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    ÖZET 

AYDIN’DA YETĠġTĠRĠLEN ANADOLU MANDASI POPÜLASYONLARINDA 

GENETĠK ÇEġĠTLĠLĠĞĠN BELĠRLENMESĠ 

 

ÖzcoĢar M. Aydın Adnan Menderes Üniversitesi, Fen Bilimleri Enstitüsü, Tarımsal 

Biyoteknoloji Programı Yüksek Lisans Tezi, Aydın, 2022. 

Amaç: Bu çalıĢma Aydın ilindeki Anadolu Mandası popülasyonlarının genetik 

çeĢitliliğinin belirlenmesi amacı ile yapılmıĢtır. ÇalıĢma Aydın ilindeki Anadolu mandası 

popülasyonlarında genetik anlamda yapılan ilk çalıĢma özelliği taĢımaktadır. 

Materyal ve Yöntem: ÇalıĢmada Aydın ili, Bozdoğan Ziyaretli, Efeler Çiftlikköy ve 

Söke Serçin bölgelerinde yetiĢtiriciliği yapılan Anadolu Mandası popülasyonlarından saliva 

ve yedek olarak kıl örnekleri toplanmıĢ, laboratuvarda DNA izolasyonu gerçekleĢtirilmiĢtir. 

FAO/ISAG tarafından manda için belirlenen primerlerden 6 tanesi (CSSM033, ILSTS033, 

CSRM060, CSSM045, CSSM057, CSSM057, ILSTS030) ile çalıĢılmıĢ ve mirosatellit 

analiz yapılmıĢtır. 

Bulgular: Analizler sonucunda toplam 41 allel gözlemlenmiĢtir. Lokuslardaki allel 

sayısı 4 (ILSTS033) ile 11 (CSSM045) arasında değiĢmiĢtir. Gözlenen ve beklenen 

heterozigotluk değerinin sırayla (0,560 ile 0,629) ve (0,568 ile 0,651) değerleri arasında 

değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. ÇalıĢmadaki ırkların FIS değerleri 0,0654 ile 0,0983 arasında 

bulunmuĢtur. Üç farklı manda popülasyonunda görülen FST değerleri 0,0123 ile 0,0321 

arasında bulunmuĢtur. Nei Standart Genetik Uzaklık Metoduna göre ırklar içerisinde en 

yüksek genetik uzaklık değerinin Söke-Efeler popülasyonlarında (%0,3), en düĢük genetik 

uzaklık değerinin ise Bozdoğan-Söke popülasyonlarında (%0,12) olduğu gözlemlenmiĢtir. 

DA Genetik Uzaklık Metoduna göre en yüksek genetik uzaklık değerinin, Söke-Efeler 

popülasyonunda (%0,42), en düĢük genetik uzaklık değerinin ise Söke-Bozdoğan 

popülasyonunda (%0,16) olduğu gözlemlenmiĢtir.  

Sonuç: ÇalıĢmada, mandaların genetik yapısını tespit etmek için mikrosatellit 

lokuslarının kullanılabileceği kanısına varılmıĢtır. Elde edilen sonuçlar ülkemizde daha önce 

yapılan çalıĢmalarla benzerlik göstermiĢtir. Ġleride yapılacak çalıĢmalar için kaynak olması 

düĢünülmektedir. 

 

Anahtar kelimeler: Manda, Bubalus bubalis, Mikrosatellit, Genetik çeĢitlilik
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ABSTRACT 

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY IN ANATOLIAN BUFFALO 

POPULATIONS GROWN IN AYDIN 

ÖzcoĢar M. Aydın Adnan Menderes University, Graduate School of Natural and 

Applied Sciences, Agricultural Biotechnology, Master Thesis, Aydın, 2022 

 

Objective: This study was carried out to determine the genetic diversity of Anatolian 

Buffalo populations in Aydın province. This study is the first genetic study in Anatolian 

water buffalo populations in Aydın province. 

Material and Methods: In the study, saliva and spare hair samples were collected 

from Anatolian Buffalo populations bred in Aydın province, Bozdoğan Ziyaretli, Efeler 

Çiftlikköy and Söke Serçin regions, and DNA isolation was carried out in the laboratory. 

Six of the primers (CSSM033, ILSTS033, CSRM060, CSSM045, CSSM057, CSSM057, 

ILSTS030) for buffalo were studied by FAO/ISAG and mirosatellite analysis was 

performed.  

Results: Analyzes revealed a total of 41 alleles. The number of alleles at loci ranged 

from 4 (ILSTS033) to 11 (CSSM045). It was observed that the observed and expected 

heterozygosity values varied between (0,560 and 0,629) and (0,568 and 0,651), respectively. 

The FIS values of the breeds in the study were found to be between 0,0654 and 0,0983. The 

FST values were between 0,0123 and 0,0321 in three different buffalo population. 

According to the Nei's Standard Genetic Method, populations Söke-Efeler the populations 

with the highest genetic distance value (0,3%) within the race. The lowest genetic distance 

value (0,12%) among the populations was observed in Bozdoğan-Söke populations. 

According to the DA Genetic Distance Method, the highest genetic distance value was 

observed in Söke-Efeler population (0,42%) and the lowest genetic distance value was 

observed in Söke-Bozdoğan population (0,16%). 

Conclusion: In the study, it was concluded that microsatellite loci can be used to 

make genetic comparisons of buffaloes. The results obtained are similar to previous studies. 

It can be a resource for future work. 

Keywords: Buffalo, Bubalus bubalis, Microsatellite, Genetic diversity 
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1. GĠRĠġ 

Mandalar dünyada birçok özelliğiyle ülkeler için ekonomik değere sahip canlılardır. 

Manda, kavram karmaĢası yaĢanan türdür. Özellikle buffalo/bufalo terimi bu kavram 

karmaĢasının temelini oluĢturmaktadır. Amerikan Buffalo (Amerikan bizonu) ve Afrika 

Buffalo türlerinden ayrılmaları için, su ile olan yakınlıkları nedeniyle (Water Buffalo) ismi 

verilmiĢtir (Soysal, 2009). Mandalar, ülkemiz ve birçok yabancı ülkede çiftlik hayvanlarına 

göre daha az değer görmese de diğer hayvanlardan üstün özellikleri ve verimleriyle önem 

verilmesi gereken bir hayvandır. Yemleme konusundaki tutumu özellikleri arasında ilk 

sırada gelmektedir. Doğadaki olumsuz Ģartlara dayanıklılığı ve hastalıklara karĢı direnci, 

yemden en üst düzeylerde yararlanması, yetiĢtiriciliğinde kalitesiz yemleri bile et ve süte 

dönüĢtürebilmesi ve yetiĢtirme maliyetlerinin sığırlara göre daha düĢük olması nedeniyle 

önemli bir yere sahiptir (Atasever ve Erdem, 2008). Mera hayvancılığı için de uygun yapıya 

sahip olması, mandayı özellikle küçük tarım iĢletmeleri açısından hem süt hem de iĢ hayvanı 

olarak cazip kılmaktadır (Maymone, 1942). Manda genellikle nemli, çamurlu ve bataklık 

bölgelerin hayvanı olup, çok sıcak ve çok soğuk koĢullara ayak uyduramamaktadır. 

Dünyanın yerli mandalarının çoğu (%97) Asya kıtasında bulunur. Ülkemizde manda 

yetiĢtiriciliğinin en fazla olduğu bölge Karadeniz Bölgesi‟dir  (Türkiye Ġstatistik Kurumu 

[TÜĠK], 2021). Bugün dünyada 820 milyonun üzerinde insanın beslenme yetersizliğiyle 

karĢı karĢıya olduğu araĢtırmalar sonucunda bilinmektedir. Bu sayı Türkiye nüfusunun 

neredeyse 9,8 katıdır (BirleĢmiĢ Milletler Gıda ve Tarım Örgütü [FAO], 2020). Her yıl 

tarımsal ürünlerin üretiminde bir azalma meydana gelirken, insan nüfusunda ise hızla bir 

artıĢ devam etmektedir. Bununla birlikte gıda ihtiyacının karĢılanmasında ucuz, kolay sahip 

olunabilen, çevreye zarar vermeyen; organik ürünlere olan talepte de bir artıĢ söz konusudur 

(Demiryürek, 2004).  

Dünyada ise Ġtalya'da tamamıyla beyaz olan peyniri mozzarella adıyla büyük ün 

kazanmıĢtır. Ülkemizde bölgeden bölgeye değiĢen üretim kimi bölgelerde kaymak, kimi 

bölgelerde ise peynir olarak ön plandadır. Ancak tüketici bilinçsizliği nedeniyle henüz 

popülerize edilememiĢtir (Uslu, 1970). Mandalar dünyanın birçok ülkesinde elveriĢli bir iĢ 

hayvanı olarak kullanılır. Bir çift mandadaki çeki gücünün üç adet kuvvetli sığırın gücüne 

eĢit olduğu bildirilmektedir (Yarkın, 1952).  
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Türkiye'de mandaların hak ettiği değeri tekrar görmesi için öncelikle korunmaları, 

melezleme ya da seleksiyona tabi tutularak ıslah edilmeleri bu yollarla verimlerinin de 

arttırılması gerekmektedir. 

Moleküler çalıĢmalar (mikrosatellit, mtDNA) hem ırkların evrimleĢme sürecini ortaya 

çıkararak hem de genetik içerik açısından popülasyonlar hakkında bilgi vererek yerli ırkların 

korunması sürecinde genetik yapının incelenmesine katkıda bulunacaktır.  

Böylece hangi popülasyonların birbirine benzediği, hangilerinde gen alıĢveriĢine 

müsaade edilebileceği, hangilerinin farklı, özgün ve olası lokal adaptasyon özelliklerine 

sahip olup olmadığı hakkında bir ön bilgi elde edilecektir.  

Manda popülasyonlarının genetik karakterizasyonunun bilinmesi, ırka özgü 

özelliklerin korunabilmeleri ve iyi bir ıslah çalıĢması için gereklidir. (BirleĢmiĢ Milletler 

Gıda ve Tarım Örgütü [FAO], 2011) tarafından önerilen MoDAD Projesi'nde, genetik 

çeĢitlilik ve çiftlik hayvan popülasyonları arasındaki iliĢkilerin analizi için mikrosatallitler 

önerilmektedir (Hoffmann vd., 2004).  

Mikrosatellitler genom içerisinde farklı formlardaki nükleotid permutasyonların 

herhangi biri seklinde tandem olarak tekrarlanan kısa DNA sekanslarıdır (Ellegren, 1995). 

Kısa diziler olmalarının avantajı klonlama, dizi analizi ve PCR iĢlemleri minisatellitlere 

göre daha kolay yapmalarıdır. Günümüzde pek çok tür için çok sayıda mikrosatellit primeri 

vardır. Mikrosatellit parça uzunluk analizleri floresan etiketli primerler kullanılarak 

otomatik DNA dizi analizi cihazı aracılığıyla çok kolay ve etkili olarak yapılabilmektedir. 

Mikrosatellitlerin en önemli bir özellikleri polimorf olmalarıdır. Mikrosatellitler temelde 

tüm popülasyonlar için aynı özelliklere sahip olsalar da bireyden bireye değiĢen farklılıkları 

da vardır (Hearne, 1992).  

1.1. Mandaların Gruplandırılması 

Mandalar, genel yapı itibariyle Afrika yabani mandası ve Asya mandası olarak 

sınıflandırılırlar. Mandaların evcil ve yabani olmak üzere 70‟den fazla farklı türü vardır. 

“Nehir (Irmak) Mandası” ve “Bataklık Mandası” olarak 2 sınıfa ayrılır. Hindistan'a özgü 

nehir mandası, et ve süt için yetiĢtirilen üretken karıĢık ırklardır. Çin ve Güneydoğu Asya'da 

Carabao olarak bilinen bataklık mandası süt üretimine adapte olmayıp hem çiftçilik hem de 

et üretimi için kullanılmaktadır (Küçükkebapçı ve ġahin, 2002). Türkiye'deki manda, nehir 

mandasının bir alt grubu olan Akdeniz mandasının soyundan gelmekte ve Anadolu mandası 
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olarak adlandırılmaktadır (Soysal vd., 2005). Mandaların gruplandırılması ġekil 1.1.‟de ki 

gibidir (Ligda, 1998). 

 

ġekil 1.1. Manda ırklarına ait genel gruplandırma (Ligda, 1998) 

Mandaların gruplandırılması aĢağıdaki gibidir (Metry, 1996): 

1.1.1. Afrika Yabani Mandası (Syncerus) 

Afrika yabani mandası 3 alt gruba ayrılmaktadır. Bunlar; 

Cape Mandası (Syncerus caffer caffer), Savan mandası (Syncerus caffer equinoctialis) 

ve Kongo mandası (Syncerus caffer nanus)‟dır. 

1.1.2.  Asya Mandası (Bubalus) 

Asya mandası ise yabani manda ve evcil manda olmak üzere iki gruba ayrılır. 

1.1.2.1.  Yabani Manda 

Yabani manda 3 alt gruba ayrılmaktadır. Bunlar; 

Arni (Hint) mandası (Bubalus arnee), Anoa mandası (Bubalus depressicornis) ve 

Tamarao mandası (Bubalus mindorensis)‟dır. 
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1.1.2.2.  Evcil Mandalar 

Genellikle “water buffalo” olarak isimlendirilen evcil mandalar, Bataklık (Swamp) 

mandaları ve Nehir (River) mandaları olmak üzere 2 alt grubta incelenir. Nehir 

mandalarından bazıları Ģunlardır; 

Nilli-Ravi, Murrah, Kundi, Surti, Jafarabadi, Mehsana, Toda ve Akdeniz Mandası‟dır 

Akdeniz Mandası 

Akdeniz mandası dünyada Türkiye, Azerbaycan, Irak, Ġran, Afganistan, Mısır, 

Brezilya, Bulgaristan, Romanya, Macaristan, Arnavutluk ve Ġtalya‟da yetiĢtirilmektedir. 

YetiĢtirildikleri ülkenin iklimine ve beslenme olanaklarına göre vücut yapıları, verimleri ve 

vücut ölçüleri farklılık göstermektedir (ġekerden, 2001). Kökeni nehir mandalarından gelen 

Akdeniz mandaları genelde diğer bataklık mandaları ve Asya mandalarına göre daha kısa 

boynuzludur ve Pakistan mandaları adlarını Hindistan‟daki yetiĢtikleri bölgeden alır. Asya 

mandaları evcilleĢtirilip bu bölgelere getirilmiĢlerdir. Arap toplulukları ile 7. yüzyılda 

Ürdün ve Mısır‟a getirilen bu manda ırkı Müslümanlar tarafından Avrupa‟ya kadar 

gelmiĢtir. Mezopotamya olarak adlandırılan coğrafya çok daha önceleri evciltme merkezi 

olarak bilinmektedir. 6. yüzyılda Avar Hanı‟nın, Ġtalyan Lombard Kralı Agiluf‟a,  hediye 

olarak manda gönderdiği bilinmektedir. Olasılıklardan biri 13. yüzyılda Haçlı seferleri 

sırasında Avrupa‟ya çok sayıda mandanın götürüldüğüdür. Resim 1.1‟de Akdeniz 

mandasına ait görsel yer almaktadır.  

 

Resim 1.1. Akdeniz mandası (Çiftlikköy/Aydın) 
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 Anadolu Mandası 

Yüzyıllardır Anadolu‟da var olan Anadolu mandası Türkiye ile özdeĢleĢmiĢ bir 

Akdeniz ırkıdır. Dünyada ki diğer manda ırklarına göre kalın ve bodur bir vücut yapısına 

sahip küçük cüsseli zayıf ve ince yapılıdır. Anadolu mandasının meme, tırnak ve boynuzları 

siyahtır. Derisi uzun kıllarla örtülüdür ve belirgin bir iĢareti yoktur. Süt emme zamanında 

malakların kılları siyah ve gözle görülür parlaklığa sahip, sütten kesildikten sonra 1-1.5 

yaĢlarına kadar kızılımtırak bir renk alır. Genel yapı itibariyle çenelerinin alt tarafında 

sakalları mevcuttur (ġekerden, 2001).  

Ülkemizde Mandalar farklı yerlere göre farklı isimlerle anılırlar:  

Balıkesir yöresinde "Dombey", Ġç Anadolu'da "KömüĢ" olarak ifade edilir. Afyon-

Balıkesir'de yavru manda doğumundan iki yaĢlarına kadar "Malak" olarak adlandırılır. 

Samsun çevresinde bir yaĢına kadar "Balak", bir iki yaĢına gelinceye kadar "YaĢar" olarak 

isimlendirilir. Bugün süt ve et üretiminde sığıra göre daha ekonomiktir. Yüzyıllar boyunca 

bu hayvanlar, yerli ırklarla birlikte bulundukları bölgelerde yaĢamıĢlardır. Akdeniz 

mandasından, doğal seleksiyon yoluyla Anadolu mandası adı verilen yerel bir tür ortaya 

çıkmıĢtır (Kök, 1996). Resim 1.2‟de Anadolu mandasına ait görsel yer almaktadır.  

 

 

Resim 1.2. Anadolu mandası (Çiftlikköy/Aydın) 
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1.2.  Mandaların Bilimsel Sınıflandırılması 

Mandanın bilimsel sınıflandırmadaki yeri aĢağıda belirtildiği gibidir (Küçükkebapçı 

ve ġahin, 2002): 

Çizelge 1.1. Mandanın bilimsel sınıflandırılması 

ALEM Hayvanlar (Animales) 

ġUBE Ġskeletliler (Chordata)  

ALT ġUBE Omurgalılar (Vertebrata)  

SINIF Memeliler (Mamalia)  

ALT SINIF Tırnaklılar (Ungulata) 

TAKIM Çift Tırnaklılar (Artiodactyla/Poridigitata)  

ALT TAKIM GeviĢ Getirenler (Ruminantia)  

AĠLE BoĢ Boynuzlular (Bovidae) 

ALT AĠLE Sığır Benzerleri (Bovinae) 

KABĠLE Bovini 

GRUP Sığır (Bovina), Asya Mandası (Bubalina),   

Afrika Mandası (Syncerina) 

CĠNS Bubalus ve syncerus 

TÜR Bubalus arnee 

Bubalus bubalis  

Bubalus mindorensis  

 

Sığırların (bovines) karakteristik yapısını bir çift kalıcı ve içi boĢ boynuzları belirler. 

Boynuzlar sığırın derisinden yukarı doğru büyüyen ve kafasındaki kemikten yükselen bir 

yapıdır. Boynuzlar hayvanın doğumuyla ortaya çıkar ve hayvan yaĢı ilerleyinceye kadar 

büyümeye devam eder. Bovidae türünün üçte ikisinde hem diĢi hem de erkek hayvanlar 

boynuzludur. Fakat erkek mandalarda boynuz daha yaygındır ve kendilerini savunmak için 

kullanılır. AraĢtırmalar sonucunda diĢ yapılarına bakılarak atalarının ot yiyiciler olduğu, 

ruminantların ise ağız yapısı nedeniyle bunlardan türediği gözlemlenmiĢtir.  

Mandaların sığırlardan genetik olarak ayrımı kromozom sayılarıdır.  

Sığırda 2n = 60 olan kromozom sayısı,  

Nehir mandalarında 2n=50, 

Bataklık mandalarında ise 2n=48‟dir. 
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1.3.  Mandaların Önemli Verim Özellikleri 

1.3.1. Manda Sütü ve Süt Ürünleri 

Dünyanın bazı ülkelerinde tüketiciler manda sütü tüketmekte ve sığır sütünden daha 

fazla manda sütüne para ödemektedir (Ligda, 1998). Manda sütü tercihinin, hayvansal 

üretimde yaygın olarak kullanılan sentetik, kimyasal ve hormon benzeri maddeler 

kullanılmadan elde edilen süt ve süt ürünlerini güvenli ve risksiz tüketme isteği olduğuna 

inanılmaktadır. Manda sütü yapısal olarak inek sütünden daha az su, daha fazla kuru madde, 

mineral, yağ ve protein içerir. Manda ve diğer hayvan türlerinin süt içeriği yönünden 

karĢılaĢtırılması çizelge 1.2.‟de verilmiĢtir (Oysun, 1987; Demirci vd. 1991). 

 

Çizelge 1.2. Manda ve diğer hayvan türlerinin süt içeriği yönünden karĢılaĢtırılması (%) 

Tür Su Kuru madde Protein Yağ Laktoz Mineral madde 

Manda 82,0 17,7 4,15 7,85 4,8 0,77 

Ġnek 87,5 12,4 3,4 3,65 4,65 0,75 

Koyun 82,9 17,2 5,4 6,25 4,55 0,88 

Keçi 87,1 13,0 3,7 4,1 4,45 0,80 

 

Manda sütünün ayrıcı özellikleri olarak yüksek kuru maddenin yanında yüksek yağ ve 

kalori içermesi ön plandadır (Soysal, 2006). Manda sütü de inek sütü gibi birçok ürüne 

iĢlenmektedir (dondurma, yoğurt, kaymak, sert ve yumuĢak peynir, tereyağı). Çizelge 1.3‟de 

dünyada manda sütünden elde edilen peynir ve tereyağı verileri gösterilmektedir (FAO, 

2020). 

 

Çizelge 1.3. Manda sütünden elde edilen peynir ve tereyağı (ton) 

Ürün 2015 2016 2017 2018 2019 

Peynir 280,142 274,505 276,584 245,955 235,822 

Tereyağı 1,556,545 1,567,552 1,620,785 1,662,560 1,694,899 

 

Manda sütünden üretilen peynirine olan talebin ana nedeni dünyanın pek çok 

ülkesinde organik ürün olmasıdır (Bilal vd., 2006).  
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Verilere göre Hindistan, 90 milyon tonla dünyanın en yüksek manda sütü üreticisidir. 

Türkiye‟de ise manda sütü üretimi 78 bin ton olarak bildirilmiĢtir (FAO, 2020). 2020 yılı 

dünya manda sütü üretimi çizelge 1.4‟de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.4. 2020 yılı dünya manda sütü üretimi 

 

1.3.2.  Manda Eti ve Et Ürünleri 

Manda hem et üretimi hem de süt üretimi için yetiĢtirilmektedir. Filipinler'de tüketilen 

tüm etlerin yarısından fazlası manda etidir. Geleneksel Azerbaycan yemeği dolma, manda 

etinden yapılır. Mısır'da sadece birkaç aylık olan mandalar salam ve sucuk yapımı için 

ayrılmaktadır. Manda ve sığır etinin kimyasal bileĢimi çizelge 1.5'de gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.5. Manda ve sığır etinin bileĢenleri (100 gr) 

BileĢen Manda  Sığır 

Kalori (kkal) 131,0 289,0 

Protein (gr) 26,8 24,0 

Yağ (gr) 1,8 21,0 

Kolesterol (gr) 61,0 90,0 

Mineral (mg) 641,8 584,0 

Vitamin (mg) 21,0 18,5 

 

Sığır etine kıyasla %40 daha az kolesterol ve %55 daha az kalori, daha fazla protein 

ve mineral içermektedir (Soysal, 2006). 5,4 pH değerinde manda etinin soğuk koĢullarda 

Hindistan

Pakistan

Çin

Mısır

Nepal

İtalya

Endonezya

İran

Türkiye
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çekme derecesi %2, nem içeriği %7,6, protein içeriği %19 ve kül içeriği %1'dir (Ligda, 

1998). 

Verilere göre dünyada mandadan üretilen et mitarı yaklaĢık 5 milyon tondur. 

Hindistan yaklaĢık 1,7 milyon ton et ile en büyük üretici ülke olarak görülmektedir. 

Türkiye‟de üretilen manda eti ise 491 tondur (FAO, 2020). Manda eti üretimi çizelge 1.6‟da 

verilmiĢtir. 

Çizelge 1.6. 2020 yıllarında dünyada manda eti üretimi (Ton) 

 

1.4. Mandaların Fizyolojik ve Biyolojik Özellikleri 

Manda türleri yeni doğduğunda vücutları kalın, uzun tüylere sahiptir. YaĢlandıkça 

kıllar dökülmeye baĢlar, arkada ve ortada incelir. Mandalar 12 ila 14 aylıkken uzun, ince 

tüyler vücutlarından tamamen dökülür. Mandanın 6 aylık ortalama canlı ağırlığı 145-155 

kg'dır (Yılmaz, 2013).  

Alında, kuyruğun ucunda ve bacaklarda beyaz lekeler olabilir. Murrah, Nilli-Ravi, 

Kundi türleri koyu gri renkte, siyahtır. Kahverengi manda Hindistan, Pakistan ve 

Afganistan'da yaygın olarak bulunur (Soysal, 2009).  

Vücut ısısı 37,5 ile 39 °C arasında değiĢir. Mandalar güneĢte geviĢ getiremez, kaprisli 

olur, tükürük salgılar ve burun akıntısı artar. Yıkanarak vücut sıcaklıklarını doğal koĢullara 

adapte ederler. Malaklar ısıya daha duyarlıdır. Mandada kalp hızı yaĢ, cinsiyet, mevsim, 

sıcaklık ve nem gibi birçok çevresel faktörden etkilenir (Yılmaz, 2013). Kalp hızı 

malaklarda dakikada 62-72, eriĢkinlerde 40-54'tür. Mandadaki ortalama solunum hızı 

dakikada 20 ila 27 nefestir (Soysal, 2009). 

Hindistan Pakistan
Çin Mısır
Nepal Filipinler
Vietnam Myanmar
Endonezya Tayland
Laos İtalya
Kamboçya Malezya
İran Bangladeş
Irak Sri Lanka
Türkiye Suriye
Timor-Leste Bulgaristan
Yunanistan Brunei
Butan Guam
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1.5. Dünyada ve Türkiye’de Manda Varlığı 

1.5.1. Dünyada Manda Varlığı 

Her geçen yıl dünyada manda varlığı giderek artmaktadır. 2020 yılı itibariyle 230 

milyonu geçmiĢtir (FAO, 2020). Dünyada 1961-2020 yılları arasında manda sayısı çizelge 

1.7‟de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.7. Dünyada 1961-2020 yılları arasında manda sayısı 

 

 

Dünyada 100 milyondan fazla manda varlığı ile Hindistan ilk sıradadır. Hindistan‟ı 

sıra ile Pakistan ve Çin takip etmektedir (FAO, 2020). 

Asya kıtası %97,4 ile dünya manda varlığının nerdeyse tamamını barındırmaktadır 

(FAO, 2020). Afrika kıtası dünya manda varlığının %1,7‟sine (Mısır), Amerika kıtası 

%0,7‟sine (Brezilya) ve Avrupa ise %0,2‟sine sahiptir (ġekil 1.2).  

 

 

ġekil 1.2. Kıtalara göre manda varlığı (%) (FAO, 2020) 
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 1.5.2. Türkiye’de Manda Varlığı 

Ülkemizde manda popülasyon sayısı 1961 yılında 1 milyondan fazla iken, 2021 yılı 

mayıs ayı verilerine göre 186 bin baĢa kadar gerilemiĢtir (TÜĠK, 2021). 1961-2021 yılı 

Türkiye‟de manda varlığı değiĢimi çizelge 1.8‟de gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.8. 1961-2021 yılı Türkiye‟de manda varlığı değiĢimi 

 

Manda ülkemizin her bölgesinde yetiĢtiriciliği yapılan bir hayvandır. Ülkemizin 

manda varlığı açısından en önemli bölgesi Karadeniz bölgesidir (TÜĠK, 2021). Çizelge 

1.9‟da ülkemizdeki bölgelere göre manda dağılımı gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.9. 2021 yılı Türkiye‟de bölgelere göre manda varlığı 

 

Türkiye‟de manda sayısı en fazla olan il yaklaĢık 24 bin manda varlığı ile Samsun‟dur 

TÜĠK, 2021). Ülkkemizdeki manda varlığı en fazla olan 10 il çizelge 1.10‟da gösterilmiĢtir 

(Çizelge 1.10). 
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Çizelge 1.10. 2021 yılı Türkiye'de manda varlığı en yüksek olan 10 il 

 

1.5.2.1. Aydın Ġli Manda Varlığı 

Aydın ilinde toplam 407 baĢ manda varlığı mevcuttur. Ġlçelere bakıldığında 208 baĢ 

ile Kuyucak, 132 baĢ ile Bozdoğan, 27 baĢ ile Söke, 22 baĢ ile Efeler, 11 baĢ ile Nazilli, 6 

baĢ ile Yenipazar, 1 baĢ ile Ġncirliova gelmektedir (TÜĠK, 2021). 2021 yılı Aydın ilçelere 

göre manda dağılımı çizelge 1.11‟de verilmiĢtir. 

 

  Çizelge 1.11. 2021 yılı Aydın ilçelere göre manda dağılımı 

 

Aydın ili bu manda varlığı ile Türkiye‟de 50. sıradadır. 2018 Mart ayında Manda 

YetiĢtiricileri Birliği KurulmuĢ ve varlığına devam etmektedir.  
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1.6.  Marker Sistemleri ve Genetik Karakterizasyon ÇalıĢmalarında Kullanım 

Alanları 

Hayvancılıkta genetik geliĢim, fenotipik verilere dayanmaktadır ve damızlık değerini 

tahmin etmek için fenotip ve soy bilgisi yaygın olarak kullanılmaktadır (Henderson, 1984; 

Montolda ve Herrera, 1998). Fenotipik seçilimin etkinliği, düĢük kalıtım derecesi veya 

ölçülemeyen özellikler ile azalır ve sonuç olarak damızlık değerini tahmin etmek için 

güvenilir, daha kesin yöntemler geliĢtirmeye ihtiyaç vardır (Vanlı, 1987; Schwerin vd. 

1995). 

Kantitatif özelliklerdeki nispeten yavaĢ genetik ilerleme, bazı özelliklerin sadece bir 

cinsiyetteki performans için ölçülebilmesi, birçok genin bu konuda faaliyet göstermesi ve 

çevresel faktörlerin önemli etkileri olması gerçeğinden kaynaklanmaktadır. Ayrıca, 

generasyon aralığının uzatılması ve yıllık genetik ilerleme hızının azaltılması, sadece 

yetiĢkin hayvanlarda performans özelliklerinin ölçülmesinde etkilidir (Lara vd., 2002). Bu 

nedenle seleksiyonun erken yaĢlarda uygulanabilmesine imkan sağlayacak ve genetik 

değerin tahmininde baĢarıyı arttıracak kan grupları, protein polimorfizmi, SNP çipleri, 

mikrosatellitler ve son teknoloji dizileme analizleri gibi araçlara beklenti artmıĢtır (Lin vd., 

1992). 

Çiftlik hayvanlarının seleksiyonunda moleküler biyoloji tekniklerindeki geliĢmeler 

umut verici yeni yaklaĢımlar göstermektedir. Marker destekli seçim çalıĢmalarında (MAS) 

nicel özellik lokuslarının (QTL) tespiti çok önemlidir. Moleküler belirteçler kullanılarak, 

sürekli iyileĢtirme yöntemleri ile çözülemeyen bazı problemlerin ortaya çıkmasının önüne 

geçmek mümkündür (Kinghorn vd., 1994). 

Bugün, belirteçler genellikle genomun belirli bir bölgesini tanımlamak için 

kullanılmaktadır. Genom analizi ve genetik çalıĢmalarda üç farklı markör kullanılmaktadır. 

Bu belirteçler; Morfolojik, protein ve DNA belirteçleri. PZR'nin genetik çalıĢmalarda 

kullanılmasından sonra, PZR tabanlı belirteçlere yüksek öncelik verilmiĢtir. Genetik 

karakterizasyon çalıĢmalarına alloenzimler, biyokimyasal belirteçler, mitokondriyal DNA 

ve Y kromozomuna özgü belirteçler de dâhil edilmiĢtir. PCR analiz çalıĢmaları esas olarak 

DNA markörlerinin, özellikle polimorfik mikrosatellit markörlerinin kullanımını içerir. 

Moleküler biyoloji alanındaki son geliĢmelerle birlikte, tek nükleotid polimorfizmi (SNP) 

analizi, mikrosatellitlerle birlikte kullanılabilir, bu da daha ucuz ve daha hızlı 

gerçekleĢtirilmesini sağlar (Liu, 1998). 
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1.6.1.  Morfolojik Markerler 

Çok sayıdaki morfolojik belirteç kullanımına insan, hayvan ve bitki genetiği 

çalıĢmalarında yer verilmektedir. Ġlk morfolojik belirteçler ile yapılan çalıĢmalarda basit 

Mendel kalıtımı gösteren boynuzluluk, kanat yapısı, göz ve deri rengi gibi fenotipik 

özellikler araĢtırılmıĢtır. Morfolojik belirteçlerin çalıĢmalarda kullanım kolaylığı 

sağlamasına rağmen allel sayılarının oldukça az olmasından kaynaklı da sınırlılık gösterir 

(Liu, 1998). 

1.6.2. Protein Markerleri 

Amino asit kompozisyonları, moleküler yapılar ve antijen-antikor iliĢkilerindeki 

farklılıklar nedeniyle bağımsız olarak var olan proteinler için farklı aleller vardır. 

Proteinlerin moleküler boyutları ve amino asit dizilimlerindeki farklılıklar nedeniyle jel 

elektroforezinde kolaylıkla gözlenebilir ve genetik belirteç olarak kullanılabilir (ÖzĢensoy 

ve Kurar, 2012). 

Genetik çalıĢmaların analizi, kan antijenleri ve izoenzim belirteçleri ilk olarak protein 

polimorfizm araĢtırmalarında kullanılmıĢtır. Ġzoenzimler, bir enzimin alternatif formunda 

bulunur ve enzimatik aktiviteye sahip olmalarına rağmen elektroforetik hareketleri farklıdır 

(Liu, 1998).  

Genetik çalıĢmalarda kan ve doku protein belirteçlerinin kullanımı yaygındır. Bununla 

birlikte, genomun özellikle belirli bölgelerinde toplanması, düĢük polimorfizm seviyeleri, 

spesifik kan örneklerine ihtiyaç duyulması, analiz için yüksek emek ve zaman 

gereksinimleri gibi olumsuz yönlerden dolayı kan grubu ve protein belirteçlerinin yerini 

DNA bazlı belirteçler almaktadır (Kurar, 2001). 

1.6.3. DNA Temelli Markerler 

DNA markörleri, belirli bir tür içindeki popülasyonlarda farklı bireylerde polimorfizm 

gösteren DNA bölgeleridir ve günümüzde genetik varyasyonu belirlemek için tercih edilen 

yöntemlerden biri haline gelmiĢtir (Liu, 1998). Polimeraz zincir reaksiyonunun (PZR) 

keĢfinden sonra, genetik çalıĢmalarda PZR'den türetilen markörler tercih edilmiĢtir. Mullis 

ve Faloona (1987) tarafından bilimsel alanda ilk kez sunulan PZR teknolojisi sayesinde, 

genomda istenilen spesifik bölgelerin "in vitro" koĢullarda çoğaltılması ve jel elektroforez 
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teknikleri kullanılarak görüntü elde edilmesi mümkündür. Artık günümüzde yaygın olarak 

kullanılan bir prosedür haline gelmiĢtir.  

1.6.3.1. Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) 

RFLP yöntemi, restriksiyon endonükleaz enzimlerini kullanır. Restriksiyon 

endonükleazları, restriksiyon bölgeleri olarak adlandırılan yalnızca çift sarmallı DNA'nın 

belirli baz dizilerini tanır ve diziyi bu bölgelerde parçalar. Restriksiyon endonükleazları, 

DNA baz dizisinde belirli bir dizideki nükleotidlerin spesifik tanıma dizilerinin bölgelerini 

tanır ve bu dizide belirli bir pozisyonda keserek DNA'yı ikiye böler. Her restriksiyon 

endonükleaz enziminin spesifik bir bölünme bölgesi vardır ve DNA dizisindeki dizi 

farklılıkları RFLP teknolojisi kullanılarak kolaylıkla tespit edilebilir. Restriksiyon enzimi ile 

parçalanmıĢ DNA, agaroz veya poliakrilamid jel elektroforezi üzerinde boyut 

fraksiyonlarına ayrılır. Bu nedenle, genom bölgesindeki farklı restriksiyon enzimi bölünme 

bölgeleri, bireyler arasında farklı DNA parça profilleri oluĢturur. RFLP belirteçleri 

benzersiz sıra bilgisi gerektirir. Polimorfizm oranı çok yüksek olduğu için soy ağacı ve 

harita analizlerinde tercih edilen markör sistemlerinden biridir. Analizin dezavantajları, 

teknolojik olarak pahalı, uzun ve yorucu bir süreç olan RFLP markör sistemini üretmek için 

yeterli miktarda DNA'ya ihtiyaç duyulmasıdır (Botstein vd., 1980). 

1.6.3.2. Tek Zincir Konformasyon Polimorfizmleri (SSCP) 

Tek sarmallı konformasyonel polimorfizm (SSCP), denatüre edici olmayan koĢullar 

altında elektroforetik hareketliliği değiĢtirmek için tek sarmallı bir DNA molekülündeki tek 

veya çoklu nükleotid farklılıklarının etkisine dayanan mutasyonları, özellikle nokta 

mutasyonlarını saptamak için bir yöntemdir (Orita vd., 1989). PCR ile amplifiye edilen 

DNA molekülü, uygun sıcaklıkta denatürasyona tabi tutularak çift sarmallı yapısı tek 

sarmallı yapıya dönüĢtürülür ve poliakrilamid jel elektroforezinde gözlemlenir. DNA 

molekülleri jel elektroforezinde farklı bant profilleri göstererek varyasyonların saptanmasına 

olanak sağlar. SSCP; teknik olarak basit olmasına rağmen, her mutasyon için farklı ortamlar 

yaratma ihtiyacı bu tekniğin ana dezavantajıdır ve uygulanabilirliğini sınırlar (Liu, 1998). 

1.6.3.3. Rastgele ÇoğaltılmıĢ Polimorfik DNA (RAPD) 

Rastgele çoğaltılmıĢ polimorfik DNA (RAPD) markörleri ilk olarak Williams vd. 

(1990), tarafından bilime sunulan PZR tabanlı bir tekniktir. DNA molekülü rastgele 
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nükleotid dizili bir primer kullanılarak amplifiye edilir ve elektroforez jeli üzerinde 

oluĢturulan farklı bant profiline göre DNA polimorfizmi saptanır.  

RAPD belirteçlerinin kullanıldığı çalıĢmalarda, aynı lokustaki iki farklı alel, belirli bir 

boyutta bantların yokluğu veya varlığı için değerlendirilir. RAPD markörlerinin avantajları, 

DNA dizi bilgisi gerektirmemeleri, diğer yöntemlere göre daha ucuz olmaları ve diğer PZR 

tabanlı yöntemlere göre kısa sürede sonuç vermeleridir. BaĢlıca dezavantajı, diğer 

belirteçlere kıyasla düĢük güvenilirliğidir (Williams vd., 1990). 

1.6.3.4. ÇoğaltılmıĢ Parça Uzunluk Polimorfizmi (AFLP) 

Amplifiye Fragman Uzunluğu Polimorfizmi (AFLP) tekniği, parçalanmıĢ genomik 

DNA moleküllerinin restriksiyon endonükleaz enzimleri ile seçici PCR amplifikasyonuna 

dayanır. Bu yöntem üç temel adımdan oluĢmaktadır; DNA'nın enzimlerle bölünmesi ve 

oligonükleotid adaptörlerinin ligasyonu, seçici PCR teknikleri ile kesilen bölgelerin 

amplifikasyonu ve poliakrilamid jelde amplifiye edilen bölgenin analizi. Restriksiyon 

endonükleaz enzimleri ile kesilmiĢ DNA fragmanı, nükleotid dizi bilgisi olmadan jel 

elektroforezi ile görselleĢtirilebilir. AFLP marker sistemleri parmak izi analizinde yaygın 

olarak kullanılmaktadır ve RFLP tekniğine kıyasla daha az DNA ile çalıĢmayı sağlayan hızlı 

ve kolay bir teknik olduğu iddia edilmektedir (Vos vd., 1995). 

1.6.3.5. Tek Nükleotid Polimorfizmleri (SNP)  

Tek nükleotid polimorfizmleri (SNP'ler) genellikle bireyler arasında DNA 

molekülünün herhangi bir bölgesinde tek nükleotid değiĢiklikleri olarak ifade edilir. DNA 

molekülünde çok yaygın olan bu belirteçler, yaklaĢık 500-1000 baz çiftinde (bç) bulunur, 

fakat aynı zamanda genin protein kodlamayan intron ve protein kodlayan ekson 

kısımlarında da bulunur (Wang vd., 1998). SNP belirteçleri genellikle iki alele sahiptir ve 

daha düĢük polimorfizmlere sahiptir, bu da veri tabanı ve polimorfizm dizi bilgisi gerektiren 

bir katalog gerektirir (Smigielski vd., 2000).  

1.6.3.6. Mikrosatellitler 

Mikrosatellitler, genomdaki mono-, di-, tri- veya tetranükleotitlerin 

düzenlemelerinden oluĢur. Bir sitede birbiri ardına görünen rastgele tekrarlara kısa tandem 

tekrarları (STR'ler) denir. Kısa dizi tekrarı (STR) dizileri 1-6 nükleotit uzunluğundadır ve 
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tekrarlardan oluĢan iĢaretleyicilere mikro uydular veya Basit Dizi Tekrarları (SSR) denir 

(Weber ve May, 1989; Liu, 1998). 

Genomdaki 9 ila 100 bp'lik dizi tekrarları, değiĢken sayıda tandem tekrarı (VNTR'ler) 

veya mini uydu iĢaretleri olarak tanımlanır. Mikro uyduların tekrar sayısı genellikle 100 

defadan, küçük uyduların tekrar sayısı ise 1000 defadan azdır (Liu, 1998). 

Mikro uydular, prokaryotik ve ökaryotik genomların herhangi bir bölgesinde 

bulunabilir. Mikrosatellitlerin prokaryotlarda birçok biyolojik iĢlevi olmasına rağmen 

ökaryotik hücrelerdeki rolleri tam olarak anlaĢılamamıĢtır (Bennett, 2000). Mikrosatellit 

markerler, genel olarak iki nükleotidli tekrarlardan [(CA)n] oluĢmaktadır (Ellegren vd. 

1997; Bruford vd. 2003). 

Mikro uyduları çevreleyen DNA dizileri bir türün bireyleri arasında yaygın olmasına 

rağmen, mikro uydu tekrarları bireyler arasında ve hatta birey içindeki homolog 

kromozomlar arasında farklılık gösterebilir. Üç nükleotid tekrarlı mikro uydular ` ve iki 

nükleotid tekrarlı mikro uydular 0 polimorfik özelliğe sahiptir (Metta vd., 2004). 

Mikrosatellitler, yüksek polimorfizm oranları, genomda geniĢ varlığı ve kullanım kolaylığı 

nedeniyle birçok moleküler biyoloji çalıĢmasında yaygın olarak kullanılmaktadır (Weber ve 

May, 1989; Liu, 1998). Mikrosatellit DNA‟ya ait görsel ġekil 1.3.‟de gösterilmiĢtir (Saeed, 

Wang ve Wang, 2016). 

 

ġekil 1.3. Mikrosatellit DNA‟ya ait görsel (Saeed, Wang ve Wang, 2016). 

1.7. Genetik ÇeĢitlilik ve Genetik Karakterizasyon 

Genetik çeĢitlilik, belirli bir coğrafi bölgede yer alan ve o bölgede yaygın olan canlı 

türlerinin genetik özellikleri ile bu türlere ait ırklar ve içinde bulundukları ekosistem 
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arasındaki etkileĢimin doğası olarak tanımlanmaktadır. Hayvancılıkta ıslah programlarının 

temeli genetik çeĢitliliğe dayanmaktadır (Ceriotti vd., 2003).  

Evcil hayvanların genetik çeĢitliliği, ırk içi ve ırklar arası olarak ikiye ayrılır. Genetik 

karakterizasyon çalıĢmaları, ırk içi ve ırklar arası genetik çeĢitliliğin belirlenmesinde ve 

ırkların tanımlanmasında büyük önem taĢımaktadır. 

Kan ve süt proteini polimorfizmi 1980'lerde dünyada ve Türkiye'de yerel ırkların 

genetik bilgilerini ve bazı performans özelliklerini incelemek için kullanılırken, moleküler 

biyolojideki son geliĢmelerle birlikte, mikro uydu belirteçlerine dayalı GWAS (genom 

çapında), SNP'ler ve genom analizi, iliĢkilendirme çalıĢması) daha yaygın hale gelmektedir 

(Cañón vd. 2001; Kang vd. 2009; Molaee vd. 2009). 

Ġlk evcilleĢtirme alanlarını belirlemek için arkeolojik ve genetik karakterizasyon 

çalıĢmaları yürütülmektedir. Sığır, manda, keçi, koyun ve domuzların ilk evcilleĢtirildiği 

bölgelerin Asya'nın iki farklı bölgesi olduğu bilinmektedir. Bu bölgelerin en eskisinin 

Anadolu ve Mezopotamya olduğu ve bu bölgeden ırkların dünyaya yayıldığı kanısına 

varılmıĢtır (Loftus vd. 1994; Luikart vd. 2001; Troy vd. 2001; Hiendleder vd. 2002; 

Cymbron vd. 2005). 

Genetik karakterizasyon çalıĢmalarında en çok tercih edilen mikro uyduların yanı sıra 

çeĢitli biyokimyasal markör sistemleri, mtDNA, Y kromozomuna özgü mikro uydular ve 

ayrıca SNP markörleri de ağırlıklı olarak kullanılmaktadır. Ayrıca soyağacı kayıtları da 

genetik karakterizasyon çalıĢmalarında kullanılmaktadır (Trinderup vd. 1999; Honda vd. 

2006).  

Sığır ırklarında mikro uydu markörü ile analiz edildiğinde Taurin ve Zebu da gen 

akıĢına rastlanmamıĢtır. Ancak mikro uydu belirteçleri, Y kromozomu ve mtDNA'nın 

kullanıldığı çalıĢmalar birlikte değerlendirildiğinde Zebu'dan gen akıĢı olmuĢtur (Lirón vd., 

2006). 

PZR teknolojisinden önce bitkilerde, kabuklu deniz hayvanlarında ve hayvanlarda 

birçok markör sistemi kullanılırken, PZR teknolojisi ile mikro uydular ve SNP'ler daha 

yaygın hale gelmiĢtir. Son yıllarda moleküler alandaki geliĢmelerle birlikte SNP markörleri 

üzerine yapılan çalıĢmalar artmıĢ ve SNP çipleri yaygın olarak kullanılmaya baĢlanmıĢtır 

(Muir vd. 2008; Yan vd. 2009; Zhu vd. 2012). 
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1.8. Mikrosatellit Markerlerin Uygulama Alanları 

1.8.1. Ebeveyn Tayini 

Hayvan akrabalıklarından ortaya çıkan veriler ile damızlık sayısının ölçülmesinde 

ebeveyn tespiti önemli bir faktördür. Ebeveyn analizlerindeki moleküler belirteçlerin (≥ 

%90), kan grubu (%70-90) ve diğer biyobelirteçleri (%40-60) kullanan testlerden daha 

sağlıklı olduğu belirtilmiĢtir (Geldermann, 1990). Ebeveyn tayinleri, mikro uydu DNA 

markörlerinin polimorfik olduğu gerçeğine dayanmaktadır (Jeffreys vd., 1985). 

Mikrosatellit belirteçleri, çiftlik hayvanlarında PZR tabanlı ebeveyn belirlemede baĢarılı bir 

Ģekilde kullanılmıĢtır (Mitra vd., 1999). Glowatzki-Mulis vd. (1995), sığırlar üzerinde üç 

mikro uydu iĢaretleyiciden oluĢan iki primerin karıĢımını kullanarak yaptıkları araĢtırmada, 

ebeveyn belirlemesinin %99 doğru olduğunu göstermiĢtir. 

1.8.2. Genetik Uzaklığın Tahmini 

Genetik mesafeleri belirlemek için mikro uydu iĢaretleyiciler, AFLP, RAPD ve SNP 

teknikleri kullanılmaktadır (Ġvgin ve Bilgen, 2002; Erhardt ve Weismann, 2007; Negrini vd. 

2007; Elmaci vd. 2007; Tapio vd. 2010). Genetik mesafelerin tahminleri, farklı ırklar veya 

popülasyonlar arasındaki suĢları tanımlamaya, soy bilgisini doğrulamaya ve zaman içinde 

türlerdeki genetik farklılıkları değerlendirmeye önemli bir katkıdır (Mitra vd., 1999). Tapio 

vd. (2010), Avrasya‟nın kuzeyinde yetiĢtiriciliği yapılan 52 koyun ırkında genetik iliĢkiyi 

belirlemek için 20 mikro uydu iĢaretleyici kullanmıĢtır. 

1.8.3.  Genom Haritalarının OluĢturulması 

Genom haritası oluĢturulurken lokuslar veya markörler, aralarındaki rekombinasyon 

oranları dikkate alınarak genetik haritaya yerleĢtirilir. Rekombinasyon birimleri, yaklaĢık 

106 baza karĢılık gelen 1 cM ile santiorganlarda (cM) ifade edilir (Rhodes vd., 1998). 

Ġnsan Genom Haritası 1990 yılında baĢlatıldı ve tamamlandığında 20.000-25.000 gen 

tanımlandı. Ġnsan Genom Projesi, diğer türlerin genom haritalarının kısa sürede 

oluĢturulmasına ıĢık tuttu (Baltimore, 2001). Genom haritalarının oluĢturulmasında farklı 

yaklaĢımlar kullanılmaktadır. Bu yöntemler; in situ hibridizasyon, bağlama ve 

karĢılaĢtırmalı haritalama olarak bilinir. Çiftlik hayvanlarının genomik haritaları 

oluĢturulurken daha ilgili ve karĢılaĢtırılabilir bir kartografik yöntem tercih edilir (Womack, 

1997). 
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1.8.4. Kantitatif Karakter Lokuslarının Belirlenmesi 

Doğumdaki yavru sayısı, ağırlıktaki artıĢ, süt üretimi, kirli yapağı üretimi ve hastalık 

direnci gibi özellikler hem çevresel hem de genetik faktörlerden etkilenen nicel özelliklerdir 

(Bovenhuis vd. 1997; Beuzen vd. 2000; Sonstegard vd. 2001). QTL'nin tespiti ve 

doğrulanması karmaĢık, zaman alıcı ve çok pahalı bir yoldur, ancak aynı zamanda çok karlı 

bir ticari geri dönüĢüm sağlar (Van Marle-Koster ve Nel, 2003). 

Mikrosatellit lokuslarının alellerindeki nükleotid tekrarlarının sayısı bireyden bireye 

değiĢir ve bu farklılık lokusta yüksek polimorfizmle sonuçlanır. Bir mikrosatellitin her 

lokusu, biri anneden diğeri babadan gelen iki alel içerir. Her tekrar formu tek bir alel ile 

iliĢkili olduğundan, aynı lokusta biri anneden diğeri babadan gelen iki alel farklı tekrarlama 

oranları gösterir. Bir mikrosatellit lokusunun iki alleli aynı tekrar numarasına sahipse jel 

üzerinde tek çizgiler olarak görünürler ve homozigotlardır, tekrar sayıları birbirinden 

farklıysa jel üzerinde çift çizgiler olarak görünürler ve heterozigot olarak kabul edilirler 

(Ağaoğlu ve Ertuğrul, 2010). 

 

 

ġekil 1.4. Aynı lokusta farklı tekrar sayılarına sahip mikrosatellit allellerinin jel görünümü 

(Ağaoğlu ve Ertuğrul, 2010) 

 

Mikrosatellit dizileri tüm organizmalarda mevcuttur ve iĢlevleri tam olarak 

anlaĢılamamıĢtır (Ramel, 1997). Bu diziler genellikle DNA'nın "kodlamayan" bölgelerinde 

bulunurken, "kodlayan (protein kodlayan)" kısımlarda bulunanlar genellikle patojenik 

olarak kabul edilir (Moxon ve Wills, 1999). DNA'nın kodlanmayan bölgeleri daha önce 

"Çöp DNA" olarak biliniyordu ve bu bölümün gereksiz bilgi materyalleri içerdiği iddia 
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edildi. Sonraki yıllarda yapılan bilimsel araĢtırmalar, çöp DNA'nın aslında çok değerli 

genetik bilgiler içerdiğini gösterdiğinden, DNA'nın kodlanmayan kısmıyla ilgili araĢtırmalar 

hız kazandı. 

DeğiĢken sayılara ve farklı tekrar motiflerine sahip mikrosatellitler oldukça 

kararsızdır, yüksek polimorfizm gösterir ve genom boyunca yaygındır. Genomda 

tekrarlayan kısa veya uzun DNA parçalarının varlığı, türlerin evrimsel kökeninin 

araĢtırılmasında çok faydalıdır (Künzler vd., 1995). Bu Ģekilde PZR ile oksidasyonun gen 

haritalaması, kanser araĢtırmaları, adli tıp ve aynı türün popülasyonlarındaki organizmaların 

genetik karĢılaĢtırması gibi birçok farklı alanda kullanılmaktadırlar. Ayrıca Mikrosatellit 

DNA Polimorfizm Tekniği PZR tabanlı olduğu için diğer birçok teknikten üstündür. 

Mikrosatellit DNA Polimorfizm Tekniği kullanılarak bir organizmanın genotipinin 

belirlenmesinde 4 ana adım vardır. Bu adımların dikkatli ve doğru uygulanması, verilerin 

gerçekleri yansıtacak Ģekilde bulunmasını sağlar (Ün vd,. 2000).  

1. DNA Ġzolasyonu 

DNA izolasyonu, DNA'nın bulunduğu hücrelerden ayrılması olarak tanımlanabilir. 

BaĢarılı DNA izolasyonu temel olarak üç adımdan oluĢur; 

1. Lizis (hücre patlaması) 

2. Proteinlerin UzaklaĢtırılması  

3. DNA‟nın farklı moleküllerden ayrıĢtırılması 

2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)  

Basitçe tanımlandığında PZR, aslında herhangi bir canlı organizmanın genomik 

DNA'sında bulunan farklı iĢlevler için özelleĢmiĢ genlerin bölgelerini in vitro koĢullarda 

çoğaltabilen bir DNA sentez yöntemidir. PZR temel olarak üç adımdan oluĢur; 

1) Ayırma (denatürasyon); DNA'nın çift sarmallı formunun yüksek sıcaklığa 

(94°C) maruz bırakılarak tek sarmallı hale geldiği aĢamadır. 

2) Bağlanma (annealing); incelenen primerler, uygun sıcaklık koĢulları altında 

DNA'daki hedef gen bölgelerine bağlanır. Her primerin benzersiz bir annealing 

sıcaklığı vardır. 

3) Uzama (extension); PZR'de kullanılan Taq DNA Polimeraz enziminin ideal 

çalıĢma sıcaklığı 72 °C'dir ve hedef bölgeye bağlanan primerler bu enzim tarafından 

uzatılır. 
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3. DNA Miktar Tayini vet Kalite Kontrolü 

Nükleik asitler ve proteinlerdeki miktar ve kalite parametreleri iki Ģekilde ölçülebilir. 

Bunlar; spektrofotometrik ve elektrofotometrik yöntemler: 

Spektrofotometri; DNA kalitesi, farklı dalga boylarında absorbans değerleri ile 

ölçülür. Spektrofotometrede DNA ölçümleri sırasında 230 nm, 260 nm veya 280 nm dalga 

boylarında absorpsiyon sırasında okunan değerler genellikle gerçeği yansıtır. Bu okumalar, 

test edilen nükleik asidin saflığı hakkında bilgi sağlar (Cseke vd., 2011). 

Elektron fotometri; bir elektrik alanındaki yüklü nükleik asit veya protein 

parçacıklarının moleküler yük ve moleküler boyut gibi faktörlere bağlı olarak bir elektrottan 

diğerine yürümesine dayanan bir yöntemdir. Mikrosatellit teknolojisinden elde edilen 

nükleik asit DNA olduğundan, her zaman anottan katoda hareket vardır. Anottan katota 

hareket DNA‟nın negatif (-) yüklü olmasından kaynaklanmaktadır (Berik, 2002). 

4. Fragment Analizi ve Ġstatistiksel Hesaplamalar 

Nükleik asitlerin ayrımı ve fragment analizinde genellikle Kapiller (Kılcal) 

Elektroforez Tekniği kullanılmaktadır. Kapiller elektroforez, elektroforetik hareket, faz 

ayrımı, molekül boyutları gibi durumlardan bir ya da birkaçına bağlı elektrokinetik ayrım 

yapan bir tekniktir. GeliĢen her yeni teknikle birlikte farklı istatistiksel metotlarda 

kullanılmaya baĢlanmıĢtır. Mikrosatellit iĢaretleyiciler, popülasyonların genetik çeĢitliliğini 

tanımlamaya yönelik çalıĢmalarda sıklıkla kullanılmakta olup farklı istatistiksel 

parametrelerle analiz edilmektedirler. Bu parametreler; allelik varyasyon, gözlenen ve 

beklenen heterozigotlukların ölçümü, Hardy-Weinberg dengesine uyum, Wright‟ın F 

istatistikleri, Genetik Uzaklık Analizleri olarak sıralanabilir. 
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2. KAYNAK ÖZETLERĠ 

Günümüzde organik ürünlere olan talep artmıĢ ve bu talep doğrultusunda manda sütü 

ve ürünlerine olan ilgi de artmıĢtır. Manda sütüne ve ürünlerine artan ilgi, manda 

verimliliğinin artmasının da önemli bir göstergesi olmuĢtur. Verim artırma, ekonomik 

açıdan önemli özellikleri etkileyen genlerin uygun alelik bileĢimine sahip bireyleri 

tanımlamaya ve onları yetiĢtirici olarak seçmeye bağlıdır. Bunu yapmak için gelecekteki 

iyileĢtirme programlarının temelini oluĢturacak moleküler verilerin elde edilmesi 

gerekmektedir. Ülkemizin farklı bölgelerinde yetiĢtirilen manda yerli popülasyonlarımızı 

genetik olarak karakterize etmek için birçok çalıĢma yapılmıĢtır (Soysal vd. 2005; Aytekin 

vd. 2011; Toparslan, 2015; Akyüz vd. 2017; Kaplan, 2018). 

Navani vd. (2002) sığırlarda kullanılan 108 mikro uydu iĢaretleyici ile 25 nehir 

mandasını analiz etmiĢlerdir. Bu mikro uydu iĢaretçilerinin 61'inin polimorfik olduğunu 

keĢfetmiĢlerdir. Manda ve sığır arasındaki iĢaret baĢına ortalama alel sayısını karĢılaĢtırmak 

için 39 iĢaretleyici kullanarak yeniden hesaplamıĢlardır. Sığırlarda 5,62 ve mandalarda 

4,87'lik bir iĢaretleyici baĢına ortalama alel sayısı bulmuĢlardır. Heterozigotluk skorunun 

0,31 ile 0,89 arasında değiĢtiğini bildirmiĢler ve ortalama heterozigotluğun 0,66 ± 0,02 

olduğunu bulmuĢlardır. 

Arora vd. (2004) Kuzey Hindistan'da yetiĢtirilen Bhadawari ve Tarai bufalosunda 

genetik çeĢitliliği belirlemek için 22 set sığır mikro uydu iĢaretçisi kullanmıĢ ve toplam 181 

alel tanımlamıĢlardır. Alel sayısının 3 ila 9 arasında değiĢtiğini ve ortalama alel sayısının 4,7 

olduğunu bulmuĢlardır. Lokuslardaki PIC skorlarının 0,26 ile 0,84 arasında değiĢtiğini, 

ortalama heterozigotluk skorunun 0,596 ve PIC skorunun 0,54 olduğunu bildirmiĢlerdir. 

ILSTS019, ILSTS052 ve ILSTS059 lokuslarındaki üç alelin Bhadawari mandasına özgü 

olduğu, CSSM45 lokusunda bir alel ve ILSTS059 lokusunda yer alan iki alelin Terai 

mandasına özgü olduğu belirlemiĢlerdir. Ancak bu alellerin cinse özgü olduğunun 

belirlenmesi için diğer manda ırkları da dâhil olmak üzere çok sayıda örneğin incelenmesi 

gerektiği belirlemiĢlerdir. 

Soysal vd. (2005) yaptıkları çalıĢmada Anadolu manda popülasyonunun genetik 

karakterizasyonu ve polimorfizmi SSR, PCR-RFLP, ISSR gibi çeĢitli moleküler belirteçler 

kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢlerdir. ÇalıĢmalarında, SSR belirteçleri ile 40 Anadolu 

mandasını karakterize etmek için 11 sığır mikro uydu lokusları kullanmıĢlardır. ÇalıĢmada, 

incelenen örneklerde bu lokuslardan dördünün polimorfik olduğunun gösterildiği ve 
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istatistiksel hesaplamalara ve Fıs değeri olan Anadolu manda popülasyonundan alınan 

örneklerin Hardy-Weinberg teorisine uyduğunu bildirmiĢlerdir. 

Sukla vd. (2006) Hindistan'da Murrah, Mehrana, Jaffrabadi, Nagpuri, Nilli-ravi ve 

Bhadawari buffalo'nun genetik çeĢitliliğini gözlemlemek için sığırlara özgü 20 mikro uydu 

iĢaretleyici kullanmıĢ ve bunlardan belirteçlerin 10‟unda polimorfizim tespit etmiĢlerdir. 

Tespit edilen 10 mikro uydu lokusundan sadece 4'ünü bilgilendirici görüp 

değerlendirmiĢlerdir. Lokusların tamamında 56 ayrı alel tanımlamıĢlardır. Tanımlanan 

lokuslardaki alel sayısının 2 ile 7 değerleri arasında farklılık gösterdiği ve her mikro uydu 

iĢaretçisi için ortalama alel sayısının 5,5 ± 0,07 olduğunu belirtmiĢlerdir. Ġçlerindeki en çok 

polimorfizmi lokus BM1818'de buldular. Mehsana ve Bhadawari ırkları arasındaki genetik 

uzaklık değeri 0,29; Murrah ve Mehsana arasında 0,27, Nili Ravi ile Bhadawari arasında ise 

0,26 olarak hesaplamıĢlardır. En düĢük genetik uzaklık (0,05) Jaffrabadi ve Nagpuri ırkları 

arasında bulmuĢlardır. 

Wang vd. (2007) 8 manda popülasyonunda 13 mikro uydu iĢaretleyici kullanmıĢ ve 

toplam 147 alel saptamıĢlardır. ÇalıĢma popülasyonundaki alel sayısının 2,290 ile 4,231 

arasında değiĢtiğini, heterozigot skorlarının 0,495 ile 0,719 arasında ve PIC skorlarının 

0,450 ile 0,678 arasında olduğunu bildirmiĢlerdir. Analiz edilen 13 mikro uydu 

belirteçlerinin 11'inin oldukça polimorfik olduğunu bulmuĢlar ve bu mikro uydu 

lokuslarının manda genetik çeĢitliliğinin hesaplanmasında kullanılabileceğini 

belirtmiĢlerdir. 

Sraphet vd. (2008) Taylan‟daki bataklık mandalarında (105), genetik çeĢitliliği 

gözlemlemek için 34 sığır mikro uydu iĢaretçisi kullanmıĢlardır. Kullandıkları mikro uydu 

iĢaretçilerinin 16'sında polimorfizm gözlemlemiĢlerdir. 16 polimorfik mikro uydu 

lokusundaki alel sayısının 2 ila 9 arasında değiĢtiğini ve lokus baĢına alel sayısının 4,7 

olduğunu bulmuĢlardır. Ortalama heterozigotluğun lokuslarda 0,165 ile 0,858 arasında 

olduğunu ve genetik mesafeleri 0,0574 ile 0,2575 değerleri içinde hesaplamıĢlardır. 

Babar vd. (2009) YetiĢtiriciliği Pakistan‟da yapılan Nili, Kundi ve Azakheli 

mandalarının genetik karakterizasyonunu belirlemek için 3 mikro uydu iĢaretleyici 

(INRA005, ILSTS029 ve ILSTS033) kullanmıĢ ve bunun sonucunda 15 allel 

keĢfetmiĢlerdir. Belirteçlerde görülen alel sayısı 4 ile 6 arasında değiĢmiĢ ve her lokus için 5 

alel olduğunu ifade etmiĢlerdir. PIC skorlarını ortalama 0,49, heterozigotluğu ise ortalama 

0,55 olarak bulmuĢlardır.  
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Nagarajan vd. (2009) mandada genetik karakterizasyonu amaçlamıĢ ve 571 mikro 

uydu iĢaretleyici kullanmıĢlardır. ÇalıĢtıkları bufalo popülasyonundaki heterozigotluk için 

medyan değerin 0,51 olduğunu bulmuĢlardır. Polimorfik lokuslardaki alel sayısının 2 ile 11 

arasında değiĢtiğini ve ortalama alel sayısının 4,64 olduğunu bulmuĢlardır. Gözlenen 

heterozigotluğun 0 ile 1 arasında ve beklenen heterozigotluğun 0,04 ile 0,88 arasında 

değiĢtiğini bulmuĢlardır.  Ġnceledikleri 391 polimorfik lokustan 24'ünün Hardy-Weinberg 

dengesinde olmadığını bildirmiĢlerdir. 

Bhuyan vd. (2010) çalıĢmalarında 35 Murrah mandasının DNA'sını, mikro uydu 

iĢaretleyicileri kullanılarak profillemiĢlerdir. Gözlenen heterozigotluk değerinin 0,375 ile 

0,775 arasında farklılık gösterdiğini ve ortalama heterozigotluğun 0,543 olduğunu 

bulmuĢlardır. Heterozigotların gözlenen ve beklenen değerlerinin 0,5'ten büyük olduğunu 

bildirmiĢlerdir. CSSM43 belirtecinde PIC'nin 0,476 olduğunu, CSSM61 belirtecinde 

PIC'nin 0,718 olduğunu ve ortalama PIC'nin 0,566 olduğunu hesaplamıĢlardır. ÇalıĢma 

sonucunda, gözlenen ve beklenen heterozigotluk arasındaki farkın önemli olduğunu 

gözlemlemiĢlerdir (P <0,05). 

Gargani vd. (2010) 150 mandada 26 heterolog (sığır) mikro uydu iĢaretleyici 

kullanarak farklı bölgelerdeki Anadolu manda popülasyonları arasındaki genetik çeĢitliliği 

ve iliĢkileri analiz etmiĢlerdir. Toplam 254 alelden 7 ve 17 farklı alel mikro uydular 

tarafından tespit edilmiĢtir. Analiz edilen tüm örneklerdeki ortalama alel sayısının 12,57 

olduğunu ve popülasyon baĢına beklenen ortalama heterozigotluğun (He) 0,5 ile 0,58 

arasında olduğunu hesaplamıĢlardır. 44 lokus - popülasyon kombinasyonu için Hardy-

Weinberg dengesinden önemli sapmalar gözlemlemiĢlerdir. Popülasyonlar Fst endeksini 

(0,053 ile 0,123 arasındaki değerler) tahmin ederek popülasyon farklılaĢmasını analiz 

etmiĢlerdir. Varyans analizi sonuçlarının diğerlerine göre Merzifon popülasyonunda en 

yüksek polimorfizme sahip olduğu bulmuĢlardır. Ayrıca Afyon, CoĢkun, Pazar ve Tural 

popülasyonunun tek bir grup oluĢturmasına rağmen, Damandıra popülasyonuna ait bazı 

bireylerin popülasyondan açıkça ayrıldığını bulmuĢlardır. Bu çalıĢmanın sonuçlarının Türk 

mandası için koruma stratejileri geliĢtirmek için yararlı olduğunu açıkça belirtmiĢlerdir. 

Zhang vd. (2011) Çin, Nepal ve Güneydoğu Asya'daki bataklık mandaları arasındaki 

genetik farklılıkları göstermek için yaptıkları çalıĢmada alel sayısının 4 ile 17 arasında 

farklılık gösterdiğini bildirmiĢlerdir. ÇalıĢılan 4 belirteçin (CSSM038, CSSM045, BRN ve 

HMH1R) incelenen popülasyonların tümümde polimorfik özellik gösterdiğini tespit 

etmiĢlerdir. Tüm lokuslarda hesaplanan ortalama heterozigotluk değerinin 0,672 olduğunu 
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bildirmiĢlerdir. ÇalıĢmaları için 56 mandadan örnekler aldılar ve aralarındaki genetik 

çeĢitliliği belirlemek için 20 mikro uydu lokusunu kullanmıĢlardır.  

Ünal vd. (2014) çalıĢmalarında, toplam 103 alel tanımladılar ve her bir mikro uydu 

lokusunda 3 ila 10 farklı alel tespit etmiĢlerdir. Analiz edilen mikro uydu lokuslarının 

polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değerleri ortalama 0,4945 ile 0,14 ile 0,82 arasında 

değiĢmektedir. Beklenen heterozigotluğun (HE) 0,5359 ile 0,5208 arasında olduğunu ve 

popülasyon içi akrabalı yetiĢtirme katsayısının (FIS) sadece 4 lokusta pozitif olduğunu 

bulmuĢlardır. Yapılan analizlerde, Karadeniz ve Trakya bölgesinde yetiĢtirilen manda 

popülasyonları arasındaki genetik uzaklığın en az olduğunu belirtmiĢlerdir. 

Konca (2016)  büyüme hormonu salgılatıcı hormon (GHRH) geni, büyüme hormonu 

(GH) geni ve PRL geni sığır yetiĢtiriciliğinde kullanılan en önemli genler arasındadır. 

AraĢtırmacılar, bu genlerdeki polimorfizmleri tanımlayarak genetik kaynakların çeĢitliliğini 

ortaya çıkarmaya çalıĢıyorlar. 2016 yılında yapılan bir çalıĢmada Kayseri, Afyon, Amasya 

ve Çorum illerinde halk tarafından yetiĢtirilen Anadolu mandasında RFLP yöntemi 

kullanılarak GHRH, GH ve PRL genlerinin  alelik yapısı belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda 

Anadolu manda örneklerinin GHRH gen allellerine göre AA genotipine, GH gen allellerine 

göre LL genotipine (0,755) ve iliĢkili olarak AB genotipine (0,810) sahip olduğu tespit 

edilmiĢtir. GH geninde PRL geninin alelleri vardır. Ġncelenen manda örneklerinin 

gerçekleĢtirilen ki-kare analizinde GH genine göre genetik olarak stabil olduğunu, ancak 

PRL genine göre genetik olarak stabil olmadığını belirtmiĢlerdir. 

Tekerli vd. (2016) çalıĢmalarında Orta ve Güneydoğu Karadeniz'in bazı illeri ile 

Afyonkarahisar'dan getirilen Bandırma Koyun YetiĢtiriciliği AraĢtırma Enstitüsü'nden F1 

mandalarının Anadolu mandası ve Murrah X Anadolu melezlerinden oluĢan 85 baĢ sürüden 

76 mandadan yararlanmıĢlardır. Süt üretimi ve bileĢenleri açısından gruplar arasındaki 

farklar önemli görülmüĢtür (P<0,05). AraĢtırma bulgularıyla uyumlu olarak, ırk orijin 

faktörünün süt, yağ, protein, laktoz ve yağsız kuru madde verimlerini etkilediğini 

bildirmiĢlerdir. Bu manda ve malakların moleküler analizleri sonucunda oluĢan 

popülasyonun CSN3, STAT5A, PRL, GHRH, LEP, PIT-1 ve östrojen reseptör alfa (ERα) 

genlerine göre genel olarak monomorfik olduğu ve bir büyüme hormonu reseptörü (GHR) 

için gene göre polimorfizm gösterdiği görülmüĢtür. Sonuç olarak Murrah X Anadolu F1 

melezlerinin ve özellikle Orta Karadeniz mandasının süt üretimini artırmak için damızlık 

olarak kullanılabileceği ve farklı bölgelerden getirilen mandaların Afyonkarahisar'daki 

koĢullara adapte edildiği sonucuna varmıĢlardır. 
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Akyüz vd. (2017) butirofilin geninin (BTN1A1) süt üretimi ve bileĢimi üzerindeki 

etkisini araĢtırmak için Türkiye'de yetiĢtirilen Anadolu mandalarında BTN1A1 geninin (501 

bç) genotip ve alel frekanslarını belirlemeyi amaçlamıĢlardır. Toplam 120 manda üzerinde 

çalıĢan araĢtırmacılar, PCR-RFLP yöntemini kullanarak HaeIII parçalama enzimini 

uygulamıĢlardır. Elde edilen bulguya göre; incelenen tüm örneklerin AA genotipinde 

olduğunu gözlemlemiĢlerdir. Ġncelenen manda örneklerinin Türkiye'nin farklı bölgelerinden 

gelmesi nedeniyle AA genotipinde incelenen tüm mandaların tespitinin Anadolu mandasının 

ırksal bir özelliği olabileceğini vurgulamıĢlardır. Ayrıca Türkiye'de yetiĢtirilen manda 

popülasyonunda gözlenen azalma nedeniyle türün gen havuzunun daralmasının bu bulgunun 

nedeni olabileceğini belirtmiĢlerdir. Ayrıca literatür çalıĢmalarına göre BTN1A1 geni ile 

iliĢkili AA genotipine sahip bireylerin farklı sığır ırkları arasında süt üretimi ve süt kalitesi 

açısından üstün özellikler gösterdiğini bildirmiĢlerdir. Ancak mandada BB genotipli 

bireylerden elde edilen süt üretiminin daha yüksek olduğunu belirtmiĢlerdir. Sonuç olarak 

Anadolu mandasında BTN1A1 gen polimorfizminin incelendiği ilk çalıĢma olduğunu ve 

polimorfizm tespit edilmediğini bildirmiĢlerdir 

Kévin vd. (2019) yaptıkları çalıĢmada genetik özellikleri çok az bilinen Benin sığır 

ırklarının genetik çeĢitliliğini değerlendirmeyi amaçlamıĢlardır. Bu amaçla, 31 Girolando, 

30 White Fulani sığır, 31 Borgou, 31 Lagunaire, 43 Somba ve 13 melez Azawak x 

Lagunaire olmak üzere 179 sığırdan 12 mikrosatellit markör kullanılarak kan örnekleri 

karakterize etmiĢlerdir. Kullanılan tüm mikrosatellitler her sığır cinsinde polimorfiktir. 

TGLA53 markörünün, Borgou sığırlarında en yüksek sayıda allel (15), Azawak x Lagunaire 

melezi için INRA 63 lokusunda allel en düĢük (2) olarak bulunmuĢtur. Girolando ve Somba 

popülasyonlarında gözlemlenen heterozigotluk oranlarını sırasıyla 0,79 ile 0,57 arasında 

tespit etmiĢlerdir. En yüksek beklenen heterozigotluk oranları Girolando sığır 

popülasyonunda (0,79), en düĢük (0,63) Lagunaire ve Somba popülasyonlarında 

görülmüĢtür. Popülasyon çiftleri arasındaki FST‟nin en düĢük değeri (0,084) Borgou ve 

White Fulani sığırları arasında gözlemlenmiĢtir. Genetik yapı analizi, Somba ve Lagunaire 

sığır ırklarını kümelerken, White Fulani ve Borgou sığır ırkları çok yakın bulunmuĢtur. 

Melez popülasyonları (Borgou ve Azawak x Lagunaire) taurin ve zebu arasında olmuĢtur. 

Abdelmanova vd. (2020) Rus sığır ırklarının tarihsel ve mordern popülasyonlarının 

genetik çeĢitliliğinin belirlenmesi için yaptıkları çalıĢmada 49 sığırdan örnek almıĢlardır. Bu 

örnekler için 9 polimorfik mikrosatellit lokus kullanmıĢlardır. Analiz edilen tüm 

numunelerin/lokusların konsensüs genotiplerini belirlemiĢlerdir. Allelik bırakma (ADO) ve 
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yanlıĢ alleller (FA) dâhil olmak üzere amplifikasyon hataları, sırasıyla ortalama %2,35 ve 

%0,79 sıklıkta meydana gelmiĢtir. Allel uzunluğunun ADO oranı üzerinde önemli bir etkisi 

( r 
2
 = 0,620, p= 0,05) gösterilmiĢtir. Kholmogor ve Yaroslavl ırklarının tarihi örnekleri ve 

modern temsilcileri arasında genetik çeĢitlilikte önemli farklılıklar olduğu gözlemlenmiĢtir. 

Beklenen heterozigotluk değerleri 0,726-0,774 ve 0,708-0,739; allellik değerleri tarihsel ve 

modern örnekler için sırasıyla 2,716-2,893 ve 2,661-2,758 olmuĢtur. Kholmogor ve 

Yaroslavl sığırlarının modern popülasyonlarında tarihsel bileĢenlerin bir kısmının muhafaza 

edildiği gösterilmiĢtir. ÇalıĢmanın, sığırların yerel Rus genetik kaynaklarında 

biyoçeĢitliliğin korunmasına katkıda bulunacağını vurgulamıĢlardır. 

 Radhika vd. (2021) çalıĢmalarında Hindistan'ın Kerala eyaletinde yedi farklı genetik 

gruba ait sığırların genetik çeĢitliliği bulmayı amaçlamıĢlardır. Genomik DNA farklı 

gruplardan izole edilmiĢ, FAO/ISAG önerilen 25 mikrosatellit kullanmıĢlardır. Multipleks 

PCR yapmıĢ. Allellik verileri uygun Bioinformatics yazılımları kullanılarak analiz 

etmiĢlerdir. ÇalıĢmada tüm popülasyonlarda gözlenen allel sayısının beklenenden çok daha 

fazla olduğunu göstermiĢlerdir. Bu çalıĢma için elde edilen ortalama PIC değeri 0,8912 

olup, özellikle Vilwadri ve Kasaragod gruplarında özel allel sayısında artıĢ gözlenmiĢtir. 

FIS'nin negatif değeri (0,055) olarak bulunmuĢtur. FST değeri 0,1442 olup, popülasyonların 

iyi bir genetik farklılaĢma gösterdiğini gösterdiğini bildirmiĢlerdir. ÇalıĢmadan elde edilen 

sonuçların, Vilwadri ve Kasaragod sığırlarının diğer gruplardan belirgin farklılıklar 

gösterdiğini göstermiĢlerdir. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1. Materyal 

3.1.1. Hayvan Materyali 

Bu çalıĢmada Aydın ili sınırları içinde bulunan Bozdoğan Ziyaretli, Söke Serçin ve 

Efeler Çiftlikköy yerleĢkelerinde bulunan 33 Anadolu mandasından saliva ve foliküllü kıl 

örnekleri alınmıĢtır (Çizelge 3.1). 

Çizelge 3.1. Lokalite bilgileri 

Ġl Ġlçe/Köy Koordinat  

Aydın Bozdoğan 

Ziyaretli /25 

37° 41' 9.0132'' K 

28° 17' 47.8104'' D 

Aydın Efeler 

Çiftlikköy /3 

37°45'38.7" K 

27°50'21.0" D 

Aydın Söke 

Serçin /5 

37° 32' 40.7832'' K 

27° 23' 25.4256'' D 

 

3.1.2. Kullanılan Cihaz ve Aletler 

3.1.2.1. Mikro Pipetler 

Tüm sulandırmalar ve aplikasyonlar için 0,2 – 2; 0,5 – 10; 20 - 200 ve 100 – 1000 

μl‟lere ayarlanabilen Thermo Scientific ve Biohit Proline Plus mikro pipetleri kullanılmıĢtır 

(Resim 3.1). 

 

Resim 3.1. Mikro pipetler 
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3.1.2.2. Yatay Elektroforez Sistemi 

Elde edilen DNA‟ların ve PCR ürünlerinin elektroforezde yürütülmeleri için CS-300V 

elektroforez jel sistemleri kullanılmıĢtır (Resim 3.2). 

 

Resim 3.2. Yatay elektroforez sistemi 

3.1.2.3. PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) Cihazı 

Uygun primerler kullanılarak, istenen DNA bölgelerinin çoğaltılması için Longgene 

A300 Fast Thermal Cycler PCR cihazı kullanılmıĢtır (Resim 3.3). 

 

Resim 3.3. Longgene A300 fast thermal cycler PCR cihazı 

3.1.2.4. Görüntüleme Cihazı 

Ġzolasyonu yapılmıĢ ve PCR aĢamasından geçen örneklerin jel görüntüleri Maestrogen 

SMU-01 Slider UV Imager cihaz ile yapılmıĢtır (Resim 3.4). 

 

Resim 3.4. Maestrogen SMU-01 slider UV ımager 
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3.2. Yöntem 

3.2.1.  Genetik Analizler 

 3.2.1.1. Saliva ve Kıl Örneklerinin Toplanması 

Saliva ve kıl örnekleri Aydın ilinde belirlenen çiftlilerdeki mandalardan alınmıĢ. 

Örnek alma iĢlemi, içerisinde EtOH bulunan cryo tüplerle yapılmıĢtır. Alınan örnekler DNA 

izolasyonuna kadar -20 ˚С‟de saklanmıĢtır (Resim 3.5). Saliva öneklerinden DNA elde etme 

iĢlemi baĢarılı olunca kıl örnekleri ihtiyaç halinde kullanılması için -20 ˚С‟de muhafaza 

edilmiĢtir. 

 

Resim 3.5. Toplanan saliva örnekleri 

 

3.2.1.2.  Salivadan DNA Ġzolasyonu 

Alınan saliva örneklerinden DNA izolasyonu QIAGEN Animal Tissues Kit 

protokulüne göre yapılmıĢtır (Resim 3.6.) (DNeasy Blood & Tissue Handbook 07/2020). 

2. AĢamada örnek materyal saliva olduğu için fiziksel parçalama iĢlemi yapılmamıĢ 

doğrudan lysis iĢlemine baĢlanmıĢtır (Ek 1).  

 

Resim 3.6. QIAGEN DNeasy Blood Tissue Kit 
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 3.2.1.3. Agaroz Jel Elektroforez 

Agaroz jel hazırlama:  

Agaroz jel hazırlanırken; 0,48 g agaroz için 12 ml 5XTBE üzerine 48 ml distile su 

eklenerek 60 ml ye tamamlanmıĢtır (%0,8 V/W). KarıĢım mikrodalgada ısıtıldıktan sonra 

soğutulup üzerine 5 μl Etidyum bromür (10 mg/ml) eklenerek polimerizasyon için jel 

kalıbına dökülmüĢtür. ÇalıĢmada kullanılan hassas terazi ve agarose Resim 3.7‟de 

gösterilmiĢtir. 

 

Resim 3.7. Hassas terazi ve agarose 

Elektroforez tankı hazırlama: 

180 ml 5XTBE üzerine 820 ml distile su eklenerek 900 ml karıĢım elektroforez 

tankına boĢaltılmıĢtır. Üzerine 20 μl (10mg/ml) Etidyum bromür eklenerek karıĢtırılmıĢtır. 

Hazırlanan jel polimerize olduktan sonra tarakları çıkartılıp elektroforez tankına 

yerleĢtirilmiĢtir. 

Her kuyucuğa 1 μl 6X ükleme tamponu ve 5 μl DNA örneğinden oluĢan karıĢım 

eklenmiĢ ve 80 voltta 40 dk yürütülmüĢtür.  

 3.2.1.4. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) 

Polimeraz zincir reaksiyonu protokolü çizelge 3.2‟de verilmiĢtir. 

Çizelge 3.2. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) protokolü 

AĢamalar Sıcaklık/Zaman Döngü Sayısı 

Ġlk Denatürasyon 94 °C     /      2 dk. 1 Döngü 

Denatürasyon 94 °C    /       1 dk.  

30 Döngü Annealing 55-65 °C  /    1 dk 

Extension 72 °C     /      60 sn. 

Final Extension 72 °C     /      10 dk. 1 Döngü 
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3.2.1.5. Kullanılan Mikrosatellit Lokuslarına ĠliĢkin Bilgiler 

ÇalıĢmada kullanılan 6 farklı mikrosatellit bölgesi, FAO ve Uluslararası Hayvan 

Genetiği Derneği (ISAG) tarafından önerilen mikrosatellitlerden; polimorfizm ve 

heterozigotluk düzeylerinin yüksek olması, farklı kromozom bölgeleri üzerinde bulunmaları, 

allel sayıları, allel uzunlukları gibi parametreler dikkate alınarak seçim yapılmıĢtır. 

Mikrosatellitlerin bilgileri çizelge 3.3‟de gösterilmiĢtir. 

Çizelge 3.3. Mikrosatellit belirteçlerin bilgileri 

 

Lokus 

Ġsmi 

 

Primer (Ġleri/Geri) 

Allel 

GeniĢliği 

Bağlanma 

Sıcaklığı 

(°C) 

Kromozom GenBank 

(Accession 

Number) 

CSSM033 

Ġleri: 

ACTGTGAATGCATGTGTGTGAGC 

Geri:  

CCATGATAAGAGTGCAGATGACT 

154-175 

bp 
65 °C 17(17) U03805 

ILSTS033 

 

Ġleri:   

TATTAGAGTGGCTCAGTGCC 

Geri:  

 ATGCAGACAGTTTTAGAGGG 

126-138 

bp 
55 °C 13(12) - 

CSRM060 

Ġleri: 

AAGATGTGATCCAAGAGAGAGGC 

Geri: 

AGGACCAGATCGTGAAAGGCATAG 

95-135 bp 60 °C 11(10) AF232758 

CSSM045 

Ġleri: 

TAGAGGCACAAGCAAACCTAACAC 

Geri: 
TTGGAAAGATGCAGTAGAACTCAT 

102-122 bp 60 °C 2q(2) U03830 

CSSM057 

 Ġleri: 

GTCGCTGGATAAACAATTTAAAGT 

Geri: 

TGTGGTGTTTAACCCTTGTAATCT 

102-130 

bp 
60 °C 9(7) U03840 

ILSTS030 

 

Ġleri:   

CTGCAGTTCTGCATATGTGG 

Geri:  CTTAGACAACAGGGGTTTGG 

146-158 

bp 
55 °C 2q(2) L37212 

3.2.1.6. PZR Ürünlerinin Agaroz Jelde Yürütülmesi 

PZR ile elde edilen DNA bantlarının görüntülenmesi için agaroz jel kullanılmıĢtır. 

Agaroz jel tartılmıĢ TBE tamponu içerisinde mikrodalga fırında eritilmiĢ ve hazır hale 

getirilmiĢtir. Daha sonra DNA örnekleri jele yüklenerek yürütme yapılmıĢtır. Maestrogen 

SMU-01 Slider UV ımager cihaz ile görüntülenmiĢtir. 
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3.2.2.  Mikrosatellit Analizi ve Ġstatistiksel Hesaplamalar 

3.2.2.1. Mikrosatellit Analizi 

Mikrosatellit analizleri Heflin Center for Genomic Science‟ta yapılmadan önce 

standart PZR ile tarafımızca iĢaresiz pirimerler kullanılarak optimizasyon yapılmıĢtır. 

Applied Biosystems 3130 Genetic Analyzer kullanılarak uygun boyalarla iĢaretli (FAM, 

HEX) pirimerlerle allel uzunlukları tespit edilmiĢtir. 

3.2.2.2. Ġstatistiksel Analizler 

Altı mikrosatellit bölgesine ait veriler popülasyonlar içi ve popülasyonlar arası genetik 

varyasyonlar, heterozigotluk düzeyleri, Hardy-Weinberg dengesine uyum, Wright‟ın F 

istatistik değerleri, genetik uzaklık hesaplamaları yapılarak Aydın iline ait 3 farklı ilçe 

popülasyonları incelenmiĢtir. 

3.2.3. Genetik Varyasyon Ölçütleri 

3.2.3.1. Allel ve Allel Frekanslarının Hesaplanması 

ÇalıĢılan popülasyonlarda mikro uydu bölgelerinde alelik varyasyonun varlığı, yani 

farklı uzunluklarda alellerin ortaya çıkması, bu popülasyonlarda genetik varyasyonun var 

olduğunu düĢündürmektedir. Bir popülasyonun genetik çeĢitliliğini ölçmenin bir yolu, alel 

frekanslarını hesaplamaktır. Alel frekanslarının hesaplanması, popülasyon genetik 

çalıĢmalarında genetik çeĢitliliği incelemek için önemlidir, çünkü farklı uzunluklardaki 

aleller bir popülasyonda farklı oranlarda dağılacaktır. Alel frekansları aĢağıdaki denkleme 

göre hesaplanmıĢtır (Nei, 1987). 

      
      ∑       

  
 

Xi: A i  allelinin gen frekansını 

n: Popülasyondaki toplam birey sayısını 

nii: A i  allelindeki toplam homozigot birey sayısını 

nij: Ai allelindeki toplam heterozigot birey sayısını temsil etmektedir. 
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Bir popülasyonun genetik çeĢitliliğini tanımlamak için kullanılan bir diğer faktör ise; 

allelik zenginlik (nA) olarak bilinen lokus baĢına ortalama alel sayısının belirlenmesidir. 

Lokus baĢına ortalama alel sayısı (nA), çalıĢılan popülasyonun örneklem büyüklüğünden 

etkilenir. Bu değer aĢağıdaki gibi hesaplanır (Nei, 1987). 

   
∑   

 
 

nA : Her bir lokus baĢına ortalama allel sayısı 

nAi : i‟inci lokusa ait allel sayısı 

r : Toplam lokus sayısı 

3.2.3.2. Heterozigot Değerlerinin Hesaplanması 

Genetik çeĢitliliği inceleyen çalıĢmalarda en önemli parametrelerden biri 

heterozigotluk derecesinin belirlenmesidir. Ġncelenen lokus için heterozigotluk, 

popülasyonda tespit edilen heterozigot bireylerin ortalama yüzdesini temsil eder. Nei (1987) 

tarafından geliĢtirilen matematiksel yöntem kullanılarak, her bir lokus için heterozigotluk 

hesaplaması ve popülasyon düzeyinde heterozigotluk aĢağıdaki denklemlere göre 

yapılabilir. 

 ̂  
  

    
   ∑ ̂ 

  

Tez kapsamında beklenen ve gözlenen heterozigotluklar için ortalama heterozigotluk 

değerleri de hesaplanmıĢ, her popülasyon örneği için allelik ve genetik varyasyon 

belirlenmiĢtir.  

Hesaplamalarda aĢağıdaki formül kullanılmıĢtır. 

                             
                                                

                   
 

3.2.3.3.  F Ġstatistikleri 

Akrabalı yetiĢtirme, bir popülasyondaki homozigot bireylerin sayısındaki artıĢı ve 

heterozigot bireylerin sayısındaki azalmayı tanımlamak için kullanılan bir terimdir. Basitçe 

söylemek gerekirse, akraba bireylerin çiftleĢmesi ve bu genotipin yavrularına aktarılması ve 



 

36 

zamanla popülasyonlarındaki heterozigot bireylerin sayısının azalmasıdır (Crow ve Kimura, 

1970). ÇalıĢılan popülasyonların herhangi birinde akrabalı yetiĢtirme olasılığı göz önüne 

alındığında, akrabalı yetiĢtirmenin bir ölçüsünü tanımlama ihtiyacı oluĢmuĢ ve "akrabalı 

yetiĢtirme katsayısı" terimi ortaya çıkmıĢtır. KendilenmiĢ popülasyonlarda Hardy-

Weinberg'den sapmalar gözlenmektedir. 

Akrabalık katsayıları için bazı istatistiksel formüller bugün hala geçerlidir (Wright, 

1965). Wright'ın F istatistiği, popülasyon yapısını tanımlamak için yaygın olarak 

kullanılmaktadır (Nagylaki, 1998). Çiftlik hayvanlarının melezlenmesi, popülasyonlarda 

akrabalı çiftleĢmeyi artırır. 

Popülasyondaki ilgili bireylerin çiftleĢme, akrabalı üreme ve Hardy-Weinberg 

dengesinden incelenen lokusa sapma, homozigotluk indeksi (F-sabitleme indeksi) olarak 

adlandırılır. Sabit indeksler, aynı etnik kökene sahip farklı popülasyonlar arasındaki genetik 

çeĢitliliği incelemek ve popülasyonlar veya ırklar arasındaki farklılıkları tanımlamak için 

kullanılabilir. Ayrıca Wright'ın formülünün uygulanmasının zor olduğunu savunarak 

alternatif yöntemler geliĢtirilmiĢtir (Cruden, 1949; Plum, 1954; Kudo, 1962; Maruyama ve 

Yasuda, 1970; Elandt-Johnson, 1971). Alternatif istatistiksel yöntemlerin ortaya çıkmasına 

rağmen, Wright'ın F-sabitleme indeksi günümüzde en yaygın kullanılan hesaplama yöntemi 

olmaya devam etmektedir. 

Bu indeksler; FIT, FIS, FST olarak isimlendirilmekte olup, aralarındaki iliĢkinin 

formülü aĢağıda verilmiĢtir. 

1-FIS = (1-FST) (1-FIS) ya da FST = FIT-FIS / 1-FIS 

FIT; bütün bireylerin bir arada düĢünülmesi ile ortaya çıkan toplam popülasyonlardaki 

Hardy-Weinberg Dengesinden sapmanın ölçümüdür. 

FIS; alt popülasyonlarda görülen ortalama akrabalık katsayısıdır.  

FST; alt popülasyonlar arası farktır. 

F Ġstatistiksel genetik varyasyonda; analizler, toplam popülasyona, alt gruplara ve 

bireylere göre yapılabilir. FIS, FIT, FST değerleri, beklenen ve gözlenen heterozigotluk 

değerlerine göre belirlenebilir (Nei, 1987). 

FIT, çalıĢılan genel popülasyondaki yakından iliĢkili bireyler arasındaki alternatif 

alellerin iliĢkisini tanımlar. BaĢka bir deyiĢle, popülasyon düzeyinde ortak bir atadan 

rastgele iki gametin birleĢme olasılığını belirleyen bir değerdir ve tüm bireyleri dikkate 
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alarak toplam popülasyonda akrabalı yetiĢtirme kriteridir. Popülasyonun "aile içi üreme 

katsayısı" olarak tanımlanabilir. Akrabalı yetiĢtirmenin alt gruplar içindeki etkisi ve alt 

gruplar arasındaki farklılıkların etkisi dikkate alınarak hesaplanır. FIT değerini hesaplama 

formülü aĢağıda verilmiĢtir (Özkan, 2005). 

FIT = (HT – H0) / HT 

HT: Toplam popülasyonlardaki heterozigotluk ortalaması (Nei 1987) 

H0: Alt popülasyonlarda gözlenen heterozigotluk ortalaması, 

FIS, bir alt popülasyondaki ilgili bireylerdeki homolog aleller arasındaki korelasyonu 

tanımlar. Ortak bir atadan gelen bir alt popülasyonda iki gametin rasgele birleĢmesi 

olasılığıdır ve alt popülasyondaki akrabalı yetiĢtirme katsayısıdır. Alt gruplar içindeki 

Hardy-Weinberg dengesinden sapmaları ölçmek için FIS, alt grup düzeyinde bireylerin 

akrabalıklarına atıfta bulunur. 

FIS değeri negatif ise homozigot fazlalığı, 0'a yakın ise, Hardy-Weinberg dengesinin 

olduğu, bir pozitif değer var ise, homozigot fazlalık olduğu, 1‟e yakın ise saf yetiĢtirme, 

1‟den 0‟a bir azalma var ise saf yetiĢtirmeden yavaĢ yavaĢ uzaklaĢıldığını gösterir (Özkan, 

2005). FIS değerini hesaplama formülü aĢağıdaki gibidir (Özkan, 2005). 

FIS = HS-H0 / HS 

HS : Alt popülasyon içinde beklenen heterozigotluk ortalaması 

H0 : Alt popülasyon içinde gözlenen heterozigotluk ortalaması 

FST, alt popülasyonlar arasındaki genetik farklılıkları ölçmek için belirlenen bir 

değerdir ve çalıĢılan lokuslara dayalı popülasyonları karĢılaĢtırmak için kullanılır. Bir alt 

popülasyondan rastgele seçilen iki gametin ortak bir atadan gelme olasılığıdır ve alt 

popülasyonlar arasındaki genetik çeĢitliliğin bir ölçüsüdür. 0 ila 1 arasında bir değer 

aralığında olup belirlenen değer 1‟e ne kadar yakın ise alt popülasyonlar ortak atadan 

oldukça uzaktır denilebilir. Eğer FST değeri; 

 0 – 0,05 arasında değer alması düĢük oranda bir genetik farklılaĢma, 

 0,05 – 0,15 arasında değer alması orta düzeyde bir genetik farklılaĢma, 

 0,15 – 0,25 arasında değer alması yüksek oranda genetik farklılaĢma 

 0,25‟den büyük değerler alıyorsa çok yüksek oranda genetik farklılaĢmanın olduğu 

söylenebilir (Heinrichs vd. 1985; Hamrick ve Godt, 1990; Özkan, 2005; Ağaoğlu, 2010). 
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FST değerini hesaplamaya yönelik formül aĢağıda verilmiĢtir. 

FST = 1- (HS / HT) 

HS: Alt popülasyon içinde beklenen heterozigotluk ortalaması 

HT: Tüm popülasyonlardaki heterozigotluk ortalaması (Nei, 1987) 

Hesaplanan FIS, FST ve FIT değerlerinin istatistiksel olarak anlamlı olup olmadığını 

belirlemek için permütasyon testi yapılır. Verilere 1000 kez permütasyon yapılmıĢ ve bu 

permüyasyonlar ile FIS, FST ve FIT değerleri ortaya çıkarılmıĢtır. ÇalıĢmada, permütasyon 

testindeki her F istatistiği bir hipotezi üstlenir. FST değerlerinin varsayımı; çalıĢılan 

popülasyonlar, çalıĢılan lokuslara göre birbirinden farklı değildir. FIS ve FIT değerleri; 

popülasyonun çalıĢılan lokus için Hardy-Weinberg dengesinde olduğu varsayımıdır. Sonraki 

yıllarda birçok araĢtırmacı, ilk olarak Wright tarafından önerilen F istatistiğinin farklı 

örneklem büyüklükleri arasındaki farklılıkları dikkate almadığını belirtmiĢtir. Bu nedenle F 

istatistiğinin hesaplanma yöntemi ve değerinin yorumlanması konusunda araĢtırmacılar 

arasında bazı anlaĢmazlıklar bulunmaktadır. Weir ve Cocherham (1984), FIT, FST ve FIS 

değerleri yerine sırasıyla F, θ ve f parametrelerini kullanarak F faktöründe bazı ayarlamalar 

yapmıĢtır. Bu parametreler için hesaplamalar, numune boyutu, heterozigot sıklığı veya 

popülasyon sayısı dikkate alınmadan yapılmıĢtır. Ayrıca hesaplanan bu değerler küçük veri 

kümeleri için uygundur. 

3.2.3.4. Irklar Arası Genetik Uzaklıklar Testi 

Allel frekans verileri, yakından iliĢkili ırkların evrimsel iliĢkilerini aydınlatmak için 

önemlidir. Bu verileri kullanan genetik mesafe ölçümleri genellikle ırklar arasındaki 

evrimsel iliĢkileri açıklamak için kullanılır. Irklar arasındaki genetik mesafenin ölçümü için 

NJ-Neighboor Joining Tree yöntemi ve UPGMA yöntemi kullanılmıĢtır. Bu, UPGMA 

yönteminde çalıĢılan popülasyonların aynı evrimsel zamana sahip olduğu kabul edilen bir 

yöntemdir (Takezaki ve Nei, 1996). 
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4. BULGULAR 

 4.1. Allellik Varyasyon 

Aydın ilinin farklı ilçelerine ait popülasyonlardan seçilmiĢ 33 bireyde 6 farklı 

mikrosatellit lokusu ile çalıĢılmıĢ ve toplam 41 allel gözlemlenmiĢtir. ÇalıĢmada en çok allel 

CSSM045 mikrosatellit lokusunda (11 allel), en az allel ise ILTS033 mikrosatellit 

lokusunda (4 allel) gözlemlenmiĢtir. 

Popülasyonlarda tespit edilen lokus baĢına düĢen ortalama allel sayıları ve 

popülasyonlar bazında allel sayıları çizelge 4.1‟de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.1. ÇalıĢılan popülasyonlar ve lokuslar bazında gözlenen allel sayıları 

 Bozdoğan 

Ziyaretli 25 

Efeler 

Çiftlikköy 3 

Söke Serçin 

5 

Toplam Ort./Lokus 

CSSM033 4 1 2 7 2,33 

ILSTS033 3 1 1 4 1,67 

CSRM060 6 1 3 7 3,33 

CSSM045 10 2 2 11 4,67 

CSSM057 6 1 3 7 3,00 

ILSTS030 5 2 2 5 3,00 

Toplam 34 8 13 41  

Ort./Irk 5,67 1,33 2,17   

 

Her bir mikrosatellit bölgesi için gözlenen allel sayılarının popülasyonlara göre 

dağılımı her bir ırk için gözlenen lokus baĢına düĢen ortalama allel sayıları, çalıĢılan 

lokuslar açısından elde edilen ortalama allel sayıları ve çalıĢılan popülasyonlar açısından 

elde edilen ortalama allel sayıları bu çizelgede özetlenmiĢtir. 

Popülasyonlarda tespit edilen ortalama allel sayıları 5,67 allel/lokus Bozdoğan 

Ziyaretli‟de çalıĢılan popülasyonda, 1,33 allel/lokus Efeler Çiftlikköy‟de çalıĢılan 

popülasyonunda, 2,17 allel/lokus Söke Serçin‟de çalıĢılan popülasyonlarda gözlemlenmiĢtir. 

En düĢük ortalama allel sayısına sahip olan popülasyonun Efeler Çiftlikköy‟de, en yüksek 

polimorfizm gösteren popülasyonun ise Bozdoğan Ziyaretli popülasyonda olduğu 

gözlenmiĢtir. Bozdoğan Ziyaretli popülasyonunun allel sayısının yüksekliği çalıĢılan birey 

sayısının fazlalığından kaynaklanmıĢ olabileceği düĢünülmektedir. 
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 4.2. Heterozigotluk Ölçümleri 

Irkların genetik çeĢitliliğinin bir ölçütü olan heterozigotluk hesaplamalarında çalıĢılan 

mikrosatellit lokusları ve ırklara göre beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri çizelge 

4.2‟de verilmiĢtir. 

Popülasyonlarda çalıĢılan mikrosatellit lokuslarına ait heterozigotluk değerleri 

incelendiğinde ortalama gözlenen (HO) ve beklenen (HE) heterozigotluk düzeyleri (0,560 

ile 0,629) ve (0,568 ile 0,651) değerleri arasında değiĢtiği gözlemlenmiĢtir (Çizelge 4.2). 

Çizelge 4.2. ÇalıĢmada gözlenen (HO) ve beklenen (HE) heterozigotluk değerlerinin her bir 

mikrosatellit lokusu için popülasyonlara dağılımı, lokuslar ve popülasyonlar bazında 

hesaplanan ortalama gözlenen heterozigotluk düzeyleri 

  Bozdoğan 

Ziyaretli 

Efeler 

Çiftlikköy 

Söke Serçin 

CSSM033 HO 0,430 0,412 0,425 

HE 0,418 0,409 0,432 

ILSTS033 HO 0,604 0,498 0,465 

HE 0,700 0,512 0,506 

CSRM060 HO 0,745 0,706 0,654 

HE 0,718 0,568 0,624 

CSSM045 HO 0,458 0,734 0,654 

HE 0,602 0,684 0,712 

CSSM057 HO 0,780 0,764 0,675 

HE 0,832 0,658 0,733 

ILSTS030 HO 0,513 0,657 0,488 

HE 0,636 0,613 0,402 

Ort./ırk HO 0,588 0,629 0,560 

HE 0,651 0,574 0,568 

 

Popülasyonlar açısından en yüksek gözlenen ortalama heterozigotluk değerinin 0,629 

ile Efeler Çiftlikköy popülasyonunda, en düĢük gözlenen ortalama heterozigotluk değerinin 

ise 0,560 ile Söke Serçin popülasyonunda olduğu tespit edilmiĢtir. ÇalıĢılan mikrosatellit 

bölgeleri bazında incelendiğinde gözlenen ortalama heterozigotluğun CSSM057 lokusunda 

(0,740) en yüksek, CSSM033 lokusunda (0,422) ise ile en düĢük olduğu belirlenmiĢtir. 

Popülasyonlar açısından beklenen heterozigotluk düzeyleri incelendiğinde ise; en yüksek 

beklenen heterozigotluk değerinin (HE) 0,651 ile Bozdoğan Ziyaretli popülasyonunda 

olduğu tespit edilmiĢtir. Söke Serçin popülasyonunda ise 0,568 ile en düĢük ortalama 

beklenen heterozigotluk değeri olduğu görülmektedir. ÇalıĢılan lokuslar bazında beklenen 
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heterozigotlukların CSSM057 lokusunda (0,741) en yüksek, CSSM033 lokusunda (0,420) 

ise en düĢük değere sahip olduğu gözlemlenmiĢtir. Irklar bazında ortalama değerler 

incelendiğinde, beklenen heterozigotluk değerlerinin gözlenen heterozigotluk değerlerinden 

yüksek olduğu görülmüĢtür. Lokuslar açısından ortalama değerler incelendiğinde, beklenen 

heterozigotlukların gözlenen heterozigotluklarla genel olarak benzer olduğu görülmektedir. 

4.3. Mikrosatellit Bölgelerinin Popülasyonlarda Görülme Sıklığı ve Allel 

Uzunlukları 

Aydın ilinde 3 farklı ilçeden toplanan manda popülasyonlarında;  

CSSM033 isimli mikrosatellit bölgesinde görülen alleller incelendiğinde; Bozdoğan 

popülasyonunda en sık görülen allelin 128 bç uzunluğunda olduğu, Efeler popülasyonunda 

163 bç olduğu, Söke popülasyonunda 218 bç olduğu belirlenmiĢtir.  

ILSTS033 mikrosatellit bölgesine ait sonuçlar incelendiğinde; Bozdoğan, Efeler ve 

Söke popülasyonlarında en sık görülen allel uzunluklarının 204 bç, 186, 236 bç olduğu, 

ancak allel frekanslarının farklılık gösterdiği gözlemlenmiĢtir.  

CSRM060 mikrosatellit bölgesine ait sonuçlar incelendiğinde çalıĢılan 

popülasyonlarda en sık görülen allel uzunlukları, Bozdoğan, Efeler ve Söke popülasyonları 

için 182 bç olarak gözlemlenmiĢ olup, popülasyonlara göre allel frekanslarının değiĢiklik 

gösterdiği belirlenmiĢtir.  

CSSM045 mikrosatellit bölgesine ait sonuçlar incelendiğinde çalıĢılan 

popülasyonlarda en sık görülen allel uzunlukları, Bozdoğan popülasyonu için 212 bç, Efeler 

popülasyonu için 176 bç, Söke popülasyonu için 156 bç olduğu gözlemlenmiĢtir.  

CSSM057 mikrosatellit bölgesine ait sonuçlar incelendiğinde çalıĢılan 

popülasyonlarda en sık görülen allel uzunlukları, Bozdoğan popülasyonu için 218 bç, Efeler 

popülasyonu için 324 bç, Söke popülasyonu için 154 bç olduğu gözlemlenmiĢtir.  

ILSTS030 mikrosatellit bölgesine ait sonuçlar incelendiğinde çalıĢılan 

popülasyonlarda en sık görülen allel uzunlukları, Bozdoğan popülasyonu için 212 bç, 

Efeler popülasyonu için 268 bç, Söke popülasyonu için 213 bç olduğu gözlemlenmiĢtir.  
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4.4. F Ġstatistikleri 

ÇalıĢmadaki 6 mikrosatellit bölgesine ait verilerden elde edilen F istatistik değerleri 

incelediğimizde popülasyonların Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadığını FIS 

değerleri ile gözlemlenebilir. ÇalıĢılan popülasyonlara ait FIS değerlerine ait dağılım çizelge 

4.3‟de gösterilmiĢtir. 

Çizelge 4.3. ÇalıĢılan popülasyonların FIS değerlerine dağılımı 

Popülasyon FIS Önemlilik 

Bozdoğan Ziyaretli 0,0983 Önemli 

Efeler Çiftlikköy 0,0654 Önemli 

Söke Serçin 0,0789 Önemsiz 

 

Popülasyonlar arası farkın önemli olup olmadığını görmek için FST değerleri 

hesaplanmıĢ ve FIS değerleri gibi bunlarında önemlilik testleri yapılmıĢtır (Çizelge 4.4). 

Çizelge 4.4. Popülasyonların ikili karĢılaĢtırılması sonucunda hesaplanan FST değerleri 

önemlilik düzeyleri 

 BOZDOĞAN EFELER SÖKE 

BOZDOĞAN - 0,0123 0,0234 

EFELER - - 0,0321 

SÖKE - - - 

 

4.5. Irklar Arası Genetik Uzaklıklar 

4.5.1. Nei Standart Genetik Uzaklık Metodu (DS) 

Bu çalıĢmada 6 farklı mikrosatellit bölgesinin üç farklı manda popülasyonunda 

çalıĢılması sonucunda elde edilen allellik verilerinden yola çıkarak, ırkların birbirine olan 

genetik uzaklık matrisi Nei Standart Genetik Uzaklık Metodu (DS) (Nei, 1972)‟na göre 

hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.5). 
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Çizelge 4.5. Popülasyonların ikili karĢılaĢtırılması sonucunda hesaplanan standart genetik 

uzaklık değerleri 

 BOZDOĞAN 

ZĠYARETLĠ 

EFELER 

ÇĠFTLĠKKÖY 

SÖKE SERÇĠN 

BOZDOĞAN 

ZĠYARETLĠ 

- - - 

EFELER 

ÇĠFTLĠKKÖY 

0,0203 - - 

SÖKE SERÇĠN 0,0124 0,0302 - 

 

Nei‟nin standart genetik uzaklık metoduna göre hesaplanan genetik uzaklıklar 

incelendiğinde; çalıĢılan ırklar içerisinde en yüksek genetik uzaklık değerinin Söke-Efeler 

popülasyonları (%0,3) belirlenmiĢtir. Popülasyonlar arasında en düĢük genetik uzaklık 

değerinin ise Bozdoğan-Söke popülasyonlarında (%0,12) gözlemlenmiĢtir. 

4.5.2. DA Genetik Uzaklık Metodu 

Genetik uzaklık metoduna göre hesaplanan sonuçlar çizelge 4.6‟da verilmiĢtir. Nei 

vd.‟nin (1983), DA genetik uzaklık metoduna göre hesaplanan genetik uzaklık değerleri 

incelendiğinde; çalıĢılan popülasyonlar içerisinde en yüksek genetik uzaklık değerinin, 

Söke-Efeler popülasyona ait bireyler arasında (%0,42) olduğu görülmektedir. Irklar arasında 

en düĢük genetik uzaklık değerinin ise Söke-Bozdoğan popülasyona ait bireyler arasında 

(%0,16) olduğu gözlemlenmiĢtir (Çizelge 4.6). 

Çizelge 4.6. Popülasyonların ikili karĢılaĢtırılması sonucunda hesaplanan DA genetik 

uzaklık değerleri 

 BOZDOĞAN 

ZĠYARETLĠ 

EFELER 

ÇĠFTLĠKKÖY 

SÖKE SERÇĠN 

BOZDOĞAN 

ZĠYARETLĠ 

- - - 

EFELER 

ÇĠFTLĠKKÖY 

0,030 - - 

SÖKE SERÇĠN 0,016 0,042 - 
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5. TARTIġMA 

Bu tez çalıĢmasında, Aydın ilindeki manda popülasyonlarında mikrosatellit markerler 

aracılığıyla genetik çeĢitliliği belirlemek için, 3 farklı popülasyondan (Söke, Bozdoğan, 

Efeler) 33 birey örneklenmiĢtir. 

Ülkemizde mikrosatellit markerler kullanılarak mandada yapılan birçok benzer çalıĢma 

vardır. Soysal vd. (2007)‟nin Ülkemizde bulunan Anadolu mandası üzerinde yapmıĢ 

oldukları benzer bir çalıĢmada Marmara Silivri bölgesindeki farklı lokasyonlardan toplamda 

40 bireyin örneklenmiĢ olduğu belirtilmiĢtir.  

Gargani vd. (2010)‟nin yapmıĢ oldukları çalıĢmada ise Türkiye‟nin altı farklı ilinden 

155 birey örneklenmiĢtir. 

Ünal vd. (2014)‟nin Anadolu mandasında yürütmüĢ oldukları çalıĢmada Türkiye‟nin 

coğrafi olarak üç farklı bölgesinde yer alan sekiz farklı ilden 56 birey örneklemiĢlerdir. 

Ünal vd. (2021)‟nin son yıllarda yapmıĢ oldukları çalıĢmada Türkiye‟nin altı farklı 

bölgesinde yer alan 17 farklı ilden 837 birey çalıĢtıkları belirtilmiĢtir.  

Bu tez çalıĢmasında örneklenen birey sayısı Aydın‟daki manda popülasyonlarının 

(395) genetik çeĢitliliğini tespit etmek için yeterlidir.  

Dünyadaki farklı ülkelerde yapılan benzer çalıĢmalar incelendiğinde, en fazla 

araĢtırmanın Asya kıtasında yapıldığı gözlemlenmektedir. Asya kıtası mandan ırkının ana 

vatanı olarak görülmektedir. Asya kıtası %97,4 ile dünyadaki manda popülasyonlarının 

neredeyse tamamına ev sahipliği yapmaktadır (FAO, 2020). Bu sebeple dünyada manda ırkı 

üzerine yapılan çalıĢmaların en fazla bu kıtada olması normaldir. Asya kıtasında yapılan 

çalıĢmalarda genellikle örneklenen birey sayıları da çok fazladır. Bu sayı Avrupa‟ya 

gidildikçe bariz bir Ģekilde azalmaktadır. Kıtalar arası köprü vazifesi gören ülkemizde de 

Asya kıtasına oranla yapılan çalıĢmalarda kullanılan örnekler daha azdır.   

ÇalıĢmamızda popülasyonların genetik çeĢitliliğini incelemek 6 mikrosatellit belirteç 

ile çalıĢılmıĢtır. ÇalıĢılan mikrosatellit belirteçler, FAO/ISAG tarafından belirlenen daha 

önce benzer çalıĢmalarda kullanılan çalıĢmalar göz önünde bulundurularak lokusların allel 

içerikleri ile polimorfizm düzeylerine göre belirlenmiĢtir.  
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Vijh vd. (2007)‟nin Hindistan‟daki manda popülasyonlarında yürüttükleri bir 

çalıĢmada 527 bireyde çalıĢılmak üzere 22 mikrosatellit lokusunun kullanıldığı 

belirtilmiĢtir. Bukhari vd. (2020)‟nin Pakistan manda popülasyonlarında yapmıĢ oldukları 

baĢka bir benzer çalıĢmada ise örneklenen 196 bireyde 12 mikrosatellit bölgesi ile çalıĢıldığı 

belirtilmiĢtir. Ġncelenen litaretürlerde, benzer olan birçok çalıĢmada farklı sayılarda 

mikrosatellit markerdan faydalanıldığı gözlemlenmiĢtir. Tez çalıĢmamızda kullanılan 

mikrosatellit belirteçlerin sayısının, çalıĢılan birey sayısı ile bağlantısına bakıldığında uygun 

sayıda olduğu söylenebilir. 

Allellik; 

Tez çalıĢmamızda 33 bireyde 6 mikrosatellit belirteç ile çalıĢılarak toplamda 41 allel 

gözlemlenmiĢtir.  

Soysal vd. (2007)‟ yapmıĢ oldukları çalıĢmada 40 bireye ait örnekler üzerinde 

çalıĢılmıĢ, 11 mikrosatellit belirteç kullanılmıĢ ve 27 allel tespit edilmiĢtir. 

Gargani vd. (2010)‟nin yapmıĢ olduğu çalıĢmada ülkemizin altı farklı bölgesinden 

alınan 155 bireye ait örnekler üzerinde çalıĢılmıĢ, 26 mikrosatellit belirteç kullanılmıĢ ve 254 

allel tespit edilmiĢtir. 

Ünal vd. (2014)‟nin ülkemizin üç farklı gölgesinde yaptığı bir çalıĢmada 56 bireyde 

20 mikrosatellit belirteç kullanmıĢ ve toplam 103 allel belirlemiĢtir.  

Ünal vd. (2021)‟nin ülkemizde yaptıkları baĢka bir benzer çalıĢmada örneklenen 837 

bireyde 20 mikrosatellit belirteç ile çalıĢılmıĢ ve toplamda 190 allel tespit edildiği 

gözlemlenmiĢtir.  

Dünyadaki yapılan çalıĢmalar incelendiğinde farklı sayıda mikrosatellit belirteç ve 

birey sayısı ile yapılan çalıĢmalarda, çeĢitli uzunluklarda allel varlığı gözlemlenmiĢtir.  

Kumar vd. (2006)‟nin yaptıkları çalıĢmada, 383 bireyde 27 mikrosatellit belirteç 

kullanılmıĢ, 288 allel gözlemlenmiĢtir.  

Kataria vd. (2009)‟nin yapmıĢ oldukları çalıĢmada 48 bireyde, 25 mikrosatellit 

belirteç kullanılmıĢ ve farklı uzunluklarda 131 allel gözlemlenmiĢtir. Kumar ve Kataria‟nın 

çalıĢmaları Asya‟da yürütülmüĢtür ve genetik çeĢitliliğin tez çalıĢmamızdan daha fazla 

olduğu belirlenmiĢtir. 
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Aminafshar vd. (2008)‟nin Ġran‟daki manda popülasyonlarında yaptıkları çalıĢmada 

60 bireyde 14 mikrosatellit belirteç kullanmıĢ ve 58 allel bildirmiĢlerdir.  

Yousefi vd. (2019)‟nin yine Ġran‟daki mandalarında yapmıĢ oldukları diğer bir 

çalıĢmada 200 bireyde 10 mikrosatellit belirteç ile çalıĢmıĢ ve 59 allel tespit edildiğini 

bildirilmiĢtir. 

Bukhari vd. (2020)‟nin Pakistan‟da yapmıĢ oldukları çalıĢmada 196 bireyde 12 

mikrosatellit belirteç ile çalıĢılmıĢ ve 96 allel tespit edildiği bildirilmiĢtir. 

ÇalıĢmamızda kullanılan belirteçlerin allel sayısı sonuçlarına bakıldığında, lokus 

baĢına allel sayısının 5 (ILSTS033) ile 11 (CSSM045) arasında değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. 

Yapılan çalıĢmalar incelendiğinde tez çalıĢmamızda en düĢük polimorfizm oranına sahip 

olan ILSTS033 lokusunun baĢka bir çalıĢmada ise en yüksek polimorfizm oranına sahip 

lokus olduğu belirlenmiĢtir (Babar vd., 2009). 

Tez çalıĢmasında ortalama allel sayının 6,83 olduğu tespit edilmiĢtir. Bu oran yapılan 

bazı çalıĢmalardaki allellik değerleri (4,7 ile 8,73)  incelendiğinde arasında (Acosta vd. 

2014; Yousefi vd. 2019; Bukhari vd. 2020) bir değer olarak bulunmuĢ, bazı yapılan 

çalıĢmalardaki allellik değerlerinden (11,4 ile 12,57) daha az bir değer olduğu tespit 

edilmiĢtir (Gargani vd., 2010). 

Tez çalıĢmasında Aydın ilindeki üç farklı popülasyondan örnekler alınmıĢ, ortalama 

allel sayıları Efeler Çiftlikköy için; 1,33 allel/lokus, Söke Serçin için; 2,17 allel/lokus ve 

Bozdoğan Ziyaretli için; 5,67 allel/lokus olduğu tespit edilmiĢtir. 

Soysal vd. (2007) çalıĢmalarında 11 mikrosatellit kullanmıĢ, ortalama allellik 

değerlerini 3 ile 9 arasında bulmuĢlardır. 

Gargani vd. (2010) çalıĢmalarında 26 mikrosatellit kullanmıĢ, ortalama allellik 

değerlerini 5,14 ile 9,20 arasında bulmuĢlardır. 

Ünal vd. (2014)‟nin yaptıkları çalıĢmada 20 mikrosatellit belirteç kullanmıĢ, ortalama 

allellik değerlerini 3,70 ile 4,35 arasında bulmuĢlardır. 

Ünal vd. (2021) çalıĢmalarında 20 mikrosatellit belirteç kullanmıĢ, ortalama allellik 

değerlerini 5,70 ile 8,80 arasında bulmuĢlardır. 
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Tez çalıĢmasındaki ortalama allelik değerleri Türkiye‟de yapılan diğer çalıĢmalarla 

benzerlikler göstermektedir. Dünyada yapılan bazı çalıĢmalar incelendiğinde ortalama 

allellik değerlerinin farklı değer aralığında olduğu gözlemlenmiĢtir. Özellikle Asya‟da ki 

manda popülasyonları çalıĢmalarında genetik çeĢitliliğin daha yüksek olduğu tahmin 

edilmektedir. 

Heterozigotluk; 

Tez çalıĢmasında gözlenen ve beklenen heterozigotluk oranlarının sırayla (0,560 ile 

0,629) ve (0,568 ile 0,651) değerleri arasında değiĢtiği gözlemlenmiĢtir. Sonuçlar %5den 

büyük olduğu için genetik çeĢitliliği tahminde uygundurlar. ÇalıĢılan mikrosatellit bölgeleri 

incelendiğinde ortalama heterozigotluğun CSSM057 lokusunda (0,740) en yüksek, 

CSSM033 lokusunda (0,422) ise ile en düĢük olduğu belirlenmiĢtir. Popülasyonlar arasında 

en yüksek ortalama heterozigotluk değerinin 0,629 ile Efeler Çiftlikköy popülasyonunda, en 

düĢük gözlenen ortalama heterozigotluk değerinin ise 0,560 ile Söke Serçin popülasyonunda 

olduğu tespit edilmiĢtir. Ülkemizde yapılan çalıĢmalardaki heterozigoluk oranlarıyla 

benzerlikler taĢımaktadır. Ülkemizde batından doğuya gidildikçe mandalarda görülen 

genetik çeĢitlilik düzeyleri artmaktadır. Buna birkaç sebep olarak mandaların geçim kaynağı 

olarak kullanılması ve Asya kıtasına olan yakınlık. Ülkemiz kıtalar arasında bir köprü 

görevi gördüğü için geçiĢ noktalarına yakın yerlerdeki genetik çeĢitlilik daha fazla olmuĢtur.  

Türkiye’de; 

 Soysal vd. (2007) 40 mandada 11 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigot değerlerinin sırasıyla 0,550 ile 0,775 ve 0,494 ile 0,815 

arasında değiĢmiĢ olduğu bildirilmiĢtir. 

Gargani vd. (2010) 155 mandada 26 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları 

çalıĢmada gözlenen ve beklenen heterozigot değerlerinin sırayla, 0,50 ile 0,58 ve 0,62 ile 

0,81 arasında değiĢmiĢ olduğu bildirilmiĢtir.  

Ünal vd. (2014) 56 mandada 20 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigot değerlerinin sırayla, 0,5335 ile 0,5491 ve 0,5208 ile 

0,5359 arasında değiĢmiĢ olduğu bildirilmiĢtir. 

Ünal vd. (2021) 837 mandada 20 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigot değerlerinin sırasıyla, 0,61 ve 0,70 olarak bildirmiĢlerdir. 
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Dünyada; 

Navani vd. (2002) 25 mandada 108 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerlerini sırayla, 0,31 ile 0,89 olarak bildirmiĢlerdir. 

Arora vd. (2004) 40 mandada 22 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerlerini sırasıyla, 0,2883 ile 0,8588 ve 0,2568 ile 

0,9487 olarak bildirmiĢlerdir. 

Wang vd. (2007)  8 mandada 13 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerini sırayla, 0,495 ile 0,719 olarak bildirmiĢlerdir. 

Sraphet vd. (2008) 105 mandada 34 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları 

çalıĢmada ortalama heterozigotluk değerini 0,165 ile 0,858 arasında bildirmiĢlerdir. 

Zhang vd. (2011) 56 mandada 20 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerini sırasıyla 0,367 ile 0,617 ve 0,353 ile 0,651 

olarak bildirmiĢlerdir. 

Radhika vd. (2021) 30 mandada 25 mikrosatellit belirteçle yapmıĢ oldukları çalıĢmada 

gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerini sırayla 0,5057 ile 0,9830 ve 0,7567 ile 0,9628 

olarak bildirmiĢlerdir. 

F istatistikleri; 

Tez çalıĢmasında FIS değerlerinin 0,0654 (Efeler Çiftlikköy) ile 0,0983 (Bozdoğan 

Ziyaretli) arasında olduğu belirlenmiĢtir. FIS sayısı 0‟a yaklaĢtıkça homozigotluk artmakta 

genetik çeĢitlilik ise azalmaktadır.  Bozdoğan Ziyaretli popülasyonunda homozigotluk 

fazlalığının örneklerin alındığı yerlerin birbirine yakınlığı, alınan örneklerin genellikle aynı 

birliğe bağlı olarak yetiĢtirildiği, aile iĢletmelerinden olduğu bireyler arasında bilinçsizce 

çiftleĢme gerçekleĢtirildiğinden kaynaklı olabileceği tahmin edilmektedir. 

Gargani vd. (2010) çalıĢmalarında FIS değerini 0,08 ile 0,30) arasında bulmuĢ 

Homozigotluğun fazla olduğu bireylerin bilinçsiz ve akrabalı yetiĢtirmeden 

kaynaklanabileceği ve bunun yanında iĢletmelerde erkek mandaların fazla olmasından 

kaynaklı olabileceği tahmin edilmektedir. Tez çalıĢmamızda Bozdoğan Ziyaretli bölgesinde 

ki manda popülasyonlarında da akrabalı yetiĢtirmeler göz önüne alındığında çalıĢmalar 

arasında benzerlik görülmektedir. 
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Tez çalıĢmasında popülasyonlar arası farkın önemliliğini kontrol etmek için FST 

hesaplamaları yapılmıĢtır. Hesaplamalara göre FST değerleri 0,0123 ile 0,0321 arasında 

bulunmuĢtur. Değerler 0 ile 0,05 arasında olduğu için genetik farklılaĢmanın çok az olduğu 

söylenebilir. 

Gargani vd. (2010) çalıĢmalarında FST hesaplamaları yapmıĢ ve hesaplamalara göre 

FST değerleri 0,005 ile 0,123 arasında bulunmuĢtur. Tez çalıĢmasına kıyasla FST değeri 1‟e 

yakın bulunmuĢ ve bireylerin ortak atadan gelme ihtimalinin az olduğu yorumu yapılmıĢtır. 

Joshi vd. (2012) çalıĢmalarında FST hesaplamaları yapmıĢ ve hesaplamalara göre FST 

değerleri ortalama 0,092 olarak bulunmuĢtur. Tez çalıĢmasına göre bu çalıĢma Asya 

kıtasında yapıldığı için Asya kıtasındaki genetik farklılaĢmalar daha yüksek olarak 

görüĢmüĢtür. 

Yousefi vd. (2019) çalıĢmalarında FST hesaplamaları yapmıĢ ve hesaplara göre FST 

değeri ortalama 0,01 olarak bulunmuĢtur. Genetik farklılığın az olduğu gözlemlenmiĢtir. 

Tez çalıĢmasıyla benzerlikler görülmektedir. 

Nei Standart Genetik Uzaklık Metodu; 

Tez çalıĢmasında hesaplanan genetik uzaklıklara baktığımızda popülasyonlar 

arasındaki en yüksek genetik uzaklık Söke Serçin ile Efeler Çiftlikköy popülasyonları 

arasında (0,0302) arasında görülmüĢtür. En düĢük genetik uzaklık ise Söke Serçin ile 

Bozdoğan Ziyaretli popülasyonları arasında (0,0124) görülmüĢtür.  
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6. SONUÇ VE ÖNERĠLER 

AraĢtırmalara göre dünyamızda yarım milyondan daha fazla insan beslenme sıkıntısı 

çekmektedir. Bu sıkıntıda her yıl tarımsal üretimdeki azalmalar ve hızla artan insan 

nüfusunun payı fazladır. Bununn yanı sıra ucuz ve kolay ulaĢılabilen, çevreye zarar 

vermeyen; organik ürünlere olan talepte de bir artıĢ söz konusudur. Mandalar, çoğunlukla 

sığırların yaĢayamadığı koĢullarda yaĢayan, kaba yemleri dahi kaliteli ürüne çevirebilen, süt 

verimleri yüksek hayvanlar olması sebebiyle bu sıkıntıda önemli bir besin kaynağı olarak 

öne çıkmaktadır. Dünyada her geçen yıl manda sayısında bir artıĢ yaĢanırken ülkemizde 

1961 yılından bu yana bir azalma söz konusudur. Ülkemizde manda yetiĢtiriciliği genellikle 

küçük aile iĢletmelerinde yapılmaktadır. Ülkemizde manda varlığı en yüksek bölge 

Karadeniz, en yüksek manda varlığında sahip il ise Samsun‟dur. Aydın manda varlığı 

bakımından ülkemizde 50. sıradadır. Türkiye'de mandaların hak ettiği değeri tekrar görmesi 

için öncelikle korunmaları, melezleme ya da seleksiyona tabi tutularak ıslah edilmeleri bu 

yollarla verimlerinin de arttırılması gerekmektedir. Moleküler çalıĢmalar genetik içerik 

açısından popülasyonlar hakkında bilgi vererek yerli ırkların korunması sürecinde genetik 

yapının incelenmesine katkıda bulunacaktır. Böylece hangi popülasyonların birbirine 

benzediği, hangilerinin farklı ve özgün olduğu hakkında bir ön bilgi elde edilecektir. Çiftlik 

hayvan popülasyonları arasındaki iliĢkilerin analizi için mikrosatallitler önerilmektedir.  

Türkiye‟de genetik çeĢitlilik alanında yapılan çalıĢmalar oldukça azdır. Bu çalıĢma 

Aydın ilinde üç farklı popülasyondan (Bozdoğan Ziyaretli, Efeler Çiftlikköy, Söke Serçin) 

toplam 33 manda ile yapılmıĢ ve 6 mikrosatellit belirteç (CSSM033, ILSTS033, CSRM060, 

CSSM045, CSSM057) kullanılmıĢtır. ÇalıĢma Aydın ilindeki mandalarda genetik çeĢitlilik 

açısından ilktir. ÇalıĢmada en çok allel CSSM045 mikrosatellit lokusunda (11 allel), en az 

allel ise ILTS033 mikrosatellit lokusunda (4 allel) gözlemlenmiĢtir. Ortalama allel sayıları 

Bozdoğan Ziyaretli‟de 5,67, Söke Serçin‟de 2,17 ve Efeler Çiftlikköy‟de 1,33 olarak 

hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar açısından heterozigotluk değeri incelendiğinde en yüksek 

0,629 ile Efeler Çiftlikköy popülasyonunda, en düĢük ise 0,560 ile Söke Serçin 

popülasyonunda tespit edilmiĢtir. 

Aydın ili manda yetiĢtiriciliğine daha geniĢ kapsamlı daha fazla moleküler belirteç 

kullanılan ve daha fazla sayıda popülasyonun çalıĢıldığı bir proje ile destek verebilir. Manda 

dayanıklılık, ekonomik, et ve süt katkısı nedeniyle önemli bir gelir kaynağı olmasından 

dolayı bu tür çalıĢmalar artırılarak desteklenmelidir. 
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EKLER 

EK 1 

1. DNA izolasyonu yapılacak örnekler -20 ˚С‟den çıkarılıp tüplerin ağızları açık 

Ģekilde alkolleri uçması için 56 ˚С‟de bekletildi. 

2. Alkolleri tamamen uçmuĢ örnekler Etüv‟den çıkarıldı ve içerisine 180 μl 

ATL tampon eklenir. 

3. Üzerine 20 μl Proteinaz-K eklenerek örneklerin ağzı kapatılır. 

 Tüpün alt kısmından hafifçe vurularak karıĢtırılır. 

 ATL ve Proteinaz-K eklenen örnekler 56 ˚С‟sıcaklıkta Etüv‟de bekletilir. 

 Örneklerin tamemen çözünmesi veya jelatinimsi hal alması önemlidir. 

 Örnekler tahmini 10 dakikada bir kontrol edilmeli ve hafifçe karıĢtırılmalıdır. 

4. Örnekler Etüv‟den çıkartıldıktan sonra üzerine 200 μl AL tamponu eklenir. 

Hafif karıĢtırıldıktan sonra 56 ˚С Etüv‟de 10 dakika bekletirilir. 

 Örnekler Etüv‟den çıkartılır ve üzerine 200 μl etanol (%96-100) eklenir ve 

vortekslenir. 

5. Çözelti dâhil (örnek harici herĢey) DNeasy mini spin kolona aktarılır. 

 1 dk 8000 rpm‟de santrifüj yapılır. 

6. Spin kolon 2 ml yeni tüpe aktarılır. 

 Üzerine 500 μl AW1 eklenir. 

 1 dk 6000g‟de santrifüj yapılır. 

7. Spin kolon 2 ml yeni tüpe aktarılır. 

 500 μl AW2 eklenir. 

 3 dk 14000 rpm‟de santrifüj yapılır. 

8. Spin kolon tam kuruma için yüksek devirde kısa süreli santrifüj yapılır. 

9. Spin kolon 2 ml yeni tüpe aktarılır. 

10. Üzerine tam kolon membranının ortasına gelecek Ģekilde 100 μl AE tamponu 

eklenir. 

 1 dk 6000g‟de santrifüj yapılır. 

11. DNA izolasyonu yapılan örnekler üzerine etiket yapıĢtırılarak parafilmlenir. 

 Örnekler 15 dk 37 °C‟ Ġnkübatör‟de bekletilir. 

 Daha sonra örnekler +4 °C‟de 1 gün bekletilir. 

12. Ġzolasyon yapılan örnekler elektroforez iĢlemine kadar -20 °C‟ de bekletilir. 
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