu baglamda; kodominant belirteglerden biri olan mikrosatellit
lokuslarinin kullanilmasi olduk¢a yaygindir. Bu g¢alismada; Tiirkiye’deki bazi yerli ke¢i irklarinin
mikrosatellit belirtecleri kullanimi ile genetik cesitliliginin belirlenmesi ve irklarin mevcut genetik
yapisinin incelenmesi amaglanmustir. Oncelikle saygideger danismam hocam Dog. Dr. Fulya OZDIL’e
ve Dog. Dr. Emel OZKAN’a bu tezin basindan sonuna kadarki tiim asamalarinda gostermis olduklar
Ozveri ve sabirlarindan dolay1 sonsuz tesekkiir ederim. Tez jiirisinde yer alan, degerli hocalarim Dog.
Dr. Emel OZKAN, Yrd. Dog. Dr. Muhammet KAYA ve Dog. Dr. Fulya OZDIL’e; tezin molekiiler ve
istatistiksel analizlerinin yapilmasi1 asamasinda olan yardimlarindan dolay1 Dog. Dr. Emel OZKAN’a
ve tezin yazim asamasinda gosterdigi 6zveri ve yardimlardan dolay1 degerli hocam Dog. Dr. Fulya
OZDIL’e goniilden tesekkiir ederim. Caligma siiresince laboratuvar ortamini benimle paylasan, beni
destekleyen ve yardimini esirgemeyen laboratuvar ¢alisma arkadasim; Ezgi GUZEY ’e, tez ¢alismamin
her asamasinda maddi ve manevi destegini ve yardimlarini esirgemeyen babam Necdet GUMUS’e ve
kardesim Semiha GUMUS’e yiirekten tesekkiir ederim. Nanmik Kemal Universitesi, Tarimsal
Biyoteknoloji Boliimiinde bugiinlere gelmemde emegi olan, beni yetistiren ve yonlendiren, yiiksek
lisans calismam siiresince laboratuar calismalari, sonuglarin analiz edilmesi ve tezimin yazim
asamasinda bana yardimci olan, destek ve hosgorii gosteren tiim boliim hocalarima ve arkadaglarima

goniilden tesekkiir ederim.

Bu tez calismasi, Namik Kemal Universitesi, Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon
Birimi tarafindan NKUBAP.03.YL.16.027 no’lu ‘Tiirkiye Yerli Keci Irklarinda Mikrosatellit DNA
Belirtegleri Kullanilarak Genetik Cesitliligin Belirlenmesi’ baslikli yiiksek lisans projesi ile TAGEM-
14/AR-GE/15 nolu “Turkiye Yerli Ke¢i Irklarinda Mikrosatellit DNA Polimorfizm Tekniginin
Kullanilmast ile Ebeveyn Tayini” baslikli proje kapsaminda desteklenmistir. Desteklerinden dolay1

NKUBAP birimine ve TAGEM’e tesekkiir ederim.

Aralik 2017 Nimet GUMUS



1.GIRiS

Diinyanin hemen her iilkesinde, 6zellikle gelismekte olan iilkelerde; gelisme ve niifus
artis1 nedeniyle hayvansal iirlinlere talep artmakta, artan talebin karsilanmasi amaciyla
hayvanlarin verimlerinin artirilmasi ¢abalar1 yogunlasmaktadir. Bu cabalar; ¢ogunlukla tlke,
bolge ve hatta yorenin kendine 6zgii kosullarina uygun olmalarindan dolay: yetistirilmekte
olan yerli klarin 1slahi, kiiltiir irklar1 ile melezlenmesi yolu ile verimlerinin artirilmasina
yonelik olmakta, hatta pek cok yerde yerli irklarin yerini yiiksek verimli kiiltiir irklar
almaktadir. Belirtilen bu nedenlerle 6zellikle yerli irklarda genetik varyasyonun hizla azaldig
gozlemlenmektedir. Oysa bu yerli rklar, yiiz, hatta bin yillardir yetistirildikleri ¢gevrenin 6zel
kosullarina adapte olmalar1 sonucu ortaya ¢ikmig, verimleri diisiik olmakla birlikte 6zgilin
niteliklere sahip, dayanikli, kanaatkar, yetersiz ¢evre kosullarinda yasamlarini siirdiiriip
tireyebilen hayvanlardir (Ertugrul ve ark. 2000). Bu irklarin yok olmasi, sahip olduklar1 6zgiin
niteliklerin de yok olmasi anlamindadir. Gelecekte ortaya cikabilecek degisikliklerin bu
ozelliklerin hangisine gereksinim duyulabilecegini simdiden tahmin etmek olanaksizdir. Ote
yandan, yerli irklarin bugiin bilinmeyen, arastirilmamis veya saptanamamis olan olas1 {istlin
nitelikleri ancak bu irklarin varliklarini = siirdiirebilmeleri halinde elde tutulabilir ve

gerektiginde hizmete sunulabilir.

Tiirkiye, ciftlik hayvanlar yetistiriciligi ve hayvan sayist agisindan olduk¢a 6nemli bir
iilke olmasina ragmen, yerli irklarin sayisinin ¢oklugu ve bu irklarin verimlerinin diisiik
olmasi nedeniyle hayvansal iirlinlerin iiretimi agisindan yillarca oldukg¢a geri siralarda yer
almistir. Ciftlik hayvanlariin 1slah1 ekonomik bir siire¢ olup baslica amaci verimlilik ve
karliligin arttirilmasidir. Yiiksek verime sahip irklar elde ederken uygulanan seleksiyon
esnasinda genetik cesitliligi de korumak miimkiin degildir. Bir taraftan yerli irklarin gen
havuzlarin1 oldugu gibi korumak, diger taraftan bu yerli irklar1 seleksiyon ve melezleme
calismalarinda kullanarak daha verimli yeni wrklar elde etmemiz gerekmektedir. Ulkemizde
uzun yillar, paralel siirdiiriilmesi gerekli bu tutumlardan sadece ikincisi uygulanmistir.
Ozellikle 1970°1li yillardan giiniimiize kadarki siiregte uygulanan programsiz seleksiyon ve
melezleme ¢aligmalarinda bazi yerli irklar ya kaybedilmis ya da melez irklar olusturulmustur

(Ozkan 2005).



Ancak son yillarda T.C. Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanlig: tarafindan yerli hayvan
irklar1 yok olmadan bunlarin korunmasi ve mevcut kosullarda islahinin gerektigi bilincine
varilmis ve bu amagla caligmalar ve projeler baslatilmistir. Hayvan Genetik Kaynaklarinin
gelistirilmesi kapsaminda 24/2/2005 tarihli ve 25737 sayili Resmi Gazete’de yayimlanan
2005/8503 sayili "Hayvanciligin Desteklenmesi Hakkinda Bakanlar Kurulu Karari" ve
17/1/2006 tarihli ve 26052 sayili Resmi Gazete’de yaymmlanan 2006/9922 sayili
"Hayvanciligin Desteklenmesi Hakkinda Kararda Degisiklik Yapilmasina Dair Karar" a
dayanarak Tarimsal Arastirmalar Genel Mudiirliigi (TAGEM) Koordinatorliigiinde “Halk
Elinde Ulkesel Kiiciikbas Hayvan Islah1 Projesi” hazirlanmistir. S6z konusu proje 2005
yilinda sadece 2 wrk ile 2 ilde baglatilmis ancak 2006 yilindan itibaren 12 wrk ile 13 ilde
uygulanir hale gelmistir. Bu proje kapsaminda birinci 5 yillik donemde goriilen yaygin
etkisinin yiiksek olmasi ve galisilan tiim populasyonlarda somut ilerlemeler kaydedilmesi
sonucunda projenin gelistirilerek siirdiiriilmesine karar verilmistir. 2013 yilina gelindiginde
s0z konusu proje, 25 1rk ve 58 ilde uygulanir hale gelmistir. Hazirlanan bu proje hi¢ kuskusuz
halkin bizzat konu ile iligkilendirilmesi bakimindan olduk¢a énemlidir. Ayrica bu proje saf
yetistirme ve seleksiyon yolu ile koyun ve keci yetistiriciliginin gelistirilmesi ve 1slahi

bakimindan cumhuriyet tarihimizin en 6nemli hamlesini olusturmaktadir (Anonim 2013).

Yerli hayvan wrklarinin yok olmadan korunmasi gerektigi bilincinin gelistirilmis
olmasi sevindirici olmakla beraber ayn1 zamanda bu 1rklarin genetik yapilarinin da korunmast
gerekmektedir. Turkiye’deki mevcut yerli hayvan irklarinin genetik yapilarinin benzer ve
farkli yonlerinin klasik yontemlerin yaninda molekiiler teknikler ile de arastiriimasi
gerekmektedir. Ciinkii 1k i¢i ve irklar arasi genetik yapmin korunmasi ve verimlerin

arttirtlmasi genotiplerin belirlenmesine baglidir (Agaoglu 2010).

Bu tez calismasinda TAGEM-14/AR-GE/15 nolu “Tirkiye Yerli Kegi Irklarinda
Mikrosatellit DNA Polimorfizm Tekniginin Kullanilmasi ile Ebeveyn Tayini” baslikli proje
kapsaminda c¢alisilan yerli keci irklarindan toplanan bir kisim ornekte ¢alisilmistir. Tirkiye
yerli keg¢i wrklarindan 4’tinden (Ankara, Kil, Kilis ve Honamli) toplam 184 bireyde 9 farkl
mikrosatellit belirtegleri (marker) ile mevcut genetik yapt ve polimorfizm arastirilmistir. S6z
konusu ornekler “Halk Elinde Ulkesel Kiigiikbas Hayvan Islahi Projesine” dahil olan
isletmelerden temin edilmis olup; calisilan populasyonlarda anne, baba ve yavru bireylerin

birlikte yer almamis olmasina dikkat edilmistir.
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2. KURAMSAL TEMELLER

Tiim diinyada ozellikle son 50 yilda hayvanciligin ilerlemesi ve yeni 1slah
yontemlerinin devreye girmesiyle birlikte; ¢alismalar, hayvanlardan birim basina elde edilen

verimin artirilmast lizerine yogunlastirilmis ve bu siirecte yerli irklar ihmal edilmiglerdir.

Yerli wrklar, yetistirildikleri ¢cevrenin 6zel kosullar1 nedeniyle ortaya ¢ikmis, verimleri
diisiik olmakla birlikte 06zgiin niteliklere sahip, dayanikli, kanaatkar, yetersiz c¢evre
kosullarinda yasamlarini siirdiiriip iireyebilen hayvanlardir (Ertugrul ve ark. 2000). Yerli
irklarin 1slaha, kiiltiir irklar ile melezlenmesi yolu ile verimlerinin artirilmasina galigilmakta,
hatta pek c¢ok yerde yerli irklarin yerini yiliksek verimli kiiltiir irklar1 almaktadir. Bu
nedenlerle varyasyon hizla azalmakta ve yerli irklar azalarak yok olma tehlikesi ile karsi

karsiya kalmaktadir. Yerli irklarin korunmasinda genetik ¢alismalar 6nemli bir yere sahiptir.

Ciftlik hayvanlarinda genetik yapiy1 belirleme amacli kullanilan herhangi bir belirtec,
genomik bir bdlgenin tanimlayicisidir ve bu belirte¢ araciliiyla tespit edilen alleller, bu
bolgenin  polimorfizm oranin1  gostermektedirler. Son yillarda DNA  diizeyinde
polimorfizmlerin ortaya konmasinda ve 6zellikle hayvan genetigi c¢alismalarinda molekiiler

belirtecler, artan diizeyde kullanilmaya baslanmistir (Fatima 2006).

Hayvanlarda genetik yapiy1 belirleme amacli yaygin kullanilan belirteglerden biri olan
mikrosatellitler, benzersiz karakteristik 0Ozellikleri, uygulama kolayliklar1 nedeniyle
biyogesitliligin ve 1rklara ait genetik yapinin belirlenmesinde siklikla tercih edilmektedirler.
Mikrosatellit varyasyonlarina bakilarak; genetik uzaklik tahminleri, genetik iliskiler, farkli
irklarin karakterizasyonu, tiirler arasi farkliliklar, populasyon yapisi, genetik siiriiklenme,
pedigri analizleri hakkinda c¢ikarimlar yapilabilmektedir (Vignal ve ark. 2002).
Populasyonlarin genetik yapilarinin belirlenmesinde mikrosatellitler diger belirteglere gore
daha yaygin kullanilmakta olup, gen kaynaklarmi koruma c¢aligmalarinda da siklikla
basvurulan yontemlerden biri konumundadir (Slate ve ark. 1998, Maudet ve ark. 2002, Shivaji
ve ark. 2003, Seilsuth ve ark. 2016).



“Hayvan Gen Kaynaklar1” terimi, glinimiizde ya da gelecekte insanoglu i¢in; gida ve
tarim tretiminde kullanilan veya ekonomik, bilimsel ve kiiltiirel 6neme sahip biitiin hayvan
tiirlerini, wrklarmi1 ve soylarini (yabani akrabalar1 ile birlikte) ifade etmektedir (Rege ve
Gibson; 2003). Sigir, koyun, keci, tavuk, domuz, at ve manda gibi yaygin olan tiirler diinyanin
cesitli bolgelerinde ve kiiltlirlerinde onemli bir yere sahiptirler. Ancak ekonomik faktorler
basta olmak olmak iizere, sosyo-ekonomik ¢esitli nedenler ile hayvan gen kaynaklari tiim

diinyada hizli bir sekilde yok olmaktadir (Ertugrul ve ark. 2009).

Tim diinyada bulunan ¢ok sayidaki irkin yok olma tehlikesi ile karsi karsiya
kalmasia neden olan 3 temel etkenin s6z konusu oldugu bildirilmektedir (Ertugrul ve ark.

2009). Bu etkenler;

1. Genlerin bir irktan bir baska irka hizli bir sekilde aktarilmasina olanak saglayan cok etkili
yeni teknolojilerin gelistirilmesi (6rnegin, suni tohumlama) ile genetik erozyonun meydana

gelmesine neden olmasi.

2. Hayvan yetistiricileri lizerinde agir ekonomik baskilar yaratan gida iiretimindeki yogun
endiistrilesme, ¢ok uluslu yetistirme sirketlerinin ortaya ¢ikmasi ve hayvanlarda tek bir verim
ozelligi tlizerinde yogunlagsmalar (siit sigirciliginda siit verimi, yumurta tavukeulugunda
yumurta sayist vs. gibi) populasyonlarda tek verim bakimindan {istlin bireylerin artmasina
neden olmaktadir. Bunun sonucu olarakta tek verim yonlii irklarin oraninin giderek artmasi

(Ornegin; Siyah-Alaca (Holstein) siit sigir irki gibi).

3. Smursiz ve rasgele yapilan melezleme calismalar1 6zellikle ekonomik olarak gelismekte

olan iilkelerde bir¢ok 1rkin, irk 6zelligini kaybetmesine yol agmasi.

Yukarida belirtilen bu nedenlerin yani sira, Ozellikle gelismekte olan iilkelerde
hayvansal {riinlere olan yogun talep artis1 ile diger iilkelerden denetimsiz sekilde getirilen
yabanci genotipler de genetik kayiplara neden olmaktadir. Yeryliziindeki gen kayiplarinin
bliyiik boliimii bitkiler, omurgasizlar, deniz ve tath su faunasi, siiriingenler, kuslar ve diger
yaban hayvanlarinda meydana gelmekteysede, ciftlik hayvanlarinda meydana gelen gen
kayiplar1 da kiigiimsenemez boyuttadir (Kence 1987, Ertugrul ve ark. 2009).



Ciftlik hayvanlarinin verimliligini arttirma yoniinde uygulanan g¢aligmalar istenilen
ozelliklerde olumlu artislara neden olurken, ¢evre kosullarina adaptasyon ve hastaliklara kars1
dayaniklilik gibi 6zelliklerde gerilemeye yol agmaktadir. Bu nedenle yiiksek adaptasyon
kabiliyetinde olan yerli 1rklara ait genotiplerin mutlaka korunmasi gerektigi bildirilmektedir
(Ozkan 2005). Giiniimiizde ekonomik ac¢idan énemli olmayan genotiplere gelecekte ne dlgiide
ihtiya¢ duyulacagimi tahmin edebilmek miimkiin degildir. Ancak biliyoruz ki yerli gen
kaynaklari, gelecekte Tiirkiye’de veya diinyada yeni tiplerin olusturulmasinda temel genetik
materyaldir ve onlarin korunmasi ayni1 zamanda heterosiz olanaklarinin korunmasi anlamina

da gelmektedir (Ozkan 2005).

Bir¢ok ¢alismada, yerli gen kaynaklarinin korunmasi i¢in asagida belirtilen asamalarin

sirasi ile yapilmasi gerektigi belirtilmektedir (Soysal ve ark. 2003a).

Irklarin genetik yapilar1 belirlenmeli,
Siirti kayitlart tutulmali (pedigri kayitlar),
Irklarin envanter ¢aligmasi yapilmali,
Yetistirici birlikleri kurulmali,

Yerli irklarda siit ve et verimi i¢in uygun seleksiyon kriterleri belirlenmeli ve
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Diger tilkelerde oldugu gibi orijinal etiketli agro-turizm {iriinleri gelistirilmelidir.

Tiim bu asamalar1 basar1 ile sonu¢landirmak i¢in en 6nemli ve Oncelikli yapilmasi
gereken asama, yerli wrklarin genetik yapilarimin belirlenmesi, wrklar arasi ve wklar igi
farkliliklarin ortaya konmasidir (Luikart ve ark. 1999, Bruford ve ark. 2003, Soysal ve ark.
2003Db, Seilsuth ve ark. 2016).

Tiirkiye’de yerli hayvan irklarinin korunmasi amaciyla ¢esitli hayvan tiirlerinde
yiriitiilen en kapsamli proje “Tirkiye Yerli Evcil Hayvan Genetik Kaynaklarindan
Bazilarinin In Vitro Korunmasi ve On Molekiiler Tanimlanmasi-I (TURKHAYGEN-1)”
baslikli projedir. S6z konusu projede Tiirkiye yerli hayvan genetik kaynaklarini koruma altina
alacak bankalar olusturulmus, yerli evcil hayvan irklarmin genetik karakterizasyonlar
yapilarak, sonuglardan tescil ¢aligmalarinda yararlanilmistir. Proje 13 koyun 1rki, 6 sigir 1rki,

5 kegi 1rk1, Anadolu mandasi, 5 at irkin1 kapsamaktadir (Anonim 2017a).



T.C. Gida Tarim ve Hayvancilik Bakanlig: tarafindan yerli koyun ve keg¢i irklarinda
2005 yilinda iki 1rk ile baglanan ve 2006 yilindan itibaren 12 1rk ile 13 ilde yiiriitiilen “Halk
Elinde Hayvan Islah1 Ulkesel Projeleri” kapsaminda yerli koyun ve keci irklarinin korunmasi
ve 1slahta belirlenen kriterler c¢ercevesinde damizlik sec¢imlerinin yapilmasi s6z konusu

olmakta ve proje artan irk sayisi ve yetistirici sayisi ile devam etmektedir.

Tim bu projeler ve yapilmis olan bilimsel galismalar birlikte incelendiginde;
iilkemizde yerli hayvan irklarinin yok olmadan korunmasi gerektigi bilincinin gelistirilmis
olmasi, sevindirici olmakla beraber ayn1 zamanda bu wrklarin genetik yapilarinin molekiiler
yontemler ile belirlenmesine yonelik calismalarda da artiglar goriilmektedir. Bu amagla

kullanilan DNA diizeyindeki polimorfizm teknikleri asagida aciklanmaktadir.

2.1 DNA Diizeyindeki Polimorfizm Teknikleri

Evrimsel siirecte tiim tirlerin farklilasmasindan ve bir tiriin tyeleri arasindaki
farkliliklardan genetik ¢esitliligin sorumlu oldugu belirtilmektedir (Ekmekgi ve ark. 2008).
Genlerde, genetik cesitlilige yol agan bu degisikliklerden biri polimorfizmdir. Genomda
cogunlugu tek niikleotit diizeyinde olmak tizere (insanda on milyon kadar), ikili, tgli
niikleotit tekrar sayilarinda degisiklikler ve daha azi kromozom diizeyinde bazi yapisal

diizenlemeler seklinde genetik polimorfizmler vardir (Ekmekgi ve ark. 2008).

Hayvanlarda genetik yapiyr tanimlamaya yonelik molekiiler genetik yontemlerin
kullanimi giin gectikge artmaktadir. Ozellikle genetik kaynak olarak degerli durumda olan
populasyonlara yonelik molekiiler tanimlama yontemleri, koruma programlarina yol gosterici
rol oynamakta ve koruma faaliyetlerinin etkinligi de bir anlamda test edilebilmektedir.
Koruma programlarinin asil amaci var olan genetik cesitliligi en az kayipla gelecek kusaklara
aktarmaktir. Genetik ¢esitlilik de ancak DNA diizeyinde yapilan ¢aligmalarla etkili bir sekilde
ortaya konabilmektedir. Bu amagcla cesitli molekiiler genetik yontemler gelistirilmis ve
kullanilmaktadir. Bu yontemlerden bazilari, Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA (Random
Amplified Polymorphic DNA; RAPD), Cogaltilmig Parca Uzunluk Polimorfizmi (Amplified
Fragment Length Polymorphism; AFLP), Restriksiyon Par¢a Uzunluk Polimorfizmi



(Restriction Fragment Length Polymorphism; RFLP), Tek Eksen Konformasyon
Polimorfizmi (Single Strand Conformation Polymorphism; SSCP), Mikrosatellit veya Kisa
Ardarda Tekrarlar (Short Tandem Repeats, STR) veya Basit Dizi Tekrarlar1 (Simple Sequence
Repeat; SSR), Dizisi Etiketlenmis Alanlar (Sequence Tag Sequence; STS) ve Tek Niikleotid
Polimorfizmleri (Single Nucleotid Polymorphism; SNP) vb. seklindedir. Bu belirtegler ile
hem niikleer (¢ekirdek) genomda hem de mitokondriyal genomda var olan varyasyonun
ortaya konmasi ile tiirler, irklar ve hatta irk i¢indeki bireyler arasindaki varyasyonun derecesi

arastirilabilmektedir (Shivaji ve ark. 2003).

Herhangi bir belirteg, genomik bir bdlgenin tanimlayicisidir ve bu belirte¢ araciligi ile
tespit edilen alleller bu bdlgenin polimorfizmini ortaya koymaktadir. Molekiiler belirtegler;
DNA diizeyinde polimorfizmlerin ortaya konmasinda ve 0&zellikle hayvan genetigi

calismalarinda yaygin bir sekilde kullanilmaktadir (Fatima 2006).

Bu belirteglerden biri olan mikrosatellitler, benzersiz karakteristik 6zellikleri,
uygulama kolayliklar1 nedeniyle biyogesitliliklerin  belirlenmesinde siklikla tercih
edilmektedirler. Mikrosatellitlerde en sik goriilen tekrarlayan DNA bigimlerinin genel
yapilarin (CA) seklinde ikili tekrarlardir (Passarge 1995). Tekrarlayan bu niikleotid dizileri;
kromozomal sentromeri g¢evreledikleri i¢in “satellit (uydu)” ismini almislardir (Primrose

1998, Butler 2005).

Mikrosatellit DNA belirtegleri; 2-6 niikleotid uzunlukta kisa, tekrarlanan DNA
dizilerini ifade etmektedir. Mikrosatellitler; basit dizi tekrarlar1 (Simple Sequence Repeats,
SSR) ya da kisa ardarda tekrarlar (Short Tandem Repeats, STR) olarak da adlandirilmaktadir
(Bruford ve Wayne 1993, Butler 2005, Allendorf ve Luikart 2007). Mikrosatellit belirtecleri,
her bir lokusa gore degisen ve genel olarak 75 ile 300 baz ¢ifti uzunlugunda olabilmektedir
(Allendorf ve Luikart 2007). Mikrosatellitler Sekil 2.1.’de gosterildigi gibi anne ve babadan

gelen kromozomlarda bulunan kisa ardisik tekrar dizilerinin uzunluklarini ifade etmektedir.



ATATATATAT
B ————e D71

TATATATATA ———————ee

¥ &
:Anneden gelen
Kromozom AT1 OAT14

240 bp 248 bp

Babadan gelen
Kromozom

ATATATATAIA A ———————r
-~

Plossesses ————— —— »

248 bp s TATATATATATATA

Sekil 2.1. Mikrosatellitlerin dizi tekrarlarinin 6rnek semasi (Sezer 2008).

2.1.1 Mikrosatellitlerin Onemi ve Kullanim Alanlari

Mikrosatellit bolgelerinde gozlemlenen varyasyonlarima bakilarak; genetik uzaklik
tahminleri, genetik iligkiler, farkli 1rklarin karakterizasyonu, tlirler arasi farkliliklar,
populasyon yapisi, genetik siirliklenme, soy degerlendirmesi hakkinda ¢ikarimlar
yapilabilmektedir. Mikrosatellitler diger belirteclere gore daha yaygin olarak kullanilan ve
Ozellikle koruma calismalarinda siklikla basvurulan belirteglerdir. Basit, ardarda tekrarlanan
di-, tri- niikleotid dizilerin Okaryotik genomlarda polimorfik yapida olduklari ortaya
konulmustur (Litt ve Luty 1989). Bu dizilerin tekrar sayilar1 yiiksek oranda polimorfizm
gosterip genom boyunca rastgele dagilima sahip olduklarini gostermektedir (Luty ve ark.
1990). Bu ozellikleri dolayisiyla mikrosatellitler gen haritalanmast c¢aligmalarinda
kullanilabilmektedirler (Georges ve ark. 1990). Kiiciik populasyonlarda ve nesli tiilkenen
tiirlerde ¢alisirken yiiksek oranda polimorfik olmalari, mikrosatellitlerin tercih edilmelerinin
nedenlerinden biridir. Bu yliksek polimorfizm oranmnin, yiikksek mutasyon oranindan

kaynaklandigi bildirilmektedir (Allendorf ve Luikart 2007).

Mikrosatellitler, kodominant kalitim (esbaskin) gostermeleri (Beckmann ve Soller
1990, Boyce ve ark. 1996, Ramamoorthi ve ark. 2009), lokusa 6zgii olmalar1 (Condit ve
Hubbel 1991, Roder ve ark. 1995), genom i¢inde diizglin ve genis yayilim gostermeleri (Liu
ve ark. 1996, Taramino ve Tingey 1996, Roder ve ark. 1998, Ramamoorthi ve ark. 2009,
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[amartino ve ark. 2005) yiiksek mutasyon orani1 (Boyce ve ark. 1996, Toro ve ark. 2009) ve
genom hakkinda diger molekiiler belirteclere gore daha fazla bilgi vermelerinin (Jin ve ark.
2006, Ramamoorthi ve ark. 2009) yan1 sira PCR’a dayali bir teknik olmasindan dolay1 ¢ok
tercih edilen ve bir¢ok tiirde kullanilan DNA belirteclerindendir.

Son yillarda genotiplerin belirlenmesi, 1rklar ici ve irklar arasi genetik benzerlik ya da
farkliliklarin ortaya konmasi ve heterozigotluk diizeylerinin hesaplanmasi gibi ¢alismalarda
da kullanilan molekiiler tekniklerden en yaygin olani, mikrosatellit DNA polimorfizm
teknigidir. Bu teknik daha dogru, daha hassas ve daha kisa siirede bilgi verebilmektedir.
Ayrica mikrosatellit DNA teknigi, maddi acidan kiyaslandiginda diger molekiiler genetik
tekniklere gore daha ucuz bir tekniktir. DNA diizeyinde ¢alisilan teknolojilerden biri olan bu
yontem, yiiksek diizeyde varyasyon gosteren bolgelerin incelenebilmesine olanak
saglamaktadir. Mikrosatellit DNA bdlgelerinin bitki ve hayvanlarin genomunda oldukca
yiiksek oranda varyasyon gosterdigi bir¢ok ¢alismada bildirilmektedir (Beckmann ve Soller
1990, Boyce ve ark. 1996, Ramamoorthi ve ark. 2009, Condit ve Hubbel 1991, Roder ve ark.
1995 Liu ve ark. 1996, Taramino ve Tingey 1996, lamartino ve ark. 2005, Ozkan 2005, Jin
ve ark. 2006, Toro ve ark. 2009).

2.2 Tiirkiye Yerli Keci Irklar1 ve Onemi

Tiirkiye’nin cografi konum olarak Asya, Avrupa ve Afrika’nin olusturdugu eski kitalar
arasinda bir gecit bolgesinde yer almasi nedeni ile yerli gen kaynaklar1 agisindan zengin
genetik gesitlilige sahip oldugu bilinmektedir. Birgok ¢iftlik hayvaninin (koyun, sigir, keci ve
manda) ilk olarak Anadolu ve civarinda evcillestirildigi, s6z konusu evcil hayvanlarda yiiksek
genetik cesitlilik goriildiigii birgok caligmada ortaya konmaktadir (Bruford ve ark. 2003,
Renfrew 1991, Loftus ve ark. 1999, Troy ve ark. 2001, Lenstra ve ark. 2005).

Ozellikle 2000’li yillardan sonra yapilan arkeolojik bulgulara gore keci ilk
evcillestirilen herbivordur (Joshi ve ark. 2004, Zeder ve Hesse 2000). Yabani keci (Capra
aegagrus) 7 milyon yil dnce gelismis; yaklasik 11.000 yil 6nce evciltilerek bugiinkii evcil
keg¢inin (Capra aegagrus hircus) ortaya ¢iktigi bildirilmektedir (Mason 1984, Fernandez ve
ark. 2005, Zeder 2008). Bu nedenle yaklasik 11.000 yildir ekonomik olarak Onem
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gostermektedir. Son yillarda evcillestirme ¢alismalarinda genetik arastirmalarin  6nemi
artmistir. Evcillestirme merkezlerine yaklasildikca, genetik ¢esitliligin artmasi, uzaklagildikca
azaldig1 bilgisine dayanarak calismalar yiiriitilmektedir (Bradley ve ark. 1996, Loftus ve ark.
1999).

Kegi yetistiriciligi, 6zellikle kirsal kesimde yasayanlar i¢in hayvansal protein kaynagi
acisindan onemli bir yere sahiptir. Keci; et, siit, tiftik, kil, deri, post ya da giibre gibi
verimlerinden yararlanilan evcil hayvan tiirlerinden biridir (Akgapinar 1994). Kegci; diger
ciftlik hayvanlarina gore elverissiz bakim ve besleme kosullarina kars1 daha dayanikli olmasi
ve az masrafla yetistirilebilmesi nedeniyle ozellikle geri kalmis iilkelerde hayvancilik
sektorliinde onemli bir yer tutmaktadir (Sengonca 1989, Simsek ve Bayraktar, 2006). Cesitli
yem maddelerine karsi segici olmamasi; oransal (relatif) siit veriminin diger c¢iftlik
hayvanlarindan ¢ok daha yiiksek olmasi gibi faktorler keginin 6nemli 6zelliklerindendir

(Akgapinar 1994).

Tiirkiye'de yaklasik 10.5 milyon bas ke¢i bulunmaktadir (Anonim 2016). Kiigiikbas
hayvanlarin ortalama % 20’sini olusturan keg¢i varliginda 1990’larin basindan bu yana oldukga
yiiksek oranda azalmalar olmustur. 1991 yilinda 11 milyon civarinda olan kegi sayis1 2008’de
% 48 oraninda azalarak 6 milyonun altina diismiistiir. Ancak “Halk Elinde Ulkesel Kiiciikbas
Hayvan Islahi Projesi’nin etkisiyle toplam ke¢i sayisinin yine 90’11 yillardaki rakamina
ulastig1 bildirilmektedir (Anonim 2016).

Tiirkiye hayvanciligr i¢inde keg¢i yetistiriciligi dnemli bir yere sahiptir. Tiirkiye’deki
keg¢i irklar1 Kil Kegisi, Ankara Kegisi, Kilis Ke¢isi, Honamli Kegisi, Norduz Kegisi gibi ¢esitli
irklardan olusmaktadir (Akcapinar 1994). Bu irklar i¢inde sayica ilk sirada olan 1rk, Kil Kegisi
(10 milyon bas), ikinci sirada olan irk ise Ankara Kegisi (208 bin bas) ‘dir (Anonim 2016).
Tirkiye yerli ke¢i irklarinin durumlar1 ve irklara yonelik olarak koruma etkinliklerine iliskin

bilgiler Cizelge 2.1 *de (Ertugrul ve ark. 2009) verilmistir.
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Cizelge 2.1. Tiirkiye yerli ke¢i 1rk ve tiplerinin durumu (Ertugrul ve ark. 2009)

IRK Yok olma Tehdit altinda Agir tehdit Koruma durumu
tehdidi yok altinda

Ankara Kegisi v v

Kil Kegisi v v

Kilis Kegisi v v

Norduz Kegisi v v

Honamli kegisi v v

2.2.1 Ankara Kegisi (Tiftik Kecisi)

Ankara Kegcisi Ankara ili basta olmak iizere, I¢ Anadolu bélgesi ile Giineydogu ve
Dogu Anadolu bolgesinin bazi illerinde yayilma alani gostermektedir. Ozel bakim ve besleme

istemez. Sarp kayalik ve engebeli arazilerde rahatlikla yetistirilir (Anonim 2009).

Viicut kii¢iik yapili, ince ve zariftir. Basin yandan goriiniisii disilerde hafif i¢ biikey ya
da diiz, tekelerde ise dig blikeydir. Sagri omuzdan biraz yiiksek, arka bacaklar dnlerden biraz
daha uzundur. Yiiz ve bacaklar disinda biitiin bedeni tarsal ve carpal eklemlere kadar ince
yumusak parlak ve liileli tiftikle ortiiliidiir. Viicut rengi beyazdir. Daha az olarak krem, sari,
giimiisi gri, kahverengi ve siyah renkte olanlarina da rastlanir. Erkek ve disiler boynuzludur.
Boynuz yapist erkeklerde burgu seklinde kuvvetli, uzun ve geriye dogru hafifce kivrik,
disilerde ise daha zay1f, kisa ve arkaya kivriktir (Anonim 2009).

Geg gelisen bir wrktir. Uzun yol yiirlimeye elveriglidir. Ankara Kegisinin en dnemli
verimi tiftiktir. Tiftik saglam, elastik, ince, nemi ¢ekme ve iy1 boya almasi1 6zelligiyle, tekstil
ve triko sanayinin énemli bir hammaddesidir (Anonim 2009). Tirkiye’nin yillik tiftik tiretimi

200 tona gerilemistir. Ankara Kegisi varligi da yaklasik 3 milyon bastan 208 bin basa kadar
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diismiistiir. Tiirkiye ham tiftik {irlinliniin zaman i¢inde meydana gelen bu ciddi diislisiin
baslica sebebi tiftige olan talebin azligt ve fiyat yetersizligidir. Bakim, besleme
maliyetlerindeki artislar ve meralarin azligi yetistiriciyi kar edemez hale getirmistir. Bu

nedenle Tiirkiye’de Ankara Kegisi varligi hizla azalmaya devam etmektedir (Anonim 2017b).

Ankara kegisi bazi arastiricilara gore “Capra prisca” isimli yaban kegisinden (dag
kecisi) koken almistir. Bu kecinin kokeni ile ilgili arastirmalarda Ankara kegilerinin,
Tiirkler’in Orta Asya'dan Anadolu'ya gelirken beraberlerinde getirdikleri bir kegi 1rk1 oldugu
gosterilmektedir (Ryder 2001, Hayes 2009).

Sekil 2.2 Ankara kegisi (Anonim 2009; Tirkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynaklari Tanitim
Katalogundan alinmistir).

Ankara kegileri ilk defa Anadolu topraklari disina, 1849 yilinda, ABD Hiikiimeti
tarafindan Anadolu’ya yollanan Dr. James P. Davis isimli bilim adamina, Sultan Abdiilmecit
tarafindan yedi bas keci ve iki bas teke hediye edilmesiyle ¢ikmistir. Daha sonra Teksas’ta
yapilan 1slah ¢aligmalar1 sonucunda bdlgeye adapte olan Ankara Kegileri’nden olusturulan

stiriilerden elde edilen verimlerle ABD, diinyada ikinci biiytik tiftik tireticisi olmustur (Coleby
2002).
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2.2.2 Kil Kegisi

Kil Kegisi Ege, Akdeniz, Marmara, Giineydogu Anadolu, Dogu Anadolu ve I¢
Anadolu Boélgelerinde yayilma alan1 gostermektedir. Yilin hemen hemen tamaminda merada

barindirilabildigi ifade edilmektedir (Anonim 2009).

Genellikle viicut orta irilikte olmakla birlikte, bolgeden bolgeye biiyiik farkliliklar
gostermektedir. Rengin genellikle siyah olmasi nedeniyle bazi bolgelerde karakegi olarak
adlandirilmaktadir. Bununla birlikte gri, kahverengi, mavi alaca ve kir renkli olanlar1 da
goriiliir. Tek renkli siyah bireylerde yiizde iki tarafli agza kadar inen kahverengi veya beyaz
lekelerle, bacak uglari ve siit aynasi ¢evresindeki renk a¢ilmasi yaygindir. Deri rengi koyudur.
Erkekler ve disiler cogunlukla boynuzludur. Boynuzlar erkeklerde gelismistir, boynuz uglari
arasindaki mesafe 60-70 cm’ye ulasabilmektedir. Anadolu’nun her tiirli iklim ve arazi
kosullarina adapte olmus, kotii bakim ve besleme kosullarinda yetistirilebilen, saglam viicut

yapili, hastaliklara kars1 direngli, sicak ve soguga kars1 dayanikli bir irktir (Anonim 2009).

Kil Kegileri Tiirkiye’deki kegi varligiin % 97.9 *unu olusturmaktadir (Anonim 2016).
Bu wrkin Tiirkiye’ye komsu Arap iilkelerinde, Iran’da ve Afganistan’da da yetistirilmekte
oldugu bildirilmistir (Ak¢apinar 1994). Kil kegileri, Tiirkiye’de Anadolu’nun iklim, ¢evre ve
yetistirme kosullarina ¢ok iyi uyum saglamis, hastaliklara dayanikli, zayif meralar1 kaliteli

proteine doniistiirebilen hayvanlardir.
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Sekil 2.3 Kil kegisi (Anonim 2009; Tirkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynaklart Tanitim
Katalogundan alinmistir.)

Kil kegilerinin siit veriminin oldukga diisiik seviyelerde (60-100 kg) bulundugu, ikiz
dogum oranmin % 15 civarinda oldugu ve bu kegilerin daha ¢ok et iiretimi i¢in yetistirildigi
bilinmektedir. (Sonmez 1974, Tuncel ve Bayindir 1983, Yildiz ve Esen 1998, Anonim
2017D).

2.2.3 Kilis Kecisi

Kilis Kegisi Kilis, Gaziantep, Adiyaman ve Hatay illerinde yayilma alani
gostermektedir. Saglam viicut yapili, engebeli arazilerde uzun yiiriiyiis kabiliyetli, sicak ve
soguga dayanikli ve hastaliklara kars1 direnclidir. Siitii 6zellikle Maras dondurmas iireticileri

tarafindan tercih edilir (Anonim 2009).

Viicut orta iri ve uzun yapilidir. GOglis ve sagri iyi gelismistir. Sirt hatt1 diizdiir.
Boyun uzundur. Kilis yoresinde yetistirilenler genellikle disbiikey bir bas profiline sahip iken,
Hatay ilindeki kegilerde bas profili diizdiir. Cok iri sarkik kulaklidir. Kulak uzunlugu ortalama
28 cm dir. Cogunlukla ¢ene altinda bir ¢ift kiipe bulunmaktadir. Viicut rengi cogunlukla siyah
olmasima ragmen, koyu kestane, kir, kizil-kahve renkler ile lokal beyaz lekelere de

rastlanabilmektedir. Bag ve kulaklar, viicut renginde oldugu gibi kimilerinde tamamiyla siyah
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iken, kimilerinde kir¢il veya kahverengi akitmali olabilmektedir. Boynuzlu ve boynuzsuz
olanlar1 mevcuttur. Erkekleri kalin, kuvvetli ve uzun, disileri kisa, ince ve geriye kivrik
boynuzludur. Cok iyi gelismis, sarkik meme tipindedir. Meme loblar1 belirgin derecede

ayrilmig, meme baslar1 yana dogru doniiktiir (Anonim 2009).

Sekil 2.4. Kilis kegisi (Anonim 2009; Tiirkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynaklart Tanitim

Katalogundan alinmistir.)

Kilis kegisi, Kil kegileri ile Suriye kokenli Halep kegisinin melezlenmesi ile meydana
gelmistir (iriadam 2004). Sayilar1 100 bin civarinda olan Kilis kegileri, Tiirkiye yerli irklari
igerisinde siit verimi en yiiksek olan irktir (Ertugrul 2007, Anonim 2017a).

2.2.4 Honamh Kegisi

Honamli kegisi, Akdeniz bolgesinin Toros Daglari etekleri, Antalya, Isparta ve Konya
licgeni iizeride yayillma alam gdstermektedir. iri ciisseli, yiiksek bacakhidir. Alt gene iist
¢eneden uzundur. Gozleri belirgin bir sekilde ir1 ve canlidir. Kulaklar kiigiik ve kalindir.

Burun belirgin bir sekilde digbiikeydir. Uysal ve insana ¢ok yakin bir irktir (Anonim 2009).

Honamli, “Hun namli”, Hun diyarindan gelen ilk yoriik asireti oldugu i¢in bu adi

almistir. Honamli asireti Horasandan gelmistir. Gelenlerin biiyiik bir ¢ogunlugu Adana,
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Antalya, Isparta ve Konya illerine yerlesmislerdir. Bir kismi hala gdcebe hayatini

stirdiirmektedir (Tuztas 2007).

Goger yetistiricilerin (Yoriik) uzun yillardir yetistiricilik tercihleri sonucu olusmus bir
itk oldugu belirtilmektedir. Kaba ve ince killari, kil kegisine oranla daha kisadir. Ayrica
kuyruk yapilart da Kil kecilerinden daha uzun ve piiskiil goriinlimiine sahiptir. Genellikle
siyah renkli olmakla birlikte beyaz lekelere, kizil ve gri renkte olanlarina da rastlanmaktadir.
Siyah renklilerde yiiziin iki tarafinda agza kadar inen kahverengi veya beyaz akitma
bulunmakta, bacak uglar1 ve siit aynast ¢evresinde renk daha acgik olmaktadir. Deri koyu
renklidir. Erkek ve disiler genellikle boynuzludur. Tekelerde boynuzlar disilere gore daha iyi
geligsmistir. Boynuz kendi ekseni etrafinda kivrimli, kulaklarin etrafinda geriye dogru yay

cizer, uglari asag1 ve 6ne dogru uzar (Anonim 2009).

Sekil 2.5 Honamli kegisi (Anonim 2009; Tirkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynaklart Tanitim

Katalogundan alinmistir.)

Genis Olclide, Akdeniz bolgesinde yoriikkler tarafindan, bolgelerinde bulunan
fundaliklar, c¢ali formundaki bitkiler, orman i¢i meralar, anmizlar ve nadasa birakilmis
alanlardaki otlarla neredeyse masrafsiz bir sekilde yetistirilir. Gogebe yoriikler kec¢i kilindan
yapilan cadirlarda yasarlar. Bu nedenle kegiler gida ve barinma yoniinden Y 6riikler i¢in 6nem

tagimaktadir (Anonim 2009).
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2.3. Kaynak Arastirmasi

Referans caligmalarda yapilan incelemeler sonucunda kecilerde mikrosatellit

belirtegleri ile yiiriitiilen genetik ¢alismalarin bir kismi agsagida 6zetlenmistir.

Kore ve Cin'de bulunan {i¢ yerli keci irkinin genetik ¢esitliligini karakterize etmek i¢in
Kim ve ark. (2002)’nin yaptig1 bir ¢calismada, Kore keg¢isi, Cin kegisi ve Saanen'lerde 84 tane
bireyde dokuz mikrosatellit belirteci ile allel gesitliligi, heterozigotluk, polimorfizm bilgi
icerigi, F-istatistikleri ve Nei standart mesafeleri gibi analizler yapilmistir. Beklenen ortalama
heterozigotluk degerlerine gore en diisiik genetik ¢esitlilik Kore kegisinde (Hg= 0.381), en
yiiksek genetik ¢esitlilik ise Cin kegisinde (Hg =0.669) goriilmiistiir. Onem testlerine gore,
Hardy-Weinberg dengesinden sapmalarin, heterozigot eksikliklerinin oldugunu goéstermistir
(Fis =0.053). Tim populasyon ve lokuslar iizerinde istatistiksel olarak 6nemli goriilmiistiir.
Fst ve Nm sonuglarina dayanilarak, Kore kegcisi ile diger iki irk1 arasinda biiytik bir genetik
farklilik goriilmiistiir. Kore kec¢i bireylerinin diger iki keci irkindan ayri tek bir kiime

olusturdugu goriilmiistiir.

Martinez ve ark. (2004)’'nin Blanca Serrana Andaluza ke¢i 1rkinin genetik
karakterizasyonunu belirlemek i¢in yaptigi c¢alismada, bes siiriide elli bireyden alinin
orneklerle 27 mikrosatellit belirte¢ kullanilmistir. Martinez ve ark.(2004)’nin kullandig1 bu
belirteglerden iki tanesinin (INRA23 ve CSRD0247) sunulan bu ¢alisma ile ortak belirteg
oldugu goriilmiistiir. Sonuglar, beklenen ve gézlemlenen ortalama heterozigotluk degerlerinin
sirasiyla, 0.71 ve 0.66 oldugunu gdstermistir. Analizler sonucu nesli tiikkenmekte olan bu
irkin, yiiksek bir genetik cesitlilige sahip oldugu goriilmektedir. Ortalama allel sayis1 8.22
‘dir. Irkin meveut durumu, mikrosatellitlerin HW dengesinde olmasi ve Fis'in diisiik bir deger

(0.07) gostermesi, bu irkin koruma planinda yer almasi gerekliligini gostermistir.

Canon ve ark. (2006)’nin 15 Avrupa ve Orta Dogu iilkesinde 1426 kegi (45 1rk)
tizerinde yaptiklart genis kapsamli ¢alismada; 30 mikrosatellit belirtecini analiz etmislerdir.
Calismada 45 1rkta toplam 449 farkl allel gozlenmistir ve ortalama allel sayis1 14,9 olarak

belirlenmistir. Beklenen ve gozlenen ortalama heterozigotluk degerleri sirasiyla 0,69 ve 0,62
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oldugu gozlenmistir. Tiim populasyonlarda heterozigot azligi goriilmistir (F1s=0,10).
Ortalama Fst degeri 0,07 olarak belirlenmistir. Bayes analiz sonucu Orta Dogu, Orta Akdeniz,
Bati1 Akdeniz ve kuzey Avrupa olarak en az 4 ayr1 kiime agiga ¢ikardigi goriilmiustiir. Irklar
arasindaki genetik degiskenligin yaklasik % 41'i wrklarin cografi kokeni ile agiklanabilir.
Gliney dogudan, kuzey batiya dogru genetik c¢esitlilikteki azalma; irklar diizeyinde
farklilagmanin seviyesinin artmasini beraberinde getirdigi belirlenmistir. Bu gozlemler; evcil
ciftlik hayvanlarmin Orta Asya’dan bati ve kuzey Avrupa yoniinde gog ettiklerini ve 1rk

olusumu kuzey Avrupa’da Orta Asya’ya gore daha sistematik oldugunu gostermistir.

Belirtegler tarafindan saglanan bilgiler vasitasiyla ortaya konan genetik ¢esitlilik,
irklarin populasyon yapisinin degerlendirilmesi, yok olma riskinin belirlenmesi ve bunlarin
yonetimi ve korunmasi igin stratejik planlar yapilmasini saglamaktadir. Mikrosatellit
lokuslarinin analizinin, evrimin ve hayvan populasyonlarinin farklilagmasinin altinda yatan
tarihsel siireglerin yeniden insasinda oldukga bilgilendirici oldugu bilinmektedir. Guadarrama
kegi irkinin yok olma tehdidi altinda olmasi Serrano ve ark. (2009) 'nin yaptigi ¢calisma ile bu
irkin genetik konumunu belirlemek i¢in 10 mikrosatellit belirte¢ kullanilmistir. Beklenen
ortalama heterozigotluk orani1 0.62-0.77 arasinda degismektedir. Genetik farklilasma orta
diizeydedir (ortalama Fst 0.074). Bayes kiimelemesi analizi, populasyonda 16 alt kiime
olustugunu gostermistir. Fakat cografi uzakliklar ile genetik farkliliklar arasinda higbir
korelasyon bulunmamustir. Guadarrama kec¢i populasyonunun alt kiime olustugunu etkileyen
baslica nedeni, ciftgiler arasindaki yonetim faktorleri olabilirligini gdstermistir. Genetik
cesitlilik, Guadarrama kegi irkinda biyogesitlilik agisindan iyi bir konumdadir. Hastalik, bu
irkin niifus sayimini etkileyen ilk sebep oldugundan, niifusun alt populasyonlarinin korunmasi
avantaj olacaktir. Molekiiler belirteglerin sistematik kullanimi, bu populasyonlarin kapsamli
yonetimini kolaylastiracak ve siit verimini artirmak i¢in mevcut 1slah programu ile birlikte, 1rki

korumak i¢in 1yi bir strateji olugturacaktir.

Tiirkiye’ ye 6zgii 5 yerli ke¢i irkinda (Ankara, Kilis, Honamli, Kil ve Norduz Kegisi)
genetik ¢esitliligi belirlemek amaciyla yliriitiilen bir ¢aligmada (Korkmaz Agaoglu 2010); 20
farkli mikrosatellit belirteci kullanmistir. Korkmaz Agaoglu (2010)’nun yaptig1 calismada
kullandigt CSRD247, INRA23 ve SRCRSPO5 belirtecleri sunulan bu caligma ile ortak

belirtegler oldugu goriilmektedir. Ayrica Ankara, Kilis, Honamli ve Kil Kegisi irklarinin
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sunulan bu ¢aligsma ile ortak irklar oldugu goriilmektedir. Yapilan analizler sonucunda; lokus
basina diisen ortalama allel sayisinin 15.65 allel / lokus ve heterozigotluk diizeylerinin 0.5192
ile 0.9400 arasinda oldugu belirlenmistir. Yerli ke¢i irklar1 arasinda Fst degerlerine gore;
Ankara Kegisi ile diger irklar arasinda orta diizeyde bir farklilasma varken, diger irklarin
birbirleri arasinda az bir genetik farklilagsmanin oldugu belirlenmistir. Bu ¢aligma sonucunda
toplam 66 Ozgiin allel gozlemlenmis, ancak bu 6zgiin allelerin frekanslarmin 0.0098 ile
0.0306 arasinda degistigi goriilmiistiir. Calismada kullanilan Ankara Kegisi, Kilis Kegisi,
Honamli Kegisi, Kil Kegisi ve Norduz Kecisinde sifira yakin ve pozitif Fis degerleri elde
edilmistir. Ancak bu degerler sadece Ankara ve Kilis Kecisinde istatistiki olarak onemli
bulunmustur. Bu ¢alismada allelik varyasyon analizi, heterozigotluk analizi, F istatistikleri,
faktoriyel birlestirici analizi ve temel bilesenler analizi gibi yapilan istatistik analiz
sonuclarina gore; Ankara Keg¢isi irkinin diger irklardan ayr1 gruplandigi, fakat diger yerli kegi
irklarmin (Kilis Kegisi, Honamli Kegisi, Kil kegisi ve Norduz Kegisi) birbirlerinden kesin

olarak ayrilamadigi goriilmiistiir.

Hoda ve ark. (2011)’min Arnavutluk’ ta yaptigi ¢alismada 6 yerli ke¢i rkinda 183
bireyde 30 mikrosatelit belirte¢ kullanilarak genetik ¢esitliligi analiz edilmistir. Calisma
kapsaminda tiim yerel irklarda mikrosatellit belirteclerinin polimorfik oldugu gézlemlenmis
ve toplam 331 allel oldugu bildirilmistir. Lokus basina diisen ortalama alel sayisinin 11.03
oldugu bildirilmektedir. Ortalama goézlenen heterozigotluk degeri 0.67 ve ortalama beklenen
heterozigotluk degerlerinin 0.75 oldugu goézlemlenmistir. Ortalama Fsr degeri 0.020 dir.
Lokuslara gore ortalama Fs degerinin 0.090 populasyonlar igin hesaplanan ortalama Fis
degerlerinin ise 0.093 oldugu goriilmiis olup tiim 1rklar i¢in genetik yakinligin oldukga yiiksek
oldugu bildirilmistir.

Gembrong keci rklarini karakterize etmek i¢in Sulabda ve ark. (2012)‘nin yaptig
calisma ile genetik iyilesmenin yani sira koruma stratejisinin planlanmasina yardimci olacak
olan genetik ¢esitlilik icin genotipleri belirlenmistir. On dort mikrosatellit PCR ile
cogaltilmistir. PCR {iriinii, otomatik DNA sekansoriinde % 6 bis-Akrilamid jeli iizerinde
calistirilmistir. Sonug, tiim belirte¢lerin Gembrong keci irkinin mikrosatellit lokusularinda
basarili bir sekilde cogaldigini gostermistir. Arastirilan tiim mikrosatellitlerin SCRSP23,
INRA063 ve CSRD247 disinda ¢ok polimorfik oldugu bulumustur. Tiim 6rneklerde toplam
32 alel goriiliip, lokus basina alel sayis1 1 (SCRSP23, INRA063 ve CSRD247) ila 5 (HSC)
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alel arasinda degigmistir. Alel boyutlar1 85 bp (SCRSP23) ila 302 bp (HSC) arasindadir.
Ortalama gozlemlenen ve beklenen heterozigotluklar sirasiyla 0.00 (lokus SCRSP23,
INRA063 ve CSRD247) ila 0.7308 (lokus HSC) ve 0.00 ila 0.6765 (lokus HSC) arasinda
degismistir. Sulabda ve ark. (2012) ‘nin yaptig1 ¢alismada kullanilan belirteglerden 5 tanesi
(ILSSTS19, SRCRSP5, INRA23, CSRD247 ve ILSTS87) sunulan bu calisma ile ortak
belirte¢ oldugu belirlenmistir.

Mahmoudi ve ark. (2012)’nin yaptig1 ¢alismada soylarin siirdiiriilebilir gelisiminin
planlanmas1 ve korunmasi i¢in molekiiler diizeyde genetik analizlerin yapilmasi
amacglanmistir. Iran kegisi populasyonu diinyanin kegi genetik kaynaklarmin ¢ok degerli bir
pargast olarak kabul edildigi belirtilmistir. Korki Jonub Horasan (KJK) ke¢i irkinin genetik
tanimlama ve darbogaz analizi 13 mikrosatellit belirte¢ kullanilarak yapilmistir. Gozlemlenen
allel sayisi toplam 98 olup, ortalama 7,54 allel belirlenmistir. 13 lokustan 4’4 Hardy-
Weinberg dengesinde olup ortalama Fs degeri -0,059°dur. Ortalama gozlenen heterozigotluk
degeri 0.845 ve ortalama beklenen heterozigotluk degeri 0.798 oldugu belirlenmistir. Sadece
3 lokusun pozitif ve 10 lokusun negatif Fis degeri oldugu goriilmiistiir. Genetik darbogaz
analizi ayrica incelenmistir. Veriler KJK kegilerinin yakin ge¢miste darbogaz tehlikesi ile

karsilagilmadigini géstermektedir.

Bulut ve ark. (2014)’nin yaptig1 calismada, populasyonlarin molekiiler diizeyde
karakterizasyonu, 1rk i¢i ve irklar arasi genetik ¢esitlilik ve uzakliklarin belirlenmesine olanak
saglamaktadir. Bu ¢alismada mikrosatellit belirteglerinin Tiirkiye’de bulunan bazi kegi
irklarinda ebeveyn tayini calismalarinda kullanilabilirligi arastirilmistir. Kilis, Yayladag,
Honamli, Kil, Ankara, Saanen, Alpin ve Malta irk1 kecilerden toplam 248 adet kan 6rnegi
toplanmistir. Mikrosatellit lokuslart FAO ve ISAG tarafindan tavsiye edilen listeden
secilmistir. Toplam 11 farkli lokus kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ile spesifik
genom bolgeleri cogaltilmistir. PCR {iriinlerine kapiller elektroforez ile fragman analizi
uygulanmustir. Istatistiksel analizlerde allel sayisi, gozlenen heterezigotluk (Ho), beklenen
heterezigotluk (He), Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluk ve dislama giicii (DG)
parametreleri her bir lokus i¢in hesaplanmistir. Allel sayilar1 farkli lokuslar i¢in 3 ile 25
arasinda degismektedir. Ortalama Ho degerlerinin 0.357-0.856, ortalama He degerlerinin ise

PR

0.601-0.861 arasinda degistigi gozlenmistir. Enformatif 11 lokusun kullanilmasi ile toplam
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DG degerinin Malta rkinda 0.998, diger irklarda ise 0.999 olacagi ve dolayisiyla kegci
kimliklendirme ¢aligmalarinda basariyla kullanilabilecegi tahmin edilmektedir. Bulut ve ark.
(2014)’nin yaptig1 calismada, kullanilan belirteglerden 3 tanesi (INRA23, CSRD247 ve
ILSTS87) sunulan bu c¢alisma ile ortak belirte¢ oldugu belirlenmistir. Ayrica sunulan bu
calismada kullanilan irklarin (Ankara, Honamli, Kil ve Kilis Kegisi) tamamin1 Bulut ve ark.

(2014)’nin yaptig1 calismada da kullanilmigtir.

Malezya'daki keci populasyonlarinin genetik karakterizasyonunu korunma ve genetik
iyilestirme i¢in Marina ve ark (2014)’nin yaptiklar1 ¢aligmada Katjang, Jamnapari, Boer ve
Savanna kegi populasyonlarini incelemislerdir. Malezya kegci irklarinin genetik cesitliligini,
1slah programinda dogru kullanim i¢in 30 farkli mikrosatellit belirte¢ kullanilmistir. Marina
ve ark (2014)'nm kullandig1 belirteclerden CSRD247, ILSTS087, INRABERK172,
SRCRSP05 ve BM1329 sunulan bu caligmayla ortak belirtegler oldugu goriilmiistiir.
Katejang, Jamnapari, Boer ve Savanna 1rklarinda lokus basina alel sayisinin diisiik seviyede
olup, ortalama allel sayist 5.69 oldugu gozlenmistir. Ortalama gdzlenen heterozigotluk degeri
0.41 ve ortalama beklenen heterozigotluk degeri 0.72 oldugu belirlenmistir. Fig
belirlemelerinin sonuglari, alel sayilarinin diisiik olmasiyla birlikte, dort irkta da akrabaligin

oldugunu gostermektedir.

Tiirkiye’de Yildirim (2015)’1n yaptig1 ¢alismada populasyonlarin molekiiler diizeyde
karakterizasyonu, populasyon i¢i ve populasyonlar arasi genetik uzakliklarin belirlenebilmesi
amaciyla Kilis, Shami, Honamli, Saanen, Kil ve Ankara Kegisi ile Yaban kegileri arasindaki
genetik benzerlik ve farkliliklar 320 adet birey kullanilarak arastirilmistir. Toplam 20 farkli
mikrosatellit belirteci (MM12, ILSTS030, CSSM39, RT1, CSRP26, ETH10, BMC1009,
BM848, INRABERN172, ILSTS11, TGLA122, ILSTS05, ETH152, CSSM43, IDVGAZ29,
FCB20, INRAOS5, BM203, FCB304, MB25) kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonu ile
bolgeler cogaltilmis olup kapiller elektroforeze tabi tutularak genotipleri (allelleri)
belirlenmistir. Yildirim (2015)’in yaptig1 ¢alismada kullandigt INRABERN172 belirteci
sunulan bu ¢aligma ile ortak belirte¢ oldugu goriilmektedir. Ayrica sunulan bu g¢alismada
kullanilan 1rklarin (Ankara, Honamli, Kil ve Kilis Kegisi) tamamini Yildirim (2015) nin
yaptig1 calismada da kullanilmistir. Istatistiksel analizlerde temel parametreler olan toplam

allel sayisi, allel frekanslari, gozlenen heterezigotluk (Hp), beklenen heterezigotluk (He),
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Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluk parametreleri hesaplanmigtir. Toplam allel
sayilarinin farkli lokuslar icin 4 ile 25 arasinda degistigi gézlenmistir. Ortalama gozlenen
heterezigotluk (Ho) degerlerinin 0.499 ile 0.632 arasinda, beklenen heterezigotluk (He)
degerlerinin ise 0.609 ile 0.705 arasinda degistigi belirlenmitir. Ortalama Fst degeri 0.095 dir.
Yapilan Structure analizi ve FCA grafigine gore, yaban kegilerinin genetik olarak diger evcil
kecilerden daha saf oldugu ve ayri olarak gruplanabildigi gozlemlenmistir. Ayrica yapilan
analizlerde Ankara kecilerinin Eskisehir ve Lalahan diye tabir edilen hatlarinin genetik olarak

bir farkliliginin bulunmadigi belirlenmistir.

Urdiin'de kegi wklarmin genetik cesitliligini arastirmak icin Al- Atiyat ve ark.
(2015)’mm  yaptigi c¢alismada altt mikrosatelit belirteg (BM143, CSRD247, INRAA40,
OARAES54, ILSTS005 ve MCMb527) kullanilmistir. Al-Atiyat ve ark. (2015)° m yaptigi
calismada kullandigi CSRD247 mikrosatellit belirteci sunulan bu calismada ortak belirteg
olarak goriilmistiir. Calismada Jabali, Dhaiwi, Shami ve Sahrawi keci 1rklart kullanilmistir.
Her populasyon ve lokus i¢in beklenen ve gézlemlenen allellerin sayisi (sirasiyla 6.92, 0.703,
0.685 ve 9.83, 0.728, 0.624) dir. Ortalama populasyon farklilasma katsayisi (Fst) 0.019 ve
akrabalik katsayisi (F|s) 0.048 olarak bulunmustur. Fis degerleri sirasiyla Jabali 0.064, Dhaiwi
-0.020 Shami -0.070 ve Sahrawi 0.123 'tiir. Fst degerleri Shami ve Sahrawi arasinda en biiyiik
(0.078) ve Jabali ile Dhaiwi arasinda en kiigiik (0.024) tiir. Genetik uzaklik matrisine
bakildiginda, dort irki temsil eden dort taksondan olustugu goriilmiistiir. Daiwi rkinin hem
Cebali hem Sahrawi'ye yakin oldugunu gosterilmistir. Bu {i¢ 1rk birlikte kiimelesirken, Shami
ayr1 bir kiimede bulunmustur. Bu ¢alismanin Urdiin'de ilk defa mikrosatellitlerle yapilan

genetik ¢esitliligi ve keg¢i irklarinin farklilagmasini gdsteren bir ¢alisma oldugu belirtilmistir.

Marwari 1rki kecilerinde var olan genetik varyasyon ve diger kegi tiirleri ile genetik
iligskileri belirlemek i¢in Yadav ve ark. (2015)’min Hindistan’da yaptiklar1 calismada;
kullanilabilecek veriler elde etmeyi amaglanmiglardir. Marvari irki kegilerden toplam 146 kan
ornegi, Hindistan’1n Bat1 Rajasthan bolgesindeki farkli kdylerden gelen genetik olarak akraba
hayvanlardan rasgele toplanilmistir. Allel ve genotip frekanslari, heterozigotluklar ve
polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri bakimindan Marwari kecilerinde genetik
degiskenligi belirlemek i¢in 15 mikrosatellit belirte¢ kullanilmistir. Bu belirteglerden iki
tanesi (ILSTS087 ve ILSTSO019) sunulan bu calismada ortak belirteg olarak kullanildig:
goriilmiistiir. Lokus basina diisen allel sayisinin 2 (ILSTS-087) ila 9 (ILSTS-058) allel
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arasinda degistigi belirlenmistir. Gozlemlenen heterozigotluk (Ho), 0.1428 (lokus ILSTS-087)
ila 0.9285 (lokus ILSTS-034) arasinda degismektedir. Ortalama gozlenen heterozigotluk
degeri (0.5485) populasyonda 6nemli olup, heterozigot fazlaligi gostermektedir. Beklenen
heterozigotluk 0.240 (lokus ILSTS-005) ila 0.681 (lokus ILSTS-011) arasinda degismekte
olup, ortalama degeri 0.544 olarak hesaplanmistir. Sonug olarak, bu irkin Bati Rajasthan'a
0zgll ve uyum saglayabilmesi i¢in gelecekteki biyolojik cesitlilik ¢aligmalarini planlamak i¢in
kullanilabilecegi bildirilmektedir. Arastirilan mikrosatellit belirteglerin ¢ogu, bu ke¢i irkinin

genetik karakterizasyonu ve ¢esitlilik analizi igin kullanilabilir olduklarini ispatlamastir.

Girgentana siit iiriinleri i¢in genetik bir izlenebilirlik sistemi gelistirmeyi amaglayan
Sardina ve ark. (2015)’nin yaptig1 ¢alismada, Sicilyalr siit kegi irklar1 arasindan, Girgentana
stit trtinlerinde mikroorganizmalar1 ayirt edebilen mikrosatellit belirtegleri belirlemeyi
amaglamiglardir. Sicilyal siit kegi 1rklar1 arasindan Girgentana, Maltese ve Derivata di Siria
kegi wrklarindan 338 bireyde toplam 20 mikrosatellit belirteg kullanilarak analiz edilmistir.
Sardina ve ark. (2015)’ 1n yaptigi ¢alismada kullandigi CSRD247, SRCRSP05, BM1329
mikrosatellit belirtegleri sunulan bu ¢alismada ortak belirtegler olarak gériilmistiir. Ortalama
gozlenen heterezigotluk (Hp) degerinin 0.582, beklenen heterezigotluk (He) degerinin ise
0.647 oldugu belirlenmistir. Siit tiriinlerinin izlenebilirligi i¢in yararli olan belirli mikrosatellit
belirtegler tamimlanmistir. Ayrica 8 adet mikrosatellit belirtecin Maltese ve Derivata di
Siria'da bulunan, Girgentana'da bulunmayan allelleri gozlenmistir. Elektroferogram sonuglari
goz Oniine alindiginda, sadece FCB20, SRCRSP5 ve TGLA122 mikrosatellit belirtecleri,
Maltese ve Derivata di Siria ke¢i irklarinda Karigimin belirlenmesi i¢in Girgentana siit

tirtinlerinin genetik izlenebilirlik sistemine uygulanabilirligi gézlenmistir.

Hassen ve ark. (2016)’nin yaptiklari c¢alisma, Suriye keg¢i populasyonlarinin
morfolojik ¢esitliligi, genetik ¢esitliligi ve populasyon alt yapisini degerlendirmeyi
amaclamistir. Genel olarak, Suriye'de keci genotipileri Jabali (dag kegisi), Baladi (yerel kegi)
ve Shami (Sam) (en iyi bilinen siit kegisi) olarak 3’e ayrilmaktadir. Kalitatif (kil rengi, goz
rengi, boynuz uzunlugu, boynuz yonii, burun profili) ve niceliksel (boy kisaligi, gogiis
cevresi, top boyu, viicut uzunlugu, kulak uzunlugu ve kulag: yiiksekligi) 6zellikler morfolojik
verileri gostermektedir. Suriye 'nin on ilinde yetistirilen ii¢ ke¢i populasyonunda toplam 5.730
birey kullanilarak analiz edilmistir. Morfolojik analiz sonuglari, ii¢ ke¢i populasyonu arasinda

net olarak morfolojik farkliliklarin oldugunu dogrulamustir. Ug kegi populasyonu temel olarak
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diiz (Baladi,% 71.1 ve Jabali,% 82.8) ve kavisli (Shami,% 89.5) burun profilleri ile ayirt
edilmekte oldugu belirlenmistir. Ug 1rkin 398 bireyinden elde edilen genetik cesitlilik ve
populasyon alt yapilar1 12 adet mikrosatellit belirteg kullanilarak genotiplendirilmis olup,
kullanilan tiim mikrosatellitlerin polimorfik oldugu gorilmustiir. Hassen ve ark.(2016)’ mn
yaptig1 calismada kullandigi ILSTS087 ve ILSTS019 mikrosatellit belirtegleri sunulan bu
calismada ortak belirtegler olarak goriilmistir. Baladi, Jabali ve Shami keci
populasyonlarinda toplam 41 farkli alel oldugu tespit edilmistir. Suriye kegi
populasyonlarinda ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.52 ve
0.80 bulunmus ve ortalama allel sayis1 13.97 oldugu gozlemlemistir. Shami kegi irkinda 0.29,
Jabali ke¢i irkinda 0.33, Baladi keg¢i irkinda 0.34 akrabalik degeri (Fis) elde edilmistir.
Aragstirilan keciler arasinda Fis degerleri pozitif olup, heterozigot eksiklikleri oldugu
belirlenmistir. Bireylerdeki yiiksek genetik ¢esitlilik, populasyonun mevcut kegi yonetim
sistemlerinin yani sira genetik iyilestirme programlarinin da tasarlanmasi icin iyi bir temel

olusturdugu gozlenmistir.

Wang ve ark. (2017)’nin yaptig1 calismada 4 yerli irk ve 2 yabanci itk olmak {izere
Cin'de 6 siit ke¢i wrkinin genetik yapisint ve filogenetik iliskilerini analiz etmek igin 15
mikrosatellit belirte¢ kullanmiglardir. Wang ve ark (2017)’nin kullandigi belirteclerden
INRA023 ve BM1329 sunulan bu ¢alismayla ortak belirtecler oldugu goriilmiistiir. Sonuglar,
stit kegi wrklarinin 347 orneginde toplam 172 alel tespit edildigini, ortalama allel sayisinin
8.06 oldugunu gostermektedir. Ortalama gozlenen heterozigotluk degeri 0.7016 ve ortalama
beklenen heterozigotluk degeri 0.7545 oldugu belirlenmistir. BMS0812 mikrosatellit lokusu
hari¢ kalan tiim lokuslar oldukga polimorfik (polimorfizm bilgi igerigi [PIC]> 0.5) oldugu
goriilmiistiir. Fst ve filogenetik agag¢ topolojilerine gore orta diizeyde bir genetik farklilagma
durumu gostermistir (0.05 <gen fiksasyon katsayisi ortak bir [Fsr] atasi> 0.15). Sonuglar
gostermektedir ki, Wendeng ile Laoshan siit kegileri ve Guanzhong siit kegisi lle Xinong
Saanen siit kegisi yakin bir genetik iliskiye sahip oldugunu goéstermistir. Bu ¢alisma genetik
yonetim stratejilerinin kullaniminda, yerli irklarin genetik ¢esitliligini korumak ve siit keci

populasyonlarini gelistirme bakimindan yararli olacag: diisiiniilmektedir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Materyal

Calismada TAGEM-14/AR-GE/15 nolu “Tiirkiye Yerli Kegi Irklarinda Mikrosatellit
DNA Polimorfizm Tekniginin Kullanilmas1 Ile Ebeveyn Tayini” baslikli proje kapsaminda
ornek alinan 4 yerli (Ankara, Kil, Honaml, Kilis) keg¢i 1rk1 ile ¢alisilmistir. Calisilan 6rnekler,
“Halk Elinde Ulkesel Kiigiikbas Hayvan Islahi Projesine” dahil olan populasyonlardan rasgele
secilmis olup; anne, baba ve yavru bireylerin birlikte alinmamasina dikkat edilmistir. Her bir
rka ait bireylerden 10 ml kan 6rnegi alinmis ve bu kan 6rneklerinden DNA izole edilmistir.

Calismada kullanilan populasyonlar ve 6rnek sayilar1 Cizelge 3.1°de verilmistir.

Cizelge 3.1. Calisilan populasyonlar, 6rnek sayilart ve 6rneklerin toplandigi yerler

POPULASYON ORNEK SAYISI Orneklerin
Toplandig1 Yerler

Ankara Kegisi 50 Ankara (Beypazari, Giidiil)

Kil Kegisi 43 Denizli, Mugla, Antalya, Burdur,

Kilis Kegcisi 41 Gaziantep, Kilis

Honamh Kegisi 50 Konya, Antalya, Burdur

Toplam 184

Calismada kullanilan populasyonlarin toplandig iller asagida Tiirkiye haritasi lizerinde (Sekil

3.1.) gosterilmistir.
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Sekil 3.1. Calismada kullanilan populasyonlarin toplandigi iller

3.2 Orneklerin Hazirlanmasi

Calismada her populasyondaki bireylerden alinan kan ornekleri izolasyon siirecine
kadar -20 °C’de muhafaza edilmistir. Tiim bireylerin DNA izolasyonlar1 Fenol — Kloroform —

[soamil alkol yontemine gére yapilmistir (Sambrook ve ark. 1989).

3.2.1 Fenol-Kloroform Yéntemi ile Kandan DNA izolasyonu

Ks EDTA’L tiiplere alinan kan 6rnekleri (=10 ml) kullanilincaya kadar - 20 °C’de
saklanmistir. Genomik DNA, kandan fenol kloroform isoamil alkol (25:24:1) ekstrasyon
yontemi ile izole edilmistir. 10 ml’lik kanlar 50 mI’lik falkon tiiplere konduktan sonra kirmizi
kan hiicrelerini lizize etmek i¢in (2X) Lysis ¢ozeltisi ile 50 ml’ye tamamlanir. Buz igerisinde
bir gece bekletildi. Ertesi giin tiipler ters diiz edilerek nazik¢e 10 dakika karistirilmakta ve
daha sonra tiipler 3000 rpm’de +4 °C’de 10 dakika santrifuj edilmektedir. Bir sonraki
asamada iist faz dokiilmekte ve sonra pelet 3 ml Tuz / EDTA soliisyonu, 0.3 ml %10’luk SDS
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(Sodium Dodecyl Sulfate) ve 150 ul Proteinaz K (10 mg / ml) konarak vorteks aletinde
karistirtlir. Daha sonra 55 °C’de 3 saat inkiibasyona birakilir. inkiibasyondan alman tiiplere 3
ml fenol konur. Tiipler alt iist edilerek yavasca karistirildiktan sonra 3000 rpm’de (devir /
dakika) +4 °C’de 10 dakika santrifuj edilmektedir. Daha sonra bir baska tiipiin igerisine st
faz alinir ve iizerine 3 ml fenol:kloroform isoamil alkol (25:24:1) konur. Tekrar tiipler alt iist
edilerek yavasca karistirildiktan sonra 3000 rpm’de + 4 %C’de 10 dakika santrifuj edilir. Ust
faz ucu kesik pipet ucu ile alinarak yeni bir cam tiipiin igerisine konur. Uzerine 2 kat1 kadar
saf alkol (% 96’lik) eklenir. Tiipler nazikce sallanir. Tiim bu islemler ile elde edilen DNA,
ucu ¢engel seklinde olan pastor pipeti ile alinarak igerisinde 500 ul Tris — EDTA (PH:7.5 —
TE) solusyonu olan 1.5 ml’lik ependorf tiiplere konulup -20 °C’de muhafaza edilmistir. DNA
izolasyonu asamasindan sonra DNA ¢0Ozeltisinin kullanilacak olan miktar1 +4 °C de
tutulurken geri kalan kismi -20 °C de saklanmistir. Hazirlanan ¢ozeltilerin miktar ve igerikleri

Cizelge 3.2’de verilmistir.

Cizelge 3.2. Hazirlanan ¢ozeltilerin miktar ve icerikleri

Cozelti Molarite /Miktar Icerik
700 mM NH4CIl (Amonyum Klorid)
Lysis  Cozeltisi | 46 mM KHCO3(Potasyum Bikarbonat)
(10X) 10 mM EDTA
NaCl
Tuz / EDTA |75 mM EDTA
Cozeltisi 25 mM
Tris
Tris — EDTA |10mM EDTA
Cozeltisi 1 mM
121.14 g/mol Tris
TBE Cozeltisi 61.83 g/mol Borik Asit
(10X) 292.25 g/mol EDTA
Distile su ile 1 litreye tamamlanir.
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3.2.2 Genomik DNA’nin agaroz jelde kontrol edilmesi

Izolasyon sonrasi elde edilen genomik DNA’lar, % 0.8’lik agaroz jellerde kontrol
edilmistir. 0.24 gr agaroz 30 ml (1X) TBE (Tris-Borik asit-EDTA) tamponu igerisinde
mikrodalga firinda eritilerek hazirlanmigtir. Daha sonra bu karisgim igerisine 7 ul Red Safe
ilave edilip karisim tarak iceren jel tepsisine dokiilerek oda sicakliginda polimerize olmasi
icin beklenmistir. Ardindan tarak dikkatlice alinmis ve daha sonra %10 oraninda sulandirilmis
1 ul DNA o6rnegine 5 ul Bromofenol mavisi solusyonu ile 5 pl dH,O (distile su) ilave
edilmistir. Karigimin tamami jel kuyularma yiiklenip, jel, 1X TBE (Tris—Borikasit-EDTA)
tamponu igeren elektroforez tankinda 100 V’da 40 dakika yiiriitiilmiistiir. Daha sonra jel, UV
goriintiileme  sisteminde (Quantum Jel Goriintileme Sistemi, Vilber Lourmat)
gbozlemlenmistir. Bantlarin Onlerinde ve arkalarinda baska bantlarin olmamasina dikkat

edilmistir.

3.2.3 Calismada Kullanilan Mikrosatellit Belirtecler

Bu tez c¢alismasinda 9 farkli mikrosatellit belirteci ele almmistir. Mikrosatellit
bolgelerinin  seciminde, farklt kromozom bdlgeleri iizerinde olmalarma, polimorfizm
diizeyinin yiiksek olmasina, heterozigotluk diizeylerinin yiiksekligine, allel sayilarina ve allel
uzunluklarimin ~ birbirine  olan  uzakliklarma, genetik ¢esitliligin  belirlenmesinde
kullanilabilecek mikrosatellit bolgelerinin olmasina dikkat edilmistir. Calisilan mikrosatellit

belirtegleri ile ilgili bilgiler Cizelge 3.3’de verilmistir.

Cizelge 3.3. Calismada Kullanilan Mikrosatellit Belirtecler

Mikrosatellit Florasan Boya Kromozom | Allel Uzunlugu (bg)
1. CSRD247 FAM 14 209-261
2. ILSTS087 FAM 6 137-155
3. INRAOO6 FAM 3 106-126
4. SRCRSP05 FAM 21 158-180
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5. INRA23 TET 1 197-219
6. INRA132 TET 23 144-174
7. INRABERN172 TET 26 136-152
8. ILSTS019 HEX 25 144-158
9. BM1329 HEX 6 167-181

3.2.4 Mikrosatellit Belirteclerin Optimizasyonu

Calismada kullanilan mikrosatellitlerin Polimeraz Zincir Reaksiyonunun (PCR)

gerceklesmesi igin uygun reaksiyon bilesenleri Cizelge 3.4 ’te gosterilmis olup mikrosatellit

lokuslarin PCR’da en uygun c¢alisma sicakliklar1 Cizelge 3.5°de verilmistir.

Cizelge 3.4. Mikrosatellit belirteclerin PCR reaksiyon bilesenleri

Mikrosatellit Ana Stok Son Konsantrasyon | Kullanilan miktar
(nL)
10X PCR Buffer 1X 2.0 ul
CSRD0247 MgCl; (25 mM) 2.25mM 1.8 ul
ILSTS87 dNTPler (10 mM) 1mM 0.5 ul
INRAL32 Ileri Primer (10 pM) 0.5 uM 0.25 ul
SRCRSPO05 -
Ters Primer (10 uM) 0.5 M 0.25 pl
Taq polimeraz (5U/ uL) |05 U 0.1 ul
DNA 10 ng 2.0 ul
Yukaridaki igerikler dH,O ile 20 pl’ye
tamamlanir.
10X PCR Buffer 1X 2.0 ul
m;ﬁzle,ERNNZ MgCl, (25 mM) 1.875 mM 1.5 ul
ILSTSO19 QNTPIer (10 mM) 1 mM 0.5 ul
Ileri Primer (10 uM) 0.5 uM 0.25 pul
Ters Primer (10 uM) 0.5 uM 0.25 pul
Taq polimeraz (S5U/ uL) | 0.5 U 0.1 pl
DNA 10 ng 2.0 ul

Yukaridaki igerikler dH,O ile 20 pl’ye
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tamamlanir.

10X PCR Buffer 1X 2.0 ul
INRAOOG MgCl; (25 mM) 1.5mM 1.2 ul
dNTPler (10 mM) 1 mM 0.5 ul
Ileri Primer (10 pM) 0.5 uM 0.25 ul
Ters Primer (10 uM) 0.5 uM 0.25 ul
Taq polimeraz (SU/ uL) | 0.5 U 0.1 ul
DNA 10 ng 2.0 ul
Yukaridaki igerikler dH,O ile 20 pl’ye
tamamlanir.
10X PCR Buffer 1X 2.0 ul
BM1329 MgCl; (25 mM) 2.25 mM 1.8 ul
dNTPler (10 mM) 2 mM 1.0 ul
Ileri Primer (10 pM) 1 uM 0.5 ul
Ters Primer (10 uM) 1 uM 0.5 ul
Taq polimeraz (5U/ uL) |1 U 0.2 ul
DNA 10 ng 2.0 ul
Yukaridaki igerikler dH,O ile 20 ul’ye
tamamlanir.
Cizelge 3.5. Mikrosatellitlerin PCR Calisma Sicakliklart
Mikrosatellit ad: PCR Sicakliklar:
94 C° de 5dk
94 C° de 30sn
CSRDO0247 - ILSTS087 55.7 C° de 30sn 35 dongii
72 C° de 40sn
72 C° de 15dk
94 C°de 5dk
94 C°de 1dk
INRA23-INRA006 60 C°de 1dk 35 dongii
72 C°de 1dk
72 C°de 20dk
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94 C°de 5dk

94 C°de 1dk
SRCRSP005 519 C° da 1dk ‘|J> 33 dongii

72 C°de 1dk
72 C°de 20dk

94 C°de 5dk

94 C°de 30sn
INRA132 545 C°de 30 sn:|L 35 dongii

72 C°de 2dk
72 C°de 15 dk

94 C°de 5dk

94 C°de 30sn
INRABERN172 58 C°de 45 sn‘|J> 35 dongii

72 C°de 2dk
72 C°de 20dk

94 C°de 5dk

94 C°de 30 sn
ILSTS019 55.7 C°de 30 sn} 35 dongi

72 C° de 2 dk
72 C°de 15dk

94 C°de 10 dk

95 C°de 30 sn

60 C°da 30sn — 12 dongii
72 C°de 1 dkJ

BM1329 (Touchdown)

95 C°de 30sn)

56.6 C° da 1dk ¢ 23 dongii
72 C°de 1 dk -

72 C°de 10 dk
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3.2.5 PCR Uriinlerinin Agaroz Jelde Kontrol Edilmesi

PCR sonucunda elde edilen PCR iiriinlerine ait bantlarin gézlenmesi i¢in % 2’lik
agaroz jeller kullamilmistir. % 2’lik agaroz jelin hazirlanmasinda 1X TBE solusyonu ve 7 pl
Red Safe kullanilmistir. Hazirlanan agaroz jel mikrodalga firinda kaynatildiktan sonra
elektroforez tankina konup 30 dakika polimerizasyon i¢in bekletilmistir. Katilasan jelden
tarak cikartildiktan sonra jelin {ist kismi1 tamamen ortiiliinceye kadar 1X TBE solusyonu ile
tamamlanmistir. PCR {iriinleri kuyulara yiiklenmeden 6nce ylikleme ¢ozeltisi (loading buffer)
ile karistirilarak boyanmustir. Jel 1X TBE solusyonunun bulundugu tank igerisinde 100 V
elektrik akiminda bantlar jelin sonuna gelinceye kadar yiiriitiilmistiir. PCR iriinleri UV

goriintlileme sisteminde goriintiilenmistir.

3.2.6 Mikrosatellit Belirteclerin Bant Uzunluklarinin Hesaplanmasi

Son yillarda gelistirilen kapiller elektroforez teknigi, elektroforetik hareket kabiliyeti,
faz aymrimi ve molekiiler boyuttaki farkliliklara ya da bunlarin birkagma bagli olarak
elektrokinetik ayirim yapan bir yontemdir. Bu yonteminin LIF (laser-induced fluorescence)
ile desteklenmesi sonucunda bu teknik DNA parcalarinin ayriminda en hizli gelisen yontem
olmustur. Geleneksel jel yonteminde DNA, zincire baglanan bazi kimyasallar yardimiyla
goriintir hale getirilirken, kapiller elektroforez tekniginde DNA’min algilayici sistem
tarafindan taninmasi floresan boya ile isaretli primerler sayesinde olmaktadir. Bu amagla
primerler farkli renkte floresan boya ile isaretlenmektedir. Bu da benzer biiyiikliikte fakat
farkli renkler ile isaretlenen fragmanlarin ayn1 zamanda analizini saglamaktadir. Bu yontem
ile ticari kitler gelistirilmis, ayn1 reaksiyonda 9, 10 ve 16 polimorfik DNA bdlgesini bir PCR
reaksiyonuyla ¢ogaltilip yine bir yiiriitmeyle analiz etme sans1 dogmustur. Geleneksel jel
yonteminde ise bir arada gogaltilabilen ve analiz edilebilen bolge sayist sinirlidir. Boylece
kapiller elektroforezi ile zaman tasarrufu yaninda emekten de tasarruf saglanmaktadir.
Calismada fragment analizi icin ABI kapiller elektroforez (Applied Biosystems 3130) Genetik
Analiz Sistemi kullanilmistir (Sekil 3.2).
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Sekil 3.2. Calismada kullanilan ABI cihazindan bir goriiniim

PCR sonucunda ¢ogaltilan mikrosatellit lokuslar1 agaroz jelde kontrol edildikten sonra
PCR firiinleri, fragment analizi i¢cin ABI 3130 cihazinda analiz edilmistir. Elde edilen
sonuglar Peak Scanner Software v1.0 bilgisayar programinda okunarak allel uzunluklar
belirlenmistir. Bu sekilde 6rnek alman 4 yerli (Ankara, Kil, Honamli, Kilis) keci

populasyonunun tiim bireylerinin, 9 lokustaki allel uzunluklar1 hesaplanmaistir.

3.3 Elde Edilen Verilerin Analizinde Kullamlan istatistik Metodlar:

Son yillarda populasyon genetigi caligmalarinda, giicli molekiiler belirte¢lerden
yararlanilmaktadir. Gelisen molekiiler teknikler ile elde edilen verilere uygun istatistik
metodlara her gegen gilin bir yenisi eklenmekte ve gelistirilmektedir (Luikart ve England
1999). Bu molekiiler belirteglerden biri olan ve kodominant kalitim o&zelligi gosteren
mikrosatellit lokuslarina iliskin genetik gesitliligin analiz edildigi ¢alismalarda son yillarda
farkli model temelli programlar kullanilmaktadir. Bu giincel programlar ile populasyonlara
iliskin populasyonlar i¢i ve populasyonlar arasi genetik ¢esitlilik, allel sayilar1 ve frekanslari,
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri, Wright’in F istatistikleri, faktoriyel
hesaplamalari, filogenetik agaclarin ¢izimi, temel bilesenler analizi (PCA: Principal

components analysis) gibi testler yapilarak sonuclar yorumlanabilmektedir.
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3.3.1. Allelik Varyasyon ve Heterozigotluk Ol¢iimii

Calisilan populasyonlar igerisinde bir lokus iginde allelik farkliliklarin olmasi yani
farkli uzunluklarda allellerin goriilmesi demek bu populasyonlarin igerisinde genetik
cesitliligin olmas1 demektir. Populasyonlardaki genetik varyasyonlar1 6lgmenin yollarindan
biriside allel frekanslarinin hesaplanmasidir. (Nei, 1987). Bu hesaplamalarin yapilmasinda

GENETIX 4.5 isimli istatistiksel paket programi kullanilmistir (Belkhir ve ark. 1996-2000).

f4) =\ 2ny +Znij /2n

Jj#i
(Denklem 3.1)

f(A4;) : Ai allelinin gen frekansi; n; 6rnek icerisindeki birey sayisi, nii ve nij sirasiyla; Aii ve
Aij genotiplerinin sayilarin1 ifade eder (Nei, 1987). Her bir lokus i¢in ortalama allel sayisi

(na) veya allelik zenginlik; genetik ¢esitliligin diger bir faktoriidiir.

- (Zn)r

l

(Denklem 3.2)

ng: her bir lokus i¢in ortalama allel sayis;
ng;: 1’inci lokusta bulunan allel sayisi;

r: toplam lokus sayisini ifade eder (Nei, 1987).

Calismada cok sayida lokusla calisilmasi dolayisiyla, tim lokuslarin ¢alisilmasi
sonucunda beklenen ve gozlenen heterozigotluklar icin ortalama heterozigotluk hesaplanir.
Her wrk/irk 6rnegi i¢in Once lokuslar bazinda, sonra tiim lokuslar i¢in gozlenen alel sayilari,
ortalama alel sayilari, gozlenen heterozigotluk (Ho) ve beklenen heterozigotluk (Hg)
hesaplanarak alelik ve genetik varyasyonlar saptanmistir. Gozlenen heterozigotluk degeri bir
lokusta goriilen heterozigot birey sayisinin, toplam birey sayisina oramidir. Beklenen
heterozigotlugun veya gen cesitliliginin tahmini i¢in Nei (1987) 6rnek boyutunun neden

oldugu egilimi ortadan kaldiran bir formiil gelistirmistir.
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(Denklem 3.3)

h: populasyonlarin ortalama beklenen heterozigotluk orant;
n: Birey sayisi

X;: Ar’nin allel frekans1 (Nei, 1987).

Beklenen heterozigotluk degerleri, her bir lokus icin ayr1 ayr1 hesaplandiktan sonra
tiim lokuslarin ortalamasi1 alinmistir. Eger ¢cok sayida lokus ile ¢alisiliyorsa; tiim lokuslara ait
gbzlenen ve beklenen heterozigotluklar i¢in ortalama heterozigotluk degeri hesaplanir. Bu
hesaplamalarin yapilmasinda GENETIX 4.5 isimli istatistiksel paket programi kullanilmistir
(Belkhir ve ark. 1996-2000).

3.3.2. F istatistikleri

Wright’in F istatistikleri populasyonlarin yapisinin tanimlanmasinda ¢ok genis olarak
kullanilan parametrelerdendir (Naghlaki, 1998). Ciftlik hayvanlar1 igerisinde yapilan
ciftlestirmeler populasyonlardaki akrabali  yetistirmeyi (inbreeding) arttirmaktadir.
Populasyonlar igerisinde akraba bireylerin ¢iftlestirilmesine akrabali yetistirme (inbreeding)
ve Hardy-Weinberg dengesinden olan sapmalara ise homozigotlasma indeksi (F— fixation
index) denilmektedir. Ayni irkin farkli populasyonlari arasindaki genetik ¢esitliligi incelemek
ve populasyonlar ya da irklar arast farki tanimlayabilmek igin fiksasyon indeksleri
kullanilabilmektedir. Bu indeksler Wright (1965) tarafindan gelistirilmis olup sembolleri Fr,

Fis ve Fs’dir.

1-Fr=~0- FIS)(l - FST)
(Denklem 3.4)

F\t = Biitiin bireylerin bir arada diisiiniilmesi ile ortaya ¢ikan toplam populasyonlardaki
Hardy-Weinberg Dengesinden sapmanin 6l¢timiidiir.

Fis = Alt populasyonlarda goriilen ortalama akrabalik katsayisidir.
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Fst= Alt populasyonlar arasi farktir.
Wright sabitlerinden biri olan Fsr, ayn1 tiir icindeki populasyon ciftleri arasindaki uzakligi,

genetik farklilasmanin derecesini hesaplayarak belirler (Nei, 1977).

o =1 s
ST — HT

(Denklem 3.5)

Hs: Populasyonlar i¢indeki ortalama beklenen heterozigotluk.
Hr: Iki populasyon tek bir populasyon gibi degerlendirildiginde beklenen heterozigotluk (Nei
ve Kumar, 2000).

Diger bir sabit olan Fs, populasyondaki bireyler iginde homolog alleller arasindaki

korelasyonu belirtir. Ornekler icerisinde Hardy-Weinberg dengesindeki sapmay1 dlger.

0
Fg=1--2
IS HS

(Denklem 3.6)

Hs: Populasyon i¢inde ortalama beklenen heterozigotluk.

Ho: Populasyon i¢inde ortalama gozlenen heterozigotluk (Nei ve Kumar, 2000).

F istatistikleri genetik varyasyonu; toplam populasyonlar, alt populasyonlar ve bireyler
bazinda inceler. F|s, Fir ve Fst degerleri beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerlerine gore
belirlenebilmektedir (Nei, 1987). Bu tez c¢alismasinda sadece Fis ve Fsr degerleri

hesaplanmuistir.

Fis, alt populasyonlarda birbirine akraba olan bireylerin i¢inde homolog alleller
arasindaki korelasyonlar1 tanimlar. Yani alt populasyonlarda rastgele birlesen iki gametin
miisterek atadan gelme ihtimalidir. Alt populasyonlardaki akrabali yetistirme katsayisi olarak
tanimlanir.  Alt populasyonlar igerisinde Hardy-Weinberg dengesinden sapmalarin

Olctilebilmesi i¢in Fis alt populasyonlar seviyesinde bireylerin akrabaligina deginmektedir.
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Fis degeri negatif olarak bulunur ise heterozigot fazlaligi, sifir degerine yakin bulunur ise
Hardy-Weinberg dengesinin mevcut oldugu ve pozitif olarak bulunur ise homozigot
fazlaliginin meveut oldugu goriilmektedir (Ozkan, 2005). F|s degerleri teorik olarak “0 ila 1
arasinda” degisir. Fis degerinin “1” olmas1 demek tamamen saf yetistirmeyi ifade ederken,
“1’den 0’a uzaklagsmas1” hali saf yetistirmeden uzaklagildigini ifade etmektedir. Fis degerinin
negatif olmasi ise heterozigot fazlalig1 gosterir. Fis onemlilik testlerinde Fis degerlerinin
(P<0.001, P<0.01 ve P<0.05’e gore) onemlilik diizeyini belirler.

Fsr, alt populasyonlar arasinda bulunan genetik farkliliklarin 6l¢timii i¢in belirlenen
bir degerdir. Bir lokus acisindan populasyonlar1 karsilastirmada kullanilir.  Alt
populasyonlardan rastgele ele alinan iki gametin miisterek atadan gelme ihtimali olup alt
populasyonlar arasindaki genetik farkliligin Olgiisiidiir. 0 ila 1 arasinda bir deger alir.
Belirlenen deger 1’e nekadar yakin ise alt populasyonlar miisterek atadan oldukg¢a uzaktir

denilebilir (Ozkan, 2005).

Eger Fst degeri; 0 - 0.05 arasinda bir deger aliyor ise kiigiik, 0.05 - 0.15 arasinda bir
deger aliyor ise orta diizeyde, 0.15 — 0.25 arasinda bir deger aliyor ise biiyiik,0.25’ten de
biiyiik ise ¢ok biiylik bir genetik farklilasmanin oldugu soylenebilir. Fst degeri kiiclik oldugu
zaman populasyonlarin arasindaki varyasyonun kii¢iik oldugu sodylenebilir. Yani iki
populasyon birbirine genetik olarak benziyor demektir. Kisaca 6zetleyecek olursak; Fis degeri
populasyonlarda akrabali yetistiricilikten yada yakin akrabali yetistiricilikten (inbreeding)
kaynaklanan Hardy-Weinberg frekansindan sapmalar1 tespit eder (Ozkan, 2005).

Hesaplanan Fis ve Fst degerlerinin istatistiksel olarak anlamli olup olmadiklarini
belirlemek i¢in permiitasyon testi yapilmistir. Veriler 1000 defa permiitasyona tabi tutulmus
ve her permiitasyon sonucunda Fis ve Fst degerleri hesaplanmistir. Fst degeri icin hipotez;
Populasyonlar birbirlerinden farkli degildir. F)s igin ise hipotez; populasyonlar Hardy —
Weinberg dengesindedir (Ozkan, 2005). Bu ¢alismada F hesaplamalari icin GENETIX 4.5 ve
FSTAT istatistiksel paket programlari kullanilmistir (Belkhir ve ark. 1996-2000, Goudet
2001).
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3.3.3. Faktoriyel Birlestirici Analiz

Faktoriyel birlestirici analiz (Factorial Correspondence Analysis), bireylerin
birbirleriyle iligkilerinin elde edilen veriler dogrultusunda c¢ok boyutlu diizlemde
incelenmesidir. Diger bir deyisle bireyler arasindaki akrabaligi arastirma i¢in yapilan bir
analiz olup coklu boyutta bireylerin birbirlerine yakimligimin goriilmesini saglayan bir
analizdir. Genellikle 3 eksenli ¢izilen sekil bireyler arasi farki gorsellestirmektedir (Lebart ve
ark. 1984). Bu analiz i¢gin GENETIX 4.5 yazilim programi kullanilmistir (Belkhir ve ark.
1996-2000).

3.3.4. Irklar Arasi Genetik Uzakliklar

Mikrosatellit verilerinin analizinde irklar aras1 genetik uzakliklar1 belirlemede farkli
metodlar kullanilabilmekte ve bu metodlara goére komsu birlestirme dendogramlari
cizilebilmektedir. Komsu Birlestirme Agaci (Neighbour Joining Tree) genetik uzakliklarin
gorsel olarak belirtilmesi amaci ile ¢izilebilmektedir. Komsu Birlestirme Agaci (Neighbour
Joining Tree) metoduna gore c¢izilen agag, 20 yil oncesine kadar ¢ok kullanilan UPGMA
metoduna gore daha cok tercih edilen bir metodtur. Bunun nedeni, UPGMA metodunda
populasyonlarin evrim zamani her populasyon i¢in ayni kabul edilip aga¢ ona gore
cizilmektedir. Ancak populasyonlarin birey sayilar1 farkli oldugundan ayni zaman araliginda
farkli miktarlarda degisim oldugu diisliniilmektedir. Bu nedenle komsu birlestirme metoduna
gore (Neighbour Joining) cizilen agagta bu fark gozoniine alinabilmektedir. Komsu
Birlestirme Agac1 metoduna gore aga¢ olusturmanin diger yontemlere gore istiinliiklerinin

oldugu belirtilmistir (Saitou ve Nei, 1987; Li, 1997).

Calismada genetik uzakliklarin belirlenmesinde, Nei Standart Genetik Uzaklik Metodu
ve Nei ve ark.’na ait olan Dg genetik uzaklik metodu (1972) kullanilmigtir. Nei’nin 1972
yilinda gelistirdigi standart genetik uzaklik metoduna goére irklar arasi genetik uzakliklari
belirlemede beklenen degerin evrim siiresi ile orantili oldugu ve bu siire igcerisinde mutasyon

ve goc gibi faktorlerin etkilerinin hesaba katilmasi ile yapilan bir metottur. Bu ¢alismada
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irklarin birbirlerine olan genetik uzakliklar1 Nei Genetik Uzaklik Metoduna gére GENETIX
4.5 yazilim programi kullanilmistir (Belkhir ve ark. 1996-2000). Hesaplanan Ds genetik
uzaklik degerleri kullanilarak c¢izilen komsu birlestirme agacit (NJ-Neighbor Joining Tree)
POPULATION 1.2.32 ve TreeView programlar1 kullanilmistir (Goldstein ve Pollock 1997,
Nei ve ark. 1983).

-Nei’ye Gore Standart Genetik Uzaklhik (Ds) Metodu

Nei’nin (1972) gelistirdigi standart genetik uzaklik (Ds) metoduna gore irklar aras1 genetik
uzakliklar belirlemede beklenen degerin evrim siiresi ile orantili oldugu ve bu siire icerisinde
mutasyon ve go¢ gibi faktorlerin etkilerinin hesaba katilmasi ile yapilabilmektedir. Bu metod

asagidaki sekilde tanimlanir:

D = —Inl yada D = —logel
(Denklem 3.7)

I:jXY/ ijy
(Denklem 3.8)

D= Standart Genetik Uzaklik

I= Populasyonlar arasindaki genetik uzaklig1 6l¢gebilmek i¢in kullanilan bir deger olup basit
genetik 6zdeslik (basit genetik aynilik-simple genetic identity) olarak isimlendirilir. I degeri O
ile 1 arasinda degerler aldig1 zaman genetik uzaklik (D) 0 ve oo arasinda deger alir. ( 1) degeri
I’e esit ise iki populasyonda tiim lokuslardaki gen frekanslar1 bakimindan aynidir denilir.
Eger (1) degeri 0’a esit ise populasyonlarda ¢alisilan mikrosatellit bolgelerinde hi¢ bir ortak
allelin olmadig1 séylenebilir (Ozkan, 2005).

Jxy=X ve Y populasyonlarindaki Ai allelinin frekanslarinin toplami

Jx= X populasyonundaki Ai allelinin frekans:

Jy="Y populasyonundaki Ai allelinin frekans1

- Nei’nin Da Genetik Uzaklhik Metodu
Mikrosatellit verilerinden genetik uzakliklar1 belirlemek ve dogru agag topolojisi
elde etmek i¢in en uygun yontem DA genetik uzaklik yontemidir (Takezaki ve Nei,

1996).
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r mj

1
oi-1-155
Jj i

(Denklem 3.9)

X;j: X orneginde J’inci lokusun i’inci allelinin frekansi.
Y;j: Y drneginde J’inci lokusun 1’inci allelinin frekansi
myj: j’inci lokustaki allel sayisi

r: Toplam lokus sayisi

Nei’nin genetik uzaklik degeri 0 ile 1 arasinda degisir.
3.3.5. Temel Bilesenler Analizi

Verilerin birbirleri ile iliskilerinin ¢esitli faktorler agisindan 3 boyutlu diizlemsel
ortamda gorsellestirilmesi i¢in temel bilesenler analizi (PCA) yapilabilmektedir. Temel
bilesenler analizi (Principal Component Analysis) matematiksel bir prosediir ile birbirleri ile
muhtemel iligki i¢erisinde olan degiskenleri (variable) daha az sayida birbirleri ile iligkisiz ve
temel bilesenler (principal components) olarak adlandirilan degiskenlere doniistiirmektedir.
Birinci temel bilesen verilerdeki mevcut varyasyonun miimkiin oldugunca fazla bir boliimiinii
tanimlamaktadir. Diger temel 68eler ise kalan varyasyonun sirasityla miimkiin olan en fazla
boliimiinli tanimlamaktadir. Diger temel bilesenler ise kalan varyasyonun sirasiyla miimkiin
olan en fazla boliimiinii tanimlar. Temel 6geler analizinde belirlenen ilk birka¢ eksende,
mevcut varyasyonun biiyiik bir ¢cogunlugunun bireyler arasindaki farkliliktan kaynaklandigi

goriilmiistiir (Dytham 2003).

Sonu¢ olarak, gruplart gorsel olarak az sayida eksende ayirmak ve mevcut
varyasyonlar1 6dnem siralarina gore agiklayan degisken kombinasyonlarini gozlemlemek igin
temel Ogeler analizi (PCA) vasitast ile calisilabilmektedir. Temel bilesenler analizi ile
bireylerden elde edilen bilgiler 1s181inda populasyonlar tek bir nokta olarak dogrusal (linear)
degisken kombinasyonlari ile olusturulmus bagimsiz eksenlerden 3’ lizerinde gosterilmistir.

Bu analizde irklarin yakinlik derecesi 1k i¢i varyasyonlardan armndirilmig olarak
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goriilenebilmektedir (Ozkan, 2005). Bu calismada Temel Bilesenler analizi i¢in NTSYSpc 2.2
isimli istatistiksel paket programi kullanilmistir (Rohlf 1993).
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4. BULGULAR

4.1. DNA lizolasyonu Sonuglar

Ankara Kegisi, Kilis Kecisi, Honamli Kegisi ve Kil Kecisine ait populasyonlara ait
bireylerden izole edilen toplam 184 adet DNA 6rnegi stoktan 1/10 oraninda sulandirilarak, %
0.8 ’lik agaroz jelde kontrol edilmistir. Elektroforez sonrast DNA 6rneklerinin jel goriintiisi

Sekil 4.1 *de verilmistir (Sekil 4.1.).

— S — e, — o 4 \—
7 8- .9 1Ak 32 1314 25 26,17 18 19

— % > e — - ~ 3 ~ > T e -

21 22 23 24 25 26 27 28 2930 31 32 33 34 35 36 37 38 39 M

Honaml Konya ili 6rnekleri

Sekil 4.1. DNA orneklerinin % 0.8’lik agaroz jelde goriiniimleri

4.2. Mikrosatellit Bolgelerin PCR Sonuclari

Calismada kullanilan 9 mikrosatellit belirtecine ait PCR goriintiileri asagida verilmistir.

kilis -csrd247

209-261 be

Sekil 4.2. CSRD0247 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii
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ILSTS87

137-155 bg

Sekil 4.3. ILSTS87 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii

100b¢
M :
INRA132 - Honamh

144-174 b¢

Sekil 4.4. INRA132 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii

136-152 be

Sekil 4.5. INRABERN172 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii
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100bc M

—
158-180 b
. *

Sekil 4.6. SRCRSPO05 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii

144-158 bc

Sekil 4.7. ILSTS019 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii

106-126 bg

Sekil 4.8. INRA006 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiist
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siad @ Smr100bc s

M
197-219 be !

Sekil 4.9. INRA23 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii

167-181 bg¢

BM132S

Sekil 4.10. BM1329 Mikrosatellit Belirtecinin PCR Goriintiisii

4.3. Fragment Analizi Sonug¢lar

PCR sonrasi elde edilen PCR iirlinleri agaroz jelde kontrol edildikten sonra ko-loading
yapilarak, allel uzunluklarmin belirlenmesi amaciyla fragment analizine gonderilmistir.
Fragment analizleri ABI 3130 cihazi kullanilarak, hizmet alimi1 seklinde anlagmali firmada
yapilmigtir. Fragment analizi sonrasi allel uzunluklari Peak Scanner v1.0 programinda
okunmustur. Belirlenen allel uzunluklarma ait 6rnek gorintiiler Sekil 4.11 - 4.17 ’de

verilmisgtir.
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Sekil 4.11. CSRD0247 ve ILSTS87 Belirteglerinin Fragment Analizi Sonrast Allel Uzunluk

Goriintiisi
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Sekil 4.12. SRCRSPO5 Belirtecinin Fragment Analizi Sonrasi Allel Uzunluk Goriintiisii
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Sekil 4.13. INRA132 ve INRA23 Belirteglerinin Fragment Analizi Sonrasi Allel Uzunluk

Goriintiisu
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Sekil 4.14. ILSTS019 Belirtecinin Fragment Analizi Sonrasi Allel Uzunluk Goriintiisi
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Sekil 4.15. BM1329 Belirtecinin Fragment Analizi Sonrasi Allel Uzunluk Goriintiisii
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Sekil 4.16. INRABERN172 Belirtecinin Fragment Analizi Sonrast Allel Uzunluk Goriintiisii
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Sekil 4.17. INRAOQO6 Belirtecinin Fragment Analizi Sonrast Allel Uzunluk Goriintiisii

4.4. Istatistik Analiz Sonuclar

4.4.1. Allelik Varyasyonlar ve Heterozigotlugun Olciilmesi

Calismada 4 farkli yerli keci populasyonunda 184 birey ve 9 farkli mikrosatellit
belirtegi ile calisilmis ve toplam 123 allel gozlemlenmistir. Calismada en c¢ok allel
SRCRSP05 ve INRA23 mikrosatellit bolgelerinde (17 allel) ve en az allel ise ILSTS019
mikrosatellit bolgesinde (10 allel) gozlemlenmistir. Her bir mikrosatellit lokusu i¢in gozlenen
allel sayilarinin wrklara gére dagilimi, her bir irk i¢in gbzlenen belirte¢ basina diisen ortalama
allel sayilari, calisilan 1rklar agisindan elde edilen ortalama allel sayilar1 ve belirteg basina

toplam allel sayilar1 Cizelge 4.1 verilmistir.
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Cizelge 4.1. Allel sayilarinin caligilan irklar ve mikrosatellit bolgeleri bazinda dagilimi

Mikrosatellit | Ankara|Honamh | Kil Kilis Ort./ Toplam
Bolgesi Kecisi | Kecisi | Kecisi | Kecisi TOPLAM Lokus allel sayisi
CSRD0247 10 10 9 8 37 9.25 12
ILSTS087 9 9 11 8 37 9.25 11
INRAOOG 14 12 12 11 49 12.25 15
SRCRSP05 12 12 13 9 46 11.50 17
INRA23 8 15 14 14 51 12.75 17
INRA132 12 12 14 9 47 11.75 16
INRABERN172 7 12 11 9 39 9.75 13
BM1329 9 9 10 7 35 8.75 12
ILSTS019 5 6 9 6 26 6.50 10
TOPLAM 86 97 103 81 123
Oort./ Irk 9.5 10.7 114 9

Calismada gozlenen allel sayilari, ortalama allel sayilari, gozlenen ve beklenen
heterozigotluk degerleri GENETIX 4.05 ve FSTAT paket programlart kullanilarak
hesaplanmistir (Belkhir ve ark. 1996-2000, Goudet 2001). Populasyonlarda tespit edilen

ortalama allel sayilar1 Ankara Kegisi irkinda 9.5 allel/lokus, Honamli Kegisi irkinda 10.7
allel/lokus, Kil Kegcisi irkinda 11.4 allel/lokus ve Kilis Kegisi irkinda 9 allel/lokus olarak

tespit edilmistir. Bu ¢alismanin sonuglarina gore; Kil Kegisi irkinda en yiiksek ortalama allel

sayisinin oldugu goriilmektedir.

Irklarin genetik cesitliliginin bir 6l¢iitli olan heterozigotluk hesaplamalarinda calisilan

mikrosatellit bolgeleri ve irklara gére gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri asagidaki

cizelgelerde gosterilmistir.

49




Cizelge 4.2. Calismada gozlenen heterozigotluk (Ho) ve beklenen heterozigotluk (Hg)
degerlerinin her bir lokus i¢in populasyonlara dagilimi, belirtecler ve irklar bazinda

hesaplanan ortalama gézlenen heterozigotluk diizeyleri

Ankara Honamh N R -
Kecisi Kecisi Kil Kegisi | Kilis Kegisi | Ort./Lokus
Ho| 0.7209 0.7708 0.5161 0.7561 0.6909
CSRD0247
Heg| 0.8309 0.7607 0.7969 0.8425 0.8077
Ho| 0.7200 0.6400 0.7442 0.6098 0.6785
ILSTS087
Heg| 0.7788 0.700 0.8561 0.5522 0.7217
Ho| 0.6977 0.8800 0.8605 0.9512 0.8473
INRAOO6
Hg| 0.8911 0.8889 0.8906 0.8777 0.8870
Ho| 0.8776 0.8571 0.8810 0.8780 0.8734
SRCRSP05
He| 0.8841 0.8205 0.8405 0.8205 0.8414
Ho| 0.7600 0.8000 0.8372 0.8293 0.8066
INRA23
Heg| 0.6937 0.8521 0.8785 0.8049 0.8073
Ho| 0.6200 0.7400 0.8605 0.8780 0.7746
INRA132
Heg| 0.8305 0.9075 0.9026 0.7856 0.8565
Ho| 0.7143 0.7000 0.7619 0.8250 0.7503
INRABERN172
Heg| 0.8022 0.8543 0.8026 0.8323 0.8228
Ho| 0.7391 0.7800 0.7561 0.7805 0.7639
BM1329
Heg| 0.8237 0.8127 0.8118 0.7934 0.8104
Ho| 0.4898 0.9600 0.5116 0.4878 0.6123
ILSTS019
He| 0.5401 0.6697 0.6640 0.5805 0.6135
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Cizelge 4.3. Irklarda Saptanan Ortalama Gozlenen (Hp) ve Beklenen (Hg) Heterozigotluk

Degerleri
IRKLAR Ho He
Ankara Kegisi 0.7043 0.7861
Honamh Kecisi 0.7919 0.8073
Kil Kegisi 0.7476 0.827
Kilis Kegisi 0.7773 0.7655
Ortalama 0.7552 0.7964

Populasyonlarda belirteglere ait heterozigotluk diizeylerine bakildiginda gézlenen (Ho)
ve beklenen heterozigotluk (Hg) diizeyleri sirasi ile 0.4878 ile 0.9600 ve 0.5401 ile 0.9075

degerleri arasinda degistigi belirlenmistir.

Irklar agisindan en yiiksek gozlenen ortalama heterozigotluk 0.7919 ile Honaml Kegi
irkinda tespit edilmistir. En diisiik gézlenen ortalama heterozigotluk degeri 0.7043 ile Ankara
Keci 1rkinda tespit edilmistir. Calisilan beliretecler bazinda gbzlenen ortalama heterozigotluk
degerleri ele alindiginda; SRCRSPOS5 belirtecinin 0.8734 ile en yiiksek heterozigotluk,
ILSTSO019 belirtecinin  0.6123 ile en diisilk heterozigotluk degerine sahip oldugu

belirlenmistir.

Irklar acisindan beklenen heterozigotluk degerleri incelendiginde en yiiksek beklenen
heterozigotluk degeri (Hg) 0.8270 ile Kil Kecisi wrkinda tespit edilmistir. Kilis Keci
populasyonu 0.7655 ile en diisiik beklenen heterozigotluk degerine sahiptir. Beklenen
heterozigotluk degerleri lokuslar bazinda incelendiginde; 0.8870 ile en yiiksek ortalamaya
sahip olan INRAOO6 belirteginin oldugu tespit edilmistir. En diisiik ortalama heterozigotluk
degeri ise 0.6135 ile ILSTS019 belirtecinin olmustur. Bu lokusun beklenen ve gdzlenen
ortalama heterozigotluk degerlerinin diisiik gézlenmesi, en diisiik toplam allel sayisina sahip

olmasindandir.
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Bu ¢alismada toplam 22 6zgiin allel gézlemlenmistir. Calisilan populasyonlar arasinda
CSRD0247, INRA0O6, INRA23, ILSTS019, INRABERNI172 isimli mikrosatellit bolgelerine
ait belirteglerde 2 ’ser 6zgiin allelin gozlendigi; ILSTS087 isimli mikrosatellit bolgesinde 1
Ozgiin allelin bulundugu; BM1329 isimli mikrosatellit bolgesinde 3 6zgiin allelin bulundugu;
INRA132, SRCRSPO5 isimli mikrosatellit bolgelerinde 4’er 6zgiin allelin bulundugu
belirlenmistir (Cizelge 4.4).

Calismada en fazla Ozgilin allel sayisi (12 allel) Kil Kegisi 1rkinda oldugu
belirlenmistir. Bu 1rkin gézlenen 6zgiin allellerin frekanslarinin ise 0.0116 ila 0.0357 arasinda
degisim gosterdigi belirlenmis olup bu degerlerin oldukea diisiik oldugu gozlemlenmistir. Bu
allellerin goriilme sikligi (frekansi) diisik (%5 ’in altinda) oldugu igin 1k belirleyici
ozellikleri yoktur (Agaoglu 2010). Fakat ¢alisilan kil kegisi ornek sayisi (43) az oldugundan
daha fazla birey ile calisilirsa bu frekanslarda degisim olabilecegi diistiniilmektedir.
Calismada en yiiksek sayida 6zgiin allelin goriildiigli mikrosatellit belirtegler INRA132 ve
SRCRSPO5 isimli belirtegler olarak bulunmustur. Calismada kullanilan biitiin lokuslarda

0zglin alleller belirlenmistir.

Cizelge 4.4. Calismada gozlenen 6zgiin allellerin belirtegler ile irklar acisindan dagilimi ve
frekanslari

Allel Uzunlugu
Lokuslar Frekans Irk
(bp)
227 0.0366 Kilis Kegisi
CSRDO247 245 0.0208 Honamli Kegisi
ILSTS087 153 0.0349 Kil Kegisi
100 0.0233 Ankara Kegisi
INRAOOS 128 0.0233 Kil Kegisi
150 0.0102 Honamli Kegisi
152 0.0102 Honamli Kegisi
SRCRSP05
154 0.0119 Kil Kegisi
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182 0.0119 Kil Kegisi
211 0.0116 Kil Kegisi
INRA 23 249 0.0122 Kilis Kecisi
133 0.0100 Ankara Kegisi
165 0.0116 Kil Kegisi
INRA 132 167 0.0349 Kil Kegisi
169 0.0116 Kil Kegisi
180 0.0200 Honamli Kegisi
PR 184 0.0357 Kil Kegisi
232 0.0326 Ankara Kegisi
BM1329 234 0.0122 Kil Kegisi
238 0.0100 Honamli Kegisi
152 0.0349 Kil Kegisi
ILSTS019 158 0.0116 Kil Kegisi

Calismada her bir belirtecte gozlenen allellerin say1r ve goriilme sikliginin gorsel
olarak karsilastirilabilmesi i¢in her bir irka ait histogramlar ¢izilmis olup, asagida tek tek

verilmistir.

a) CSRD0247 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhigi ve Frekanslar:

Yerli keci irklarinda CSRD0247 isimli mikrosatellit bolgesinin en sik goriilen allelleri
incelendiginde; Ankara Kegisinde en sik goriilen allellerin 233, 239 ve 243 bg¢ uzunlugunda
oldugu, Kilis Kegisi irkinda en sik goriilen allelin 233 b¢ uzunlugunda oldugu, Honaml
Kegisi irkinda en sik goriilen allelin 241 bg¢ uzunlugunda oldugu ve Kil Kegisi irkinda en sik
goriilen allelin 243 b¢ uzunlugunda oldugu belirlenmistir. Bu bulgulara goére Kil Kegisi ve

Kilis Kegisinin en sik goriilen allellerinin (243 bg ve 233 bg) Ankara Kegisi irkindada ayni
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uzunlukta oldugu goriilmiistiir. Tiim 1rklarda 243 bg¢ uzunlugundaki allelin frekans degerlerine
bakildiginda, gliney dogudan batiya dogru gidildik¢e frekansin yiikseldigi, 233 bg

uzunlugundaki allelin frekans degerinin ise diistiigii goriilmektedir.

Ankara Kegisi Honamh Kegisi
0,3000 0,4500
Goriilmeyen allel sayisi: 14 24000 Gériilmeyen allel sayisi: 4
' 0,3541
0,3500
0,2916
Fo,sooo
R
0,2500
E
K 0,2000
A o150
No,lom
$
0,000 0,0104 0,0104
0,0000
219 231 233 235 237 239 241 243 247 249 219 231 233 235 237 239 241 243 245 247
Gazlenen CSRD0247 Allelleri Gdzlenen CSRD0247 Allelleri
Kil Kegisi Kilis Kegisi
0,4500 0,3000
Goril llel 124 Garill llel :0
0,4000 oruimeyen allel sayisi 0,2560 joruimeyen allel sayisi
0,3387 0.2500
0,3500
FO,3000 FO,ZOOO
R R
0,2500
E E 01500
K 0.2000 K
AO,ISDO A0,1000
NO,IOOO N
S S 0,0500
0,0500
0,0000 0,0000
231 233 235 237 239 241 243 247 249 219 227 233 235 237 239 241 243
Gozlenen CSRD0247 Allelleri Gdzlenen CSRD0247 Allelleri

Sekil 4.18. CSRD0247 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslari

b) ILSTS087 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhigi ve Frekanslar:

ILSTS087 mikrosatellit bolgesinin yerli ke¢i irklarinda en sik goriilen allelleri
incelendiginde; Ankara Kegisi, Kilis Kegisi, Honamli Kegisi ve Kil Kecisi irklarinda en sik
goriilen allelin 139 b¢ uzunlugunda oldugu belirlenmistir. Bu sonuglar incelendiginde; Kilis
Kecisi irkinin en yiiksek frekansa sahip oldugu, Kil Kegisi irkinin ise en diisiik frekansa sahip

oldugu goriilmiistiir. Bu mikrosatellit bolgesinde Tiirkiye’nin giineydogusundan (Kilis Kegisi)
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batisina (Kil Kegisi) dogru gidildikce 139 bg¢ uzunlugunun frekanslarinda bir azalma

goriildiigl belirlenmistir.
Ankara Kegisi Honamh Kegisi
0,6000 0,6000
0,5000 0,5000
J,:4000 Fo,qouo
R R
cﬁooo Eo,aooo
K K
o000 Aozo0m0
N N
0§L000 S 0,1000
0,0000 0,0000
133 135 137 139 141 143 145 147 149 133 135 137 139 141 143 145 147 149
Gozlenen ILSTS087 Allelleri Gozlenen ILSTS087 Allelleri
Kil Kegisi Kilis Kegisi
0,3500 0,8000
0,3000 0,7000
0,6000
F 02500 F
R R 0.5000
0,2000
E E 44000
K 0,1500 K
A AO,SO(D
N 20 N 0,2000
SO,QSW 0,1000
0,0000 10,0000
133 135 137 139 141 143 145 147 149 151 153 135 137 139 141 143 145 147 151
Gozlenen ILSTS087 Allelleri Gozlenen ILSTS087 Allelleri

Sekil 4.19. ILSTS087 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslari

c) INRAO006 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhigi ve Frekanslar:

INRAOO6 mikrosatellit bolgesi sonuglart incelendiginde; Ankara Kegisi’'nde en sik
goriilen allelin 114 b¢ uzunlugunda oldugu, Kilis Kegisi irkinda en sik goriilen allelin 112 bg
uzunlugundadir. Orneklemelerinin aym bdlgeden alman, Honamli Kecisi ve Kil Kegisi

irklarinda en sik goriilen allelin 104 b¢ uzunlugunda oldugu goriilmektedir.
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Ankara Kegisi Honaml Kegisi

0,3000 0,3000

0,2500 0,2500
F 10,2000 F 0,2000
R R
E 0,1500 E 0,1500
K K
A 0,1000 A 0,1000
N N
§ 0,500 S 0,0500
0,0000 0,0000
100102 104106 108110112114 116118120122 124 126 104 106 108 110 112 114 116 118 120 122 124 126
Gozlenen iNRA0DG Allelleri Gozlenen iNRA0OG Allelleri
Kil Kegisi Kilis Kegisi
0,3000 0,3000
0,250 0,250
F 0,2000 F 0,2000
R R
E g.1500 E 01500
K K
A 0,1000 A 0,1000
N N
§ 0,500 $ 0,0500
0,0000 04,0000
102 104 106 108 110 112 114 116 118 122 124 128 102 104 106 108 110 112 114 116 118 120 124
Gozlenen iINRA0OG Allelleri Gozlenen iNRA0OG Allelleri

Sekil 4.20. INRA006 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslar

d) SRCRSPO05 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhgi ve Frekanslari

SRCRSPO5 mikrosatellit bolgesi sonuglar1 incelendiginde; yakin bdlgelerden
orneklemeleri alinan Ankara Kegisi ve Honamli Kegisi irklarinda en sik goriilen allelin 166 bg
uzunlugunda oldugu, Kilis Kegisi irkinda en sik goriilen allelin 170 b¢ uzunlugunda oldugu,
Kil Kegisi irkinda en sik goriilen allelin 168 bg¢ uzunlugunda oldugu belirlenmistir. Ankara

Kegisi ve Honamli Kegisinin 166 b¢ uzunlugundaki allelindeki frekans degerlerine
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bakildiginda Honamli Keci irkinin daha yiiksek, Ankara Keci irkinin daha diisiik frekansa
sahip oldugu goriilmiistiir.

Ankara Kecisi Honamh Kegisi

0,2500 0,4000

0,3500

0,2000
0,3000

F
R 0,150 Rozw
E E 0,2000
K K
A 0,1000 A 0,1500
N N 0,1000
s 0,0500 S
0,0500
0,0000 0,0000
156 158 160 164 166 168 170 172 174 176 178 180 150 152 156 158 160 164 166 168 170 172 174 178
Gozlenen SRCRSPOS Allelleri Gozlenen SRCRSPO5 Allelleri
Kil Kegisi Kilis Kegisi
0,4000 0,3500

0,3500 0,3000

0,3000

F 0,250
R 02500
0,2000
E 52000
K K 0,1500
A 050 A
N 0,100 N 100
§ 0,0500 S 0500
0,0000 0,0000
154 160 162 164 166 168 170 172 174 176 178 180 182 162 166 168 170 172 174 176 178 180

Gozlenen SRCRSPO5 Allelleri Gozlenen SRCRSPO5 Allelleri

Sekil 4.21. SRCRSPO05 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikligi ve Frekanslar

e) INRAZ23 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhig1 ve Frekanslar:

INRA23 mikrosatellit bolgesi sonuclar1 incelendiginde; Ankara Kegisi ve Honamli
Kegisi 1rklarinda en sik goriilen allelin 225 b¢ uzunlugunda oldugu, Kilis Kegisi ve Kil Kegisi
irklarinda en sik goriilen allelin 223 b¢ uzunlugunda oldugu goriilmiistiir. Frekans degerlerine

bakildiginda, genel olarak dogudan batiya dogru frekans degerlerinin diistiigli goriilmiistiir.

57



Ankara Kecisi Honaml Kegisi
0,6000 0,3000
0,5000 0,2500
F 0,4000 F 0,2000
R R
E 0,3000 E 0,1500
K K
A o000 Ag000
N N
S 0,1000 S o050
0,0000 0,0000
213 221 223 225 227 231 237 241 213219221223225227229231233235237239241243 245
Gozlenen iNRA23 Allelleri Gozlenen iNRA23 Allelleri
Kil Kegisi Kilis Kegisi
0,3000 0,4000
0,3500
0,2500
0,3000
F 0,2000 F
R R 0.2500
E 0,1500 E 0,2000
K K
A 0,1000 A OB
N N g.1000
S 00500 S
0,0500
0,0000 0,0000
211213219221223225227229231233235237 241243 213 219 2723 225 227 231 233 235 237 241 242 245 249
Gozlenen iNRA23 Allelleri Gozlenen iNRA23 Allelleri

Sekil 4.22. INRA23 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslari

f) INRA132 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhgi ve Frekanslari

INRA132 mikrosatellit bolgesi sonuglari incelendiginde; Ankara Kecisi, Honamli
Kegisi ve Kilis Kegisi irklarinda en sik goriilen allelin 147 bg uzunlugunda oldugu, Kil Kegisi
irkinda en sik goriilen allelin 159 b¢ uzunlugunda oldugu belirlenmistir. Frekans degerlerine

bakildiginda, genel olarak dogudan batiya dogru frekans degerlerinin diistiigii goriilmiistiir.
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Sekil 4.23. INRA 132 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikligi ve Frekanslar

g) INRABERN172 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhig: ve Frekanslar

INRABERN172 mikrosatellit bolgesinin yerli kegi irklarinda en sik goriilen allelleri

incelendiginde; Ankara Kecisi, Honamli Kegisi ve Kilis Kegisi irklarinda en sik goriilen

allelin 168 b¢ uzunlugunda oldugu, Kil Kegisi irkinda en sik goriilen allelin 170 bg



uzunlugunda oldugu goriilmiistiir. Frekans degerlerine bakildiginda, genel olarak dogudan

batiya dogru frekans degerlerinin diistiigii gorilmiistiir.

0,3500

0,3000

Ankara Kegisi

0,3000

Honamh Kegisi

162 164 166 168 170 172 174 176 178 182 184
Gézlenen INRABERN172 Allelleri

0,2500

F 0.2500 F
0,2000

R

0,2000

E 0,1500

K 0,1500 K
A A 0,1000

N 0,1000 N
S 00500 S 0,500
0,0000 0,0000

164 168 170 172 174 176 178 160 162 164 166 168 170 172 174 176 178 180 182
Gozlenen iINRABERN172 Allelleri Gozlenen iNRABERN172 Allelleri
Kil Kegisi Kilis Kegisi
0,4000 0,3500
0,3500 0,300
10,3000

F 02500

R 0,2500 R
0,2000

E 0,2000 E
K K 0,1500

A 0,1500 A
N 0,100 N 0,1000
S 0,0500 s 0,0500
0,0000 0,0000

160 162 164 166 168 170 172 174 178
Gozlenen INRABERN172 Allelleri

Sekil 4.24. INRABERN172 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslari

h) BM1329 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhg ve Frekanslari

BM1329 mikrosatellit bolgesinin yerli keci irklarinda en sik goriilen allelleri

incelendiginde; Ankara Kegisi ve Kil Kegisi irklarinda en sik goriilen allelin 242 bg

uzunlugunda oldugu, Honamli Kegisi ve Kilis Kecisi irklarinda en sik goriilen allelin 248 bg



uzunlugunda oldugu belirlenmistir. Frekans degerlerine bakildiginda, genel olarak dogudan

batiya dogru frekans degerlerinin diistiigii gorilmiistiir.
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Sekil 4.25. BM 1329 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslart

i) ILSTS019 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Sikhig1 ve Frekanslari

ILSTS019 mikrosatellit bolgesi sonuglart incelendiginde; Ankara Kegisi, Kilis Kegisi,
Honaml1 Kegisi ve Kil Kegisi irklarinda en sik goriilen allelin 142 b¢ uzunlugunda oldugu
belirlenmistir. Bu sonuglar incelendiginde; Ankara Kegisi irkinin en yiiksek frekansa sahip

oldugu, Kil Kegisi rkiin ise en diisiik frekansa sahip oldugu goriilmektedir. Frekans
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degerlerine bakildiginda, Ankara Keg¢i irkinin disindaki irklarda genel olarak dogudan batiya
dogru frekans degerlerinin diistiigii goriilmiistiir.

Ankara Kegisi Honamh Kecisi
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Sekil 4.26. ILSTS019 Mikrosatellit Bolgesinin Irklarda Goriilme Siklig1 ve Frekanslart

Mikrosatellit bolgelerinin 1rklarda goriilme sikligi ve frekans degerlerinin sonuglart

incelendiginde; genel olarak dogudan batiya dogru frekans degerlerinin diistiigii goriilmiistiir.
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4.4.2. F istatistikleri

Calismada kullanilan 9 belirteg birlikte degerlendirildiginde; irklarin Hardy-Weinberg
dengesinde olup olmadigin1 Fis degerleri ile belirlenmektedir (Wright 1965). Fis degeri
populasyonlarda akrabali yetistiricilikten ya da yakin akrabali yetistiricilikten (inbreeding)
kaynaklanan Hardy-Weinberg frekansindan sapmalari tespit eder. Calisilan populasyonlarin

Fis degerlerine Cizelge 4.5.”te verilmistir.

Cizelge 4.5. Calisilan Populasyonlarin Fis Degerleri ve istatistiksel onemlilik

Populasyon Fis Degerleri Istatistiksel Onemlilik
Ankara Kegisi 0,105*** ONEMLI
Honamli Kegisi 0,019 ONEMSIizZ
Kil Kegisi 0,097*** ONEMLI
Kilis Kegisi -0,016 ONEMSIiZ

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

Mikrosatellit bolgelerinin 4 farkli ke¢i irkinda ¢alisilmasi sonucunda elde edilen
verilerden genel ortalama. Fis degeri 0.0512 olup hesaplanan Fs degerlerinin -0,016 ile 0,105
arasinda degistigi saptanmistir. Fis degerlerinin 6nemlilik test sonuglarina gére Ankara Kegisi
ve Kil Kegisinde 6nemli oldugu goriilmektedir. Ankara ve Kil Kegisinde homozigot
fazlaligindan s6z edilebilir. Kilis Kecisinde ise Fis degeri negatif olarak belirlenmis olup
yapilan istatistik analiz sonrasinda 6nemsiz (P<0.001, P<0.01 ve P<0.05’e gore) oldugu
belirlenmistir. Bu degerin negatif olmasmin calisilan orneklerde heterozigot genotiplerin
fazlaligindan kaynaklanmis olabilecegi fikrini akla getirmektedir. Honamli kegisi kapsaminda

calisilan bireylerin Fis degeri (0.019) incelendiginde, sifira oldukga yakin bir deger oldugu ve
istatistiki olarak 6nemsiz (P<0.001, P<0.01 ve P<0.05’e gore) oldugu belirlenmistir.
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Tiim ¢alisilan populasyonlarin Fs degerlerini inceledigimizde, Ankara ve Kil kecisine
ait populasyonlarin istatistiki olarak 6nemli olan bir homozigot fazlaligi oldugu, Kilis kecisine
ait populasyonda 6nemsiz bir heterozigot fazlalig1 oldugu ve Honamli keg¢i irkinda ise Hardy

Weinberg dengesinin sézkonusu oldugu goriilmektedir.

Populasyonlarda goriilen olast homozigot fazlaliginin sebepleri; genetik drift
nedeniyle populasyonu olusturan alt populasyonlarin varligi, null allellerin varligi, yetistirici
tarafindan yapilan uygulamalar (kontrolsiiz ¢iftlestirme, melezleme ve seleksiyon
uygulamalar1 gibi), O6rneklemenin cografi olarak yakin bolgelerden yapilmas: ihtimali,
akrabali yetistirme (inbreeding), ornekleme hatasi gibi uygulamalar olabilir (Gour ve ark.
2006). Calisilan populasyonlarda goriilen ve istatistiki olarak 6nemli oldugu gdzlemlenen
homozigot fazlaliginin null allel olasiligindan, 6érneklemenin yapildigi populasyon sayisinin
yetersizliginden, yetistirici tarafindan yapilan uygulamalardan veya orneklemenin yapildig:
stirilerin 1slah siirlisii olmasi ayni zamanda bu siiriilerde azda olsa uygulanmaya caligilan

seleksiyondan kaynaklanmis olabilecegi fikrini akla getirmektedir.

Calisilan populasyonlar arast genetik farkliliklarin istatistiki olarak o6nemli olup
olmadigint gérmek i¢in Fst degerleri hesaplanmis ve Fis degerleri gibi bunlarinda 6énemlilik
testleri 1000 permiitasyon yapilarak test edilmistir. Populasyonlarin ikili karsilagtirilmalartyla

hesaplanan Fst degerleri ve 6nemlilik diizeyleri asagidaki ¢izelgede verilmistir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4.6. Populasyonlarin Fst degerleri ve 6nemlilik diizeyleri

Ankara Kegisi | Honamh Kegisi | Kil Kegcisi Kilis Kegisi
Ankara Kegisi - 0.0318™ 0.0416™ 0.0386™
Honamh Kegcisi - 0.0223"" 0.03717
Kil Kegisi - 0.0456™"
Kilis Kecisi i

***(P<0.001); **(P<0.01); * ( P<0.05)
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Hesaplanan Fst degerleri ve bunlarin Onemlilik testi sonuglart incelendiginde;
calismada kullanilan tiim wrklarin ikili karsilastirmalart sonucu elde edilen Fsr degerlerinin
(farkliliklarin) P<0.001’e¢ gore oOnemli oldugu bulunmustur. Tiirkiye yerli keci 1rklar
arasindaki Fst degerleri farkliliklar1 incelendiginde; ¢alismada kullanilan 4 yerli kegi irkinda
da (Ankara Kegisi, Honamli Kegisi, Kil Keg¢isi ve Kilis Kegisi) degerlerin 0.0223 - 0.0456
arasinda oldugundan ¢ok az bir genetik farklilagsma s6z konusu oldugu belirlenmistir.
Orneklemenin yapildig1 populasyon sayisinin yetersizliginden, yetistirici tarafindan yapilan
uygulamalardan veya 6rneklemenin yapildig: siiriilerin 1slah siiriisii olmasi ayn1 zamanda bu
stiriilerde azda olsa uygulanmaya calisilan seleksiyondan kaynaklanmig olabilecegi fikrini

akla getirmektedir.

4.4.3. Faktoriyel Birlestirici Analiz Sonuclar: (Factorial Correspondence Analysis-FCA)

Faktoriyel birlestirici analizi her bir 6rnek arasindaki akrabaligi arastirmak icin yapilan
bir analiz olup ¢oklu boyutta Orneklerin birbirine yakinliginin goriilebilmesi igin
yapilmaktadir. Orneklerin genetik varyasyonunun belirlenmesi, verilerin birbirleri ile
iligkilerinin ¢esitli bagimsiz ve bilesik degisken eksenleri (faktorler) agisindan ii¢ boyutlu
diizlemsel ortamda gorsellestirmek amaci ile ¢izilen faktoriyel birlestirici analizi grafikleri 3
farkli asamada incelenmistir. Faktoriyel birlestirici analiz grafiginde, populasyonlarin
orneklerini tanimlayan renkler sirast ile; Sari: Ankara Kegisi; Gri: Kilis Kegisi; Mavi:

Honamli Kegisi; Beyaz: Kil Kegisidir.
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Sekil 4.27. Calisilan tiim yerli irklara ait drneklerin arasindaki iliskiyi gosteren faktoriyel

birlestirici analiz grafigi

Yerli wrklarin birlikte degerlendirildigi bu analiz sonucunda elde edilen grafik
incelendiginde; Honamli kegi populasyonuna ait bireylerin biiyiilk bir ¢ogunlugunun diger
yerli irklarin bireyleri ile karigsmis ve ortada yer aldig1 goriilmektedir. Ankara, Kil ve Kilis
yerli kegisi orneklerinin biiylik bir ¢ogunlugunun ise, farkli eksenlerde gruplandigi grafikte
goriiliip, wrklar birbirlerinden Honamli bireylerine oranla daha net olarak birbirlerinden
ayrilmis olduklar1 dikkati ¢ekmektedir. Honamli irkina ait bireylerde goriilen bu durumun
Anadolu’ya gocler sirasinda yapilan melezlemelerden dolayr diger keci populasyonlart ile

karisimindan kaynaklanmis olabilecegi fikrini akla getirmektedir.
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4.4 4. Irklar Arasi Genetik Uzakhklar

Bu calismada 9 farkli mikrosatellit bolgesinin Tiirkiye yerli ke¢i irklarinda ¢aligilmasi
sonucunda elde edilen allelik verilerden, irklarin birbirine olan genetik uzaklik matrisi Nei
Standart Genetik Uzaklik Metodu (Ds) (Nei 1972)’na gére GENETIX programinda
hesaplanmistir (Belkhir 1996-2000).

Nei’'nin standart genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan genetik uzakliklar
incelendiginde; calisilan irklar igerisinde en yiiksek genetik uzaklik degerinin Kilis Kegisi ile
Kil Kegisi ve Ankara Kegisi ile Kil Kegisi irklar1 arasinda oldugu (0.247) belirlenmistir. Irklar
arasinda en diisiik genetik uzaklik degerinin ise c¢aligilan 1rklar igerisinde cografi olarak
birbirine yakin olan yerli kegi irklarindan Honamli Kecisi ve Kil Kegisi (0.158) arasinda

oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. Yerli keci irklarimin birbirlerine olan Ds genetik uzakliklar

Ankara Honamh Kil Kilis
Ankara - 01797 0.247"" 0.190
Honamh - 0.158"" 0.189""
Kil - 0.2477"
Kilis ]

Bu yakinliktan sonra gelen en kiiciik genetik uzaklik degerinin Ankara Kegisi ve
Honamli Kegisi wrklar1 (0.179) arasinda oldugu gozlenmistir. Bu hesaplanan Dgs genetik
uzaklik degerleri kullanilarak cizilen komsu birlestirme agact (NJ-Neighbor Joining Tree)
Populations 1.2.32 ve TreeView programi ile ¢izdirilmis ve Sekil 4.28 ’da verilmistir
(Goldstein ve Pollock 1997, Nei ve ark. 1983).
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Sekil 4.28. Yerli keci 1rklart i¢cin Ds genetik uzakligi kullanilarak komsu birlestirme (NJ)

metodu ile ¢izilen filogenetik agac

Nei ve ark.’nin (1983) (Ds) genetik uzaklik metodunun kullanilmasi ile ¢izilen agag
degerlendirildiginde; Ankara Kegisi ve Kilis Kegisi 1rklarmin, Honamli ve Kil Kegisi
irklarindan ayr1 bir kiime olusturdugu gorilmiistir. Yerli keci wrklar1 arasindaki genetik
uzakliklar incelendiginde; Honamli Kegisi irkinin Kil Kegisi 1rki ile birbirine daha yakin

oldugu (0.158) belirlenmistir.

Cizilen agacin giivenilirligini belirlemek i¢in yapilan “bootstrap” testi sonucunda ayni
gruplanmanin verildigi degerler agacin iizerinde belirtilmistir. Diger bir ifade ile agacin ¢izim
islemi 1000 kez tekrar edildiginde ylizde kagiin ayni gruplanmayi verdigi agacin lizerindeki
dallanma noktalarinda belirtilmistir. Mevcut mikrosatellit verilerinden elde edilen genetik
uzakligina gore ¢izilen agagta; Honamli ve Kil Kegisi irklarma (0.158) ait 6rneklerde %74
siklikla ayn1 grup dallanmanin mevcut oldugu goriilmiistiir. Ancak Kil Kegisi uzaklagmis
olarak goriilmektedir. Honamli ve Kil Kegisi irklarin yine % 74 siklikla Kilis Kegisi 1rki

arasinda dallanmanin mevcut oldugu goriilmiistiir.
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Nei’nin genetik uzaklik hesabina gore; Honamli ve Kil Kegileri en yakin irklar olarak
goriilmekte, bu irklara iliskin 6rneklemenin yakin cografi bolgelerden yapilmis olmasinin
yanisira, Honamli irkinin Anadolu’ya gocii sirasinda karisimin daha ¢ok kil kecisi ile olmus

olmasi fikrini akla getirmektedir.

4.4.5. Temel Bilesenler Analizi (Principal Component Analysis-PCA)

Populasyonlarin birbirlerinden eksenler {izerinde ayrilmasi temel bilesenler analizi ile
incelenmistir. Temel bilesenler analizi 9 lokusun 123 allelinin frekans:1 kullanilarak
yapilmistir. PCA analizi temel 3 bilesene sahiptir. Ilk eksen, varyasyonun % 41°i hakkinda
katkida bulunmustur. ikinci ve {igiincii eksenler sirasiyla varyasyonun % 33’iine ve %26’sina

katkida bulunmustur.

-

20 J

Sekil 4.29. 4 yerli ke¢i wkinin 9 mikrosatellit lokusunun allel frekanslarina gore
gergeklestirilen 3 boyutlu Temel Bilesenler Analizi (PCA) sonug grafigi
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Honamli kegi populasyonuna ait bireylerin diger yerli irklarin bireyleri ile karismis ve
ortada yer aldigr goriilmektedir. Ankara ve Kilis yerli keg¢i irklarinin Honamli Kegi
populasyonuna karigmis olarak ayni eksende hareket ettigi, Kil kecisinin farkli eksende
sadece Honaml1 ke¢i populasyonuna karigsmis olarak goriilmektedir. Honamli irkina ait
bireylerde goriilen bu durumun Anadolu’ya gogler sirasinda yapilan melezlemelerden dolay1
diger keg¢i populasyonlar1 ile karistmindan kaynaklanmis  olabilecegi  fikrini

giiclendirmektedir.

Bu sonuglar; temel bilesenler analizi ve faktoriyel birlestirici analizi sonuglar ile

benzerlik gostermektedir.
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5. TARTISMA

Bu calismada ozellikle son 10-15 yildir uygulanmaya baslanan DNA polimorfizm
tekniklerinden biri olan mikrosatellit belirteg yontemi kullanilmis olup, bu teknik ile
Tirkiyede farkli bolgelerde yetistiriciligi yapilan 4 yerli ke¢i irkinda genetik benzerlik ve
farkliliklarin molekiiler genetik teknikler ile incelenmesi amaglanmistir. Bu kapsamda
calismada 9 mikrosatellit bolgesi kullanilmis ve bu belirtegler agisindan populasyonlar arasi
ve populasyonlar i¢i genetik ¢esitlilikleri incelenmeye calisilmistir. Elde edilen verilerin
istatistiki olarak degerlendirilmesi sonucu gozlemlenen sonuglarin; diger arastiricilarin
sonuglar1 ile kolaylikla karsilastirilabilmesi amaciyla Cizelge 5.1°de 06zet ¢ikarimlar

yapilmustir.

Cizelge 5.1. Kaynak aragtirmasi 6zet ¢ikarimlar

KITA |ULKE |YIL |YAZAR |IRK|LOKUS|ALLEL|He |Ho |Fis |Fsr
Tirkiye | 2018 |Bu calisma | 4 9 13.66 |0.7964| 0.7552 |0.051
Anadolu | Tirkiye | 2015 | Yildirim 8 | 20 | 7.218 |0.6440| 05780 0.095
ggg‘l Tirkiye | 2014 aBr‘:('.“t ve o | 11 | 782 |0724| 0698
Tirkiye  |2010 | Agaoglu 5 | 20 | 15.65 [0.8139]0.7338 [0.036{0.033
ort. 11.087 |0.7445 0.6912
Suriye  |2016 aHrislse” Vo |3 | 12 | 1397 | 080 | 052 |0.32]0.06
Hindistan |2015 ;(r?(fjavve 1 15 2,38 | 0.544 | 0.5485
Urdiin  |2015 aAr'k'_A“yar Vel 4| 6 9,83 | 0.724 | 0.685 |0.048
Asya |Malezya |2014 g’r'zl””a"e 4 30 5690 | 072 | 0.41 | 043|006
Cin 2017 Z\r’;”g ve 6 15 8,06 |0.7545| 0.7013 |0.012|0.075
fran 2012| MemOUdl |y | g3 | 7538 | 0.798 | 0.845 [0.050
Endonezya | 2012 jr“k'_""bda"e 1 14 257 | 0,318 | 0,335
Kore 2002 |Kimve ark. | 3 9 48 | 0556 | 0539 |0,053|0,202
ort. 6,85 | 0.648 | 0.572
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italya 2015 if‘;.di”a Ve | 3 20 | 8.368 | 0.647 | 0.582

ispanya  |2009 :fl;ra”a"e 1| 10 | 9035 [0.7718]0.7026 |0.023|0.074
Avrupa |ispanya  |2004 g’r';”i”ez el 1 27 822 | 0.71 |0.6628 |0.071

ispanya | 2006 gr‘i‘(f'on Ve 45| 30 | 1426 |0690 | 062 |0.100| 0.07

Arnavutluk | 2011 aHrffa"e 6 | 30 | 11,03 | 075 | 067 [0.090]0.020
ort. 10,18 | 0.712 | 0.646

Agaoglu (2010)’nun Tiirkiye’de yetistirilen 5 farkli kegi irkinda (Ankara Kegisi, Kilis
Kegisi, Honaml1 Kegisi, Kil Kegisi ve Norduz Kegisi) 20 mikrosatellit lokusu ile yapmis
olduklar1 calismada; toplam 313 allel elde edilmis ve allel sayilar1 9 ile 24 arasinda
degismistir. Sunulan bu tez c¢aligmasinda ise Tiirkiye’ye 06zgii 4 yerli keci wrkinda 9
mikrosatellit lokusu ile yapilmis olup, 123 allel elde edilmis ve allel sayilar1 10 ile 17 arasinda
degismistir. Her iki calismaya baktigimizda kullanilan lokuslarin 3 tanesi (CSRD0247,
INRA23 ve SRCRSPO05) ve calisilan irklarin 4 tanesi (Ankara Kegisi, Kilis Kegisi, Honaml1
Kecisi ve Kil Kegisi) aynt oldugu goriilmektedir. Agaoglu (2010)’nun c¢aligmasinda toplam
birey sayisinin ve calisilan lokuslarin daha fazla olmasindan dolay1 allel sayisinin yiiksek

olmas1 normal goriilmiistiir.

Sunulan bu calismada; yerli keci wrklarinda goriilen ortalama allel sayisi (13.66)
yiiksekliginin sebebinin, Tiirkiye’nin cografi konum olarak kecinin evcillestirme merkezine
yakin olmasindan kaynaklanmis olabilecegi diisiiniilmektedir. Ayrica Asya’dan Avrupa’ya ve
diger bolgelere go¢ sirasinda Anadolu’nun bu go¢ bolgelerinde yer almast ve tarim
insanlariin go¢ ederken kecilerini beraberlerinde gétiirmeleri bu durumun nedenlerinden biri
olabilir. Daha onceki yillarda keci wrklart ile yapilan gerek arkeolojik gerekse genetik
caligmalar; evcillestirme merkezlerinden birinin Anadolu civarinda oldugunu gostermektedir

(Bruford ve ark. 2003).

Sunulan bu calismanin ortalama heterozigotluk degerlerine bakildiginda Tiirkiye ‘nin

Asya ve Avrupa iilkelerinden yiiksek oldugu goriilmektedir. Buna sebep olarak Tiirkiye’nin
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Asya’dan Avrupa’ya ve diger bolgelere goc¢ yollar1 iizerinde bulunmasi ve kontrolsiiz
melezleme ¢alismalar1 gosterilebilir (Hassen ve ark. 2016, Hoda ve ark. 2011, Yadav ve ark.
2015, Al-Atiat ve ark. 2015, Sulabda ve ark. 2012, Sardina ve ark. 2015, Serrana ve ark. 2009,
Martinez ve ark. 2004).

Agaoglu (2010)’nun caligmasinda gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri
sirastyla; 0.5192 ile 0.9400 ve 0.5693 ile 0.9192 arasinda degismistir. Sunulan bu tez
calismada ise; gozlenen (Hp) ve beklenen heterozigotluk (Hg) diizeyleri sirasi ile 0.4878 ile
0.9600 ve 0.5401 ile 0.9475 degerleri arasinda degistigi goriilmiistiir. Bu iki ¢alismanin

gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerinin birbirine oldukga yakin oldugu goriilmiistiir.

Agaoglu (2010)’nun yaptig1 calismada, Nei’'nin standart genetik uzaklik metoduna
gore hesaplanan genetik uzakliklar incelendiginde; calisilan irklar igerisinde en yiiksek
genetik uzaklik degerinin Ankara Kecisi ve Norduz Kegisi irklar1 arasinda oldugu (0.380)
belirlenmigtir. Irklar arasinda en diisiik genetik uzaklik degerinin ise ¢aligilan irklar icerisinde
cografi olarak birbirine yakin olan yerli keci irklarindan Honamli Kegisi ve Kil Kegisi (0.067)
arasinda oldugu goriilmektedir. Bu 1rklara iligkin 6rneklemenin yakin cografi bolgelerden
yapilmasi bu durumu agiklamaktadir. Bu yakinliktan sonra gelen en kiiciik genetik uzaklik
degerinin Kil Kegisi ve Norduz Kegisi 1rklar1 (0.068) arasinda oldugu goézlenmistir. Yine
diger istatistik metodlarla da ortaya koyulan sonuglar gibi Ankara kegisi genetik olarak en

uzak 1k olarak goriilmektedir.

Sunulan bu ¢alismada en yiiksek genetik uzaklik degerinin Kilis Kegisi ile Kil Kegisi
(0.247) ve Ankara Kegisi ile Kil Kecisi irklar1 arasinda oldugu (0.247) belirlenmistir. En
diisiik genetik uzaklik degerinin ise ¢aligilan irklar igerisinde cografi olarak birbirine yakin
olan yerli kegi 1rklarindan Honamli Kegisi ve Kil Kegisi (0.158) arasinda oldugu
goriilmektedir. Bunun nedeninin de; ortak olan 3 mikrosatellit lokusu (CSRD247, INRA23 ve
SRCRSPO05) olmasina ragmen kullanilan tiim mikrosatellit lokuslarinin ayni olmamasindan ya
da bu calismada kullanilan 1rklarin genetik olarak fazla farkli olmamalarindan kaynaklanmis
olabilecegi soylenebilir. Irklar arasindaki en diisiik genetik uzaklik degerlerine gore belirlenen

irklarin ayni oldugu goriilmektedir.
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Yildirrmin (2015) te yaptigt calismada Ne inin Da genetik uzaklik degerlerini
kullanarak yaptigi filogenetik iliskiyi gosteren agacta Kil, Honamli ve Yaban Kegisi bir
grupta, Kilis ve Ankara Kegisi iki ayr1 farkli grupba ayrildigini belirlemistir.

Agaoglu (2010); yerli kegi wrklart arasinda Fst degerlerine gore; Ankara Kegisi ile
diger irklar arasinda orta diizeyde bir farklilasma varken, diger irklarin birbirleri arasinda az
bir genetik farklilasmanin oldugu belirlenmistir Calismada kullanilan Ankara Kegisi, Kilis
Kegisi, Honaml1 Kegisi, Kil Kegisi ve Norduz Kecisinde sifira yakin ve pozitif Fis degerleri
elde edilmistir. Ancak bu degerler sadece Ankara Kegisi ve Kilis Kegisinde istatistiki olarak
onemli bulunmustur. Sunulan bu c¢alismada ise tiim yerli keci irklarinin daha diisiik

diizeylerde genetik farklilagmalarindan séz edilebilir.

Faktoriyel birlestirici analiz sonucu elde edilen grafik incelendiginde; Agaoglu
(2010)’ da yaptig1 calismada Ankara Kecisi populasyonuna ait drnekler bu eksenlerde diger
yerli irklardan ayri olarak gruplanmustir. Fakat diger yerli kegi populasyonunlarina (Kilis,
Honamli, Kil ve Norduz Kegileri) ait 6rneklerin gruplandigi kisimda, Honamli ve Kilis Keci
irklariin bazi 6rnekleri harig, irklarin 6rnekleri birbirlerinden tam olarak ayrilmamaktadir.

Bu 6beklenmedeki yerli irklara ait bireylerde karigim s6z konusudur.

Sunulan bu c¢alismada ise, faktoriyel birlestirici analiz sonucu Honamli kegi
populasyonuna ait 6rneklerde diger yerli irklarin bireyleri goriillmektedir. Ankara, Kil ve Kilis
yerli keg¢i populasyonlarinin bazi 6rnekleri hari¢, bu irklarin farkli yerlerde gruplandigi
grafikte goriiliip, wrklar birbirlerinden tam olarak ayrilmaktadir. Honamli Kegi
populasyonunun Anadoluya gocler sirasinda yapilan melezlemelerden dolayr diger keci

populasyonlarina karigimi s6z konusudur.

Agaoglu (2010); yaptig1 ¢alismada Temel bilesenler analizi sonucunda Ankara Kegisi
populasyonundan; Kilis Kecisi, Kil Kegisi ve Norduz Keg¢isi populasyonlarinin ayrilmis
oldugunu belirlemistir. Sunulan bu c¢alismada ise, Temel bilesenler analizi sonucunda
Honamli kegi populasyonuna ait bireylerin diger yerli irklarin bireyleri ile karismis ve ortada

yer aldig1 goriilmektedir. Ankara ve Kilis yerli keci irklarinin Honamli Keci populasyonuna
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karismis olarak ayni eksende hareket ettigi, Kil kecisinin farkli eksende sadece Honamli keci
populasyonuna karismis olarak goriilmektedir. Honamli irkina ait bireylerde goriilen bu
durumun Anadolu’ya gogler sirasinda yapilan melezlemelerden dolayr diger kegi

populasyonlari ile karisimindan kaynaklanmais olabilecegi fikrini giiclendirmektedir.

Tiirkiye’ye 6zgii yerli kegi irklarinin genetik ¢esitlilik analiz sonuglarina baktigimizda
diger tilkelerin kegi 1rklar1 iizerinde yapilan ¢alismalar ile de karsilastirildiginda; Tiirkiye yerli
keg¢i irklarinda ortalama heterozigotlok degerlerine gore Avrupa ve Asya lilkelerinden yiiksek
bulunmustur (Hassen ve ark. 2016,Hoda ve ark. 2011, Yadav ve ark. 2015, Al-Atiat ve ark.
2015, Sulabda ve ark. 2012, Sardina ve ark. 2015, Serrana ve ark. 2009, Martinez ve ark.
2004).
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6. SONUC VE ONERILER

Tiirkiye 4 yerli keci irkinin (Ankara Kegisi, Kilis Kecisi, Honamli Kegisi ve Kil
Kegisi) genetik ¢esitliliklerinin belirlenmesi amaci ile yapilan bu g¢alismada asagidaki
sonuglar elde edilmistir. Bu c¢alismada; mikrosatellit belirtecler ile genetik cesitliligin
belirlenmesinde kullanilan 9 mikrosatellit lokusu ile ilgili PCR optimizasyonlar1 basariyla

gergeklestirilmistir.

Uzerinde calisilan Ankara Kegisi, Kilis Kecisi, Honaml1 Kecisi ve Kil Kecisinde 9
mikrosatellit belirtecine ait yapilan analizler sonucunda; lokus basina diisen ortalama allel
sayisinin (13.66 allel / lokus) ve heterozigotluk diizeylerinin (0.4878 ile 0.9600 arasinda)
olduk¢a yiiksek oldugu belirlenmistir. Bunun nedeni; Anadolu’nun cografi konum olarak
ciftlik hayvanlar evcillestirme merkezlerine yakin olusu, Anadolu’nun go¢ yollar1 iizerinde
yer almasi ve cesitli irklar arasinda gocler sirasinda melezlemeler olmasi nedeniyle gen
kaynaklariin gesitliliginin artmasi olarak belirtilebilir. Tiirkiye’de hayvan yetistiriciliginde;

sistemli bir seleksiyonun uygulanmamasi da bu durumun baska bir nedeni olarak sdylenebilir.

4 farkli keci irkinda calisilmasi sonucunda elde edilen ortalama Fs degerlerinin 0.0512
oldugu saptanmistir ve bu degerler tiim populasyonlarda sifira olduk¢a yakin bulunmustur.
Ancak bu degerler sadece Ankara Keg¢i (0.105) ve Kil Kecisinde (0.097) istatistiki olarak
onemli bulunmus olup bu irklarda homozigot fazlaligi oldugu sdylenebilir. Fst degerlerine
gore; tim irklarda az bir genetik farklilagmanin oldugu belirlenmistir ve bu farklilasma

istatistiki olarak 6nemli bulunmustur.

Bu calismada; 9 farkli mikrosatellit bolgesi ile ¢alisilmasi sonucunda toplam 22 6zgiin
allel gozlemlenmistir. Ancak bu 6zgiin allelerin frekanslarinin 0.0100 ile 0.0366 arasinda

o

degistigi gérilmiistiir.

Sonuglar temel bilesenler analizi ve faktoriyel birlestirici analizi sonuglari ile benzerlik

gostermektedir. Nei’nin genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan degerleri ile
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populasyonlarin ikili karsilastirilmalar1 sonucu elde edilen Fst degerlerinin hemen hemen

benzer olduklar1 gdzlemlenmistir.

Calismada yapilan allelik varyasyon analizi ve heterozigotluk analizi, F istatistikleri,
faktoriyel birlestirici analizi ve genetik uzaklik analiz metodlarinin sonuglarina gére; Honamli
Kecisi rkinin bireylerinin diger irklara oranla karigsmis olarak gruplandigi fakat diger yerli
keci wrklarmin (Kilis Kegisi, Kil Kegisi ve Ankara Kegisi) nispeten birbirlerinden ayrildig ve

bu irklara ait 6rneklerin birbirleri ile genel olarak farkli yerlerde gruplandigi goriilmiistiir.

Tiirkiye’ye 6zgii 4 yerli kegi irkinda 9 mikrosatellit belirteci ile yapilan ¢alismada
kullanilan belirtecler genel anlamda olduk¢a polimorfiktir. Bu baglamda; Tiirkiye’ye 6zgii 4
yerli ke¢i iwrkinda kullanilan lokuslar genetik karakterizasyon c¢alismalarinda oldukca

kullanighdirlar ve genetik gesitliligin belirlenmesinde tercih edilebilir.

Calisma sonucunda elde edilen allel cesitliligi ve heterozigotluk degerleri birlikte
degerlendirildiginde; Tiirkiye’ye 6zgii yerli keci irklarinda allel sayisinin ve heterozigotlugun
yiikksek oldugu dikkati ¢ekmektedir. Bunun; Tiirkiye’nin konum itibariyle evcillestirme
merkezine yakin olmasi (Bruford ve ark. 2003), Tirkiye’de yetistirilen yerli keci irklarina

sistemli bir seleksiyonun uygulanmamais olmas1 gibi farkli nedenler oldugu sdylenebilir.
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