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OZET

AYDIN’DA YETISTIRILEN ANADOLU MANDASI POPULASYONLARINDA
GENETIK CESITLILiGIN BELIRLENMESI

Ozcosar M. Aydin Adnan Menderes Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii, Tarimsal
Biyoteknoloji Programm Yiiksek Lisans Tezi, Aydin, 2022.

Amac¢: Bu calisma Aydin ilindeki Anadolu Mandas1 popiilasyonlarinin genetik
cesitliliginin belirlenmesi amaci ile yapilmistir. Calisma Aydin ilindeki Anadolu mandasi
popiilasyonlarinda genetik anlamda yapilan ilk ¢alisma 6zelligi tasimaktadir.

Materyal ve Yontem: Calismada Aydin ili, Bozdogan Ziyaretli, Efeler Ciftlikkoy ve
Soke Sergin bolgelerinde yetistiriciligi yapilan Anadolu Mandasi popiilasyonlarindan saliva
ve yedek olarak kil 6rnekleri toplanmis, laboratuvarda DNA izolasyonu gergeklestirilmistir.
FAO/ISAG tarafindan manda i¢in belirlenen primerlerden 6 tanesi (CSSM033, ILSTS033,
CSRMO060, CSSMO045, CSSM057, CSSMO057, ILSTS030) ile calisilmis ve mirosatellit
analiz yapilmistir.

Bulgular: Analizler sonucunda toplam 41 allel gézlemlenmistir. Lokuslardaki allel
sayist 4 (ILSTS033) ile 11 (CSSMO045) arasinda degismistir. Gozlenen ve beklenen
heterozigotluk degerinin sirayla (0,560 ile 0,629) ve (0,568 ile 0,651) degerleri arasinda
degistigi gozlemlenmistir. Calismadaki irklarin Fs degerleri 0,0654 ile 0,0983 arasinda
bulunmustur. Ug farkli manda popiilasyonunda goriilen Fst degerleri 0,0123 ile 0,0321
arasinda bulunmustur. Nei Standart Genetik Uzaklik Metoduna goére irklar icerisinde en
yiiksek genetik uzaklik degerinin Soke-Efeler popiilasyonlarinda (%0,3), en diisiik genetik
uzaklik degerinin ise Bozdogan-Soke popiilasyonlarinda (%0,12) oldugu gozlemlenmistir.
DA Genetik Uzaklik Metoduna gore en yiiksek genetik uzaklik degerinin, Soke-Efeler
popiilasyonunda (%0,42), en disik genetik uzaklik degerinin ise Soke-Bozdogan
popiilasyonunda (%0,16) oldugu gézlemlenmistir.

Sonu¢: Calismada, mandalarin genetik yapisini tespit etmek icin mikrosatellit
lokuslarimin kullanilabilecegi kanisina varilmistir. Elde edilen sonuglar iilkemizde daha 6nce
yapilan c¢alismalarla benzerlik gdstermistir. Ileride yapilacak ¢alismalar i¢in kaynak olmasi

diistiniilmektedir.

Anahtar kelimeler: Manda, Bubalus bubalis, Mikrosatellit, Genetik ¢esitlilik
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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY IN ANATOLIAN BUFFALO
POPULATIONS GROWN IN AYDIN

Ozcosar M. Aydin Adnan Menderes University, Graduate School of Natural and
Applied Sciences, Agricultural Biotechnology, Master Thesis, Aydin, 2022

Objective: This study was carried out to determine the genetic diversity of Anatolian
Buffalo populations in Aydin province. This study is the first genetic study in Anatolian

water buffalo populations in Aydin province.

Material and Methods: In the study, saliva and spare hair samples were collected
from Anatolian Buffalo populations bred in Aydin province, Bozdogan Ziyaretli, Efeler
Ciftlikkdy and Soke Sercin regions, and DNA isolation was carried out in the laboratory.
Six of the primers (CSSMO033, 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 (CSSMO045). 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 Soke-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 Bozdogan-Soke populations.
According to the DA Genetic Distance Method, the highest genetic distance value was
observed in Soke-Efeler population (0,42%) and the lowest genetic distance value was

observed in S6ke-Bozdogan 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. GIRIS

Mandalar diinyada bir¢ok 6zelligiyle iilkeler i¢cin ekonomik degere sahip canlilardir.
Manda, kavram karmasas1 yasanan tiirdiir. Ozellikle buffalo/bufalo terimi bu kavram
karmasasinin temelini olusturmaktadir. Amerikan Buffalo (Amerikan bizonu) ve Afrika
Buffalo tiirlerinden ayrilmalar1 i¢in, su ile olan yakinliklari nedeniyle (Water Buffalo) ismi
verilmistir (Soysal, 2009). Mandalar, lilkemiz ve bir¢ok yabanci iilkede ¢iftlik hayvanlarina
gore daha az deger géormese de diger hayvanlardan listiin 6zellikleri ve verimleriyle nem
verilmesi gereken bir hayvandir. Yemleme konusundaki tutumu O6zellikleri arasinda ilk
sirada gelmektedir. Dogadaki olumsuz sartlara dayanikliligi ve hastaliklara karsi direnci,
yemden en st diizeylerde yararlanmasi, yetistiriciliginde kalitesiz yemleri bile et ve siite
dontistiirebilmesi ve yetistirme maliyetlerinin sigirlara gore daha diisiik olmasi nedeniyle
onemli bir yere sahiptir (Atasever ve Erdem, 2008). Mera hayvanciligi i¢in de uygun yapiya
sahip olmasi, manday1 6zellikle kiigiik tarim isletmeleri agisindan hem siit hem de is hayvani
olarak cazip kilmaktadir (Maymone, 1942). Manda genellikle nemli, ¢camurlu ve bataklik
bolgelerin hayvami olup, cok sicak ve cok soguk kosullara ayak uyduramamaktadir.
Diinyanin yerli mandalarinin ¢ogu (%97) Asya kitasinda bulunur. Ulkemizde manda
yetistiriciliginin en fazla oldugu bolge Karadeniz Bolgesi’dir (Tiirkiye Istatistik Kurumu
[TUIK], 2021). Bugiin diinyada 820 milyonun iizerinde insanin beslenme yetersizligiyle
kars1 karsiya oldugu arastirmalar sonucunda bilinmektedir. Bu say1 Tiirkiye niifusunun
neredeyse 9,8 katidir (Birlesmis Milletler Gida ve Tarmm Orgiitii [FAO], 2020). Her yil
tarimsal iriinlerin iiretiminde bir azalma meydana gelirken, insan niifusunda ise hizla bir
artis devam etmektedir. Bununla birlikte gida ihtiyacinin karsilanmasinda ucuz, kolay sahip
olunabilen, ¢evreye zarar vermeyen; organik lriinlere olan talepte de bir artis sz konusudur

(Demiryiirek, 2004).

Diinyada ise Italya'da tamamiyla beyaz olan peyniri mozzarella adiyla biiyiik iin
kazanmustir. Ulkemizde bélgeden bolgeye degisen iiretim kimi bélgelerde kaymak, kimi
bolgelerde ise peynir olarak on plandadir. Ancak tiiketici bilingsizligi nedeniyle heniiz
popiilerize edilememistir (Uslu, 1970). Mandalar diinyanin bir¢ok iilkesinde elverisli bir is
hayvani olarak kullanilir. Bir ¢ift mandadaki ¢eki giiciiniin {i¢ adet kuvvetli si8irin giiciine

esit oldugu bildirilmektedir (Yarkin, 1952).



Tiirkiye'de mandalarin hak ettigi degeri tekrar gormesi i¢in Oncelikle korunmalari,
melezleme ya da seleksiyona tabi tutularak islah edilmeleri bu yollarla verimlerinin de

arttirilmasi gerekmektedir.

Molekiiler ¢alismalar (mikrosatellit, mtDNA) hem irklarin evrimlesme siirecini ortaya
cikararak hem de genetik icerik agisindan popiilasyonlar hakkinda bilgi vererek yerli irklarin

korunmasi siirecinde genetik yapinin incelenmesine katkida bulunacaktir.

Boylece hangi popiilasyonlarin birbirine benzedigi, hangilerinde gen aligverisine
misaade edilebilecegi, hangilerinin farkli, 6zglin ve olas1 lokal adaptasyon oOzelliklerine

sahip olup olmadig1 hakkinda bir 6n bilgi elde edilecektir.

Manda popiilasyonlarinin genetik karakterizasyonunun bilinmesi, 1rka 0Ozgii
ozelliklerin korunabilmeleri ve iyi bir 1slah ¢alismasi i¢in gereklidir. (Birlesmis Milletler
Gida ve Tarim Orgiitii [FAO], 2011) tarafindan &nerilen MoDAD Projesi'nde, genetik
cesitlilik ve ¢iftlik hayvan popiilasyonlar1 arasindaki iliskilerin analizi i¢in mikrosatallitler
onerilmektedir (Hoffmann vd., 2004).

Mikrosatellitler genom igerisinde farklt formlardaki niikleotid permutasyonlarin
herhangi biri seklinde tandem olarak tekrarlanan kisa DNA sekanslaridir (Ellegren, 1995).
Kisa diziler olmalarimin avantaji klonlama, dizi analizi ve PCR islemleri minisatellitlere
gore daha kolay yapmalaridir. Giiniimiizde pek ¢ok tiir i¢in ¢ok sayida mikrosatellit primeri
vardir. Mikrosatellit parca uzunluk analizleri floresan etiketli primerler kullanilarak
otomatik DNA dizi analizi cihazi araciliiyla ¢ok kolay ve etkili olarak yapilabilmektedir.
Mikrosatellitlerin en 6nemli bir 6zellikleri polimorf olmalaridir. Mikrosatellitler temelde
tim popiilasyonlar i¢in ayn1 6zelliklere sahip olsalar da bireyden bireye degisen farkliliklari

da vardir (Hearne, 1992).
1.1. Mandalarin Gruplandirilmasi

Mandalar, genel yap: itibariyle Afrika yabani mandasi ve Asya mandasi olarak
siiflandirilirlar. Mandalarin evcil ve yabani olmak iizere 70’den fazla farkli tiirii vardir.
“Nehir (Irmak) Mandas1” ve “Bataklik Mandas1” olarak 2 sinifa ayrilir. Hindistan'a 6zgii
nehir mandasi, et ve siit igin yetistirilen {iretken karigik irklardir. Cin ve Giineydogu Asya'da
Carabao olarak bilinen bataklik mandasi siit liretimine adapte olmayip hem gift¢ilik hem de
et liretimi igin kullanilmaktadir (Kiigiikkebapg¢1 ve Sahin, 2002). Tiirkiye'deki manda, nehir

mandasinin bir alt grubu olan Akdeniz mandasinin soyundan gelmekte ve Anadolu mandasi



olarak adlandirilmaktadir (Soysal vd., 2005). Mandalarin gruplandirilmasi Sekil 1.1.’de ki
gibidir (Ligda, 1998).

| l
Afrika Yabani Asya
Mandasi Mandasi
|

! l

Sekil 1.1. Manda irklarina ait genel gruplandirma (Ligda, 1998)

Mandalarin gruplandirilmasi asagidaki gibidir (Metry, 1996):
1.1.1. Afrika Yabani Mandasi (Syncerus)

Afrika yabani mandasi 3 alt gruba ayrilmaktadir. Bunlar;

Cape Mandasi (Syncerus caffer caffer), Savan mandas1 (Syncerus caffer equinoctialis)

ve Kongo mandasi (Syncerus caffer nanus)’dir.
1.1.2. Asya Mandasi (Bubalus)
Asya mandasi ise yabani manda ve evcil manda olmak tizere iki gruba ayrilir.
1.1.2.1. Yabani Manda

Yabani manda 3 alt gruba ayrilmaktadir. Bunlar;

Arni (Hint) mandas1 (Bubalus arnee), Anoa mandasi (Bubalus depressicornis) ve

Tamarao mandasi (Bubalus mindorensis)’dir.



1.1.2.2. Evcil Mandalar

Genellikle “water buffalo” olarak isimlendirilen evcil mandalar, Bataklik (Swamp)
mandalar1 ve Nehir (River) mandalari olmak {izere 2 alt grubta incelenir. Nehir

mandalarindan bazilar1 sunlardir;
Nilli-Ravi, Murrah, Kundi, Surti, Jafarabadi, Mehsana, Toda ve Akdeniz Mandas1’dir

Akdeniz Mandasi

Akdeniz mandas1 diinyada Tiirkiye, Azerbaycan, Irak, Iran, Afganistan, Misur,
Brezilya, Bulgaristan, Romanya, Macaristan, Arnavutluk ve Italya’da yetistirilmektedir.
Yetistirildikleri iilkenin iklimine ve beslenme olanaklarina gore viicut yapilari, verimleri ve
viicut 6l¢iileri farklilik gostermektedir (Sekerden, 2001). Kokeni nehir mandalarindan gelen
Akdeniz mandalar1 genelde diger bataklik mandalar1 ve Asya mandalarina gore daha kisa
boynuzludur ve Pakistan mandalari1 adlarin1 Hindistan’daki yetistikleri bolgeden alir. Asya
mandalar1 evcillestirilip bu bolgelere getirilmislerdir. Arap topluluklart ile 7. yiizyilda
Urdiin ve Misir’a getirilen bu manda irki Miisliimanlar tarafindan Avrupa’ya kadar
gelmistir. Mezopotamya olarak adlandirilan cografya ¢ok daha onceleri evciltme merkezi
olarak bilinmektedir. 6. yiizyilda Avar Hani’nin, Italyan Lombard Krali Agiluf’a, hediye
olarak manda gonderdigi bilinmektedir. Olasiliklardan biri 13. yiizyilda Hagli seferleri
sirasinda Avrupa’ya c¢ok sayida mandanin gotiriildiigiidir. Resim 1.1°de Akdeniz

mandasina ait gorsel yer almaktadir.

Resim 1.1. Akdeniz mandasi (Ciftlikkdy/Aydin)



Anadolu Mandasi

Yiizyillardir Anadolu’da var olan Anadolu mandasi Tiirkiye ile 6zdeslesmis bir
Akdeniz wrkidir. Diinyada ki diger manda irklarina gore kalin ve bodur bir viicut yapisina
sahip kiigiik ciisseli zayif ve ince yapilidir. Anadolu mandasinin meme, tirnak ve boynuzlari
siyahtir. Derisi uzun killarla ortiiliidiir ve belirgin bir isareti yoktur. Siit emme zamaninda
malaklarin killar1 siyah ve gozle goriiliir parlaklifa sahip, siitten kesildikten sonra 1-1.5
yaslarina kadar kizilimtirak bir renk alir. Genel yapi itibariyle ¢enelerinin alt tarafinda

sakallar1 mevcuttur (Sekerden, 2001).
Ulkemizde Mandalar farkli yerlere gore farkl isimlerle anilirlar:

Balikesir yoresinde "Dombey", I¢ Anadolu'da "Komiis" olarak ifade edilir. Afyon-
Balikesir'de yavru manda dogumundan iki yaslarma kadar "Malak" olarak adlandirilir.
Samsun cevresinde bir yasina kadar "Balak", bir iki yasina gelinceye kadar "Yasar" olarak
isimlendirilir. Bugiin siit ve et iiretiminde sigira gére daha ekonomiktir. Yiizyillar boyunca
bu hayvanlar, yerli irklarla birlikte bulunduklari bélgelerde yasamiglardir. Akdeniz
mandasindan, dogal seleksiyon yoluyla Anadolu mandasi adi verilen yerel bir tiir ortaya

cikmistir (Kok, 1996). Resim 1.2°de Anadolu mandasina ait gorsel yer almaktadir.

Resim 1.2. Anadolu mandasi (Ciftlikkoy/Aydin)



1.2. Mandalarin Bilimsel Siniflandirilmasi

Mandanin bilimsel siniflandirmadaki yeri asagida belirtildigi gibidir (Kiigiikkebapg1
ve Sahin, 2002):

Cizelge 1.1. Mandanin bilimsel siniflandirilmas1

ALEM Hayvanlar (Animales)
SUBE Iskeletliler (Chordata)
ALT SUBE Omurgalilar (Vertebrata)
SINIF Memeliler (Mamalia)
ALT SINIF Tirnaklilar (Ungulata)
TAKIM Cift Tirnaklilar (Artiodactyla/Poridigitata)
ALT TAKIM Gevis Getirenler (Ruminantia)
AILE Bos Boynuzlular (Bovidae)
ALT AILE Si1gir Benzerleri (Bovinae)
KABILE Bovini
GRUP Sigir (Bovina), Asya Mandasi (Bubalina),
Afrika Mandasi1 (Syncerina)
CINS Bubalus ve syncerus
TUR Bubalus arnee
Bubalus bubalis
Bubalus mindorensis

Sigirlarin (bovines) karakteristik yapisini bir ¢ift kalic1 ve i¢i bos boynuzlar: belirler.

Boynuzlar sigirin derisinden yukar1 dogru biiyliyen ve kafasindaki kemikten yiikselen bir

yapidir. Boynuzlar hayvanin dogumuyla ortaya ¢ikar ve hayvan yasi ilerleyinceye kadar

bliylimeye devam eder. Bovidae tiirliniin {i¢te ikisinde hem disi hem de erkek hayvanlar

boynuzludur. Fakat erkek mandalarda boynuz daha yaygindir ve kendilerini savunmak igin

kullanilir. Arastirmalar sonucunda dis yapilarina bakilarak atalarinin ot yiyiciler oldugu,

ruminantlarin ise ag1z yapisi nedeniyle bunlardan tiiredigi gézlemlenmistir.

Mandalarin sigirlardan genetik olarak ayrimi kromozom sayilaridir.

Sigirda 2n = 60 olan kromozom sayist,

Nehir mandalarinda 2n=50,

Bataklik mandalarinda ise 2n=48’djir.




1.3. Mandalarin Onemli Verim Ozellikleri
1.3.1. Manda Siitii ve Siit Uriinleri

Diinyanin bazi iilkelerinde tiiketiciler manda siitii tiikketmekte ve sigir siitiinden daha
fazla manda siitiine para 6demektedir (Ligda, 1998). Manda siitii tercihinin, hayvansal
iretimde yaygmn olarak kullanilan sentetik, kimyasal ve hormon benzeri maddeler
kullanilmadan elde edilen siit ve siit iiriinlerini giivenli ve risksiz tiikketme istegi olduguna
inanilmaktadir. Manda siitii yapisal olarak inek stitiinden daha az su, daha fazla kuru madde,
mineral, yag ve protein igerir. Manda ve diger hayvan tiirlerinin siit icerigi yoOniinden

karsilagtirilmasi ¢izelge 1.2.’de verilmistir (Oysun, 1987; Demirci vd. 1991).

Cizelge 1.2. Manda ve diger hayvan tiirlerinin siit icerigi yoniinden karsilastirilmasi (%)

Tiir Su Kuru madde | Protein | Yag Laktoz | Mineral madde
Manda 82,0 17,7 4,15 7,85 4,8 0,77
Inek 87,5 12,4 3,4 3,65 4,65 0,75
Koyun 829 |17,2 54 6,25 | 4,55 0,88
Kegci 87,1 13,0 3,7 41 4,45 0,80

Manda siitiiniin ayrict 6zellikleri olarak yiiksek kuru maddenin yaninda yiiksek yag ve
kalori icermesi 6n plandadir (Soysal, 2006). Manda siitii de inek siitii gibi bir¢ok {iriine
islenmektedir (dondurma, yogurt, kaymak, sert ve yumusak peynir, tereyagi). Cizelge 1.3’°de
diinyada manda siitlinden elde edilen peynir ve tereyagi verileri gosterilmektedir (FAO,
2020).

Cizelge 1.3. Manda siitiinden elde edilen peynir ve tereyagi (ton)

Uriin 2015 2016 2017 2018 2019

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

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

Manda siitiinden iiretilen peynirine olan talebin ana nedeni diinyanin pek c¢ok

tilkesinde organik iiriin olmasidir (Bilal vd., 2006).




Verilere gore Hindistan, 90 milyon tonla diinyanin en yiiksek manda siitii tireticisidir.

Tiirkiye’de ise manda siitii iiretimi 78 bin ton olarak bildirilmistir (FAO, 2020). 2020 yili

diinya manda siitii tiretimi ¢izelge 1.4°de verilmistir.

Cizelge 1.4. 2020 y1l1 diinya manda siitii tiretimi

1.3.2. Manda Eti ve Et Uriinleri

= Hindistan
= Pakistan
= Cin
Misir
= Nepal
= jtalya
m Endonezya
= iran

= Tlrkiye

Manda hem et {iretimi hem de siit iiretimi igin yetistirilmektedir. Filipinler'de tiiketilen

tiim etlerin yarisindan fazlasi manda etidir. Geleneksel Azerbaycan yemegi dolma, manda

etinden yapilir. Misir'da sadece birkag aylik olan mandalar salam ve sucuk yapimi igin

ayrilmaktadir. Manda ve sigir etinin kimyasal bilesimi ¢izelge 1.5'de gdsterilmistir.

Cizelge 1.5. Manda ve si1g81r etinin bilesenleri (100 gr)

Bilesen Manda Sigir
Kalori (kkal) 131,0 289,0
Protein (gr) 26,8 24,0
Yag (gr) 18 21,0
Kolesterol (gr) 61,0 90,0
Mineral (mg) 641,8 584,0
Vitamin (mg) 21,0 18,5

Sigir etine kiyasla %40 daha az kolesterol ve %55 daha az kalori, daha fazla protein

ve mineral igermektedir (Soysal, 2006). 5,4 pH degerinde manda etinin soguk kosullarda




cekme derecesi %2, nem igerigi %7,6, protein igerigi %19 ve kil igerigi %]1'dir (Ligda,
1998).

Verilere gore diinyada mandadan iretilen et mitar1 yaklasik 5 milyon tondur.
Hindistan yaklasik 1,7 milyon ton et ile en biiyiik iretici iilke olarak goriilmektedir.
Tiirkiye’de tiretilen manda eti ise 491 tondur (FAO, 2020). Manda eti tiretimi ¢izelge 1.6’da

verilmistir.

Cizelge 1.6. 2020 yillarinda diinyada manda eti tiretimi (Ton)

\\ = Hindistan = Pakistan
I Gin Misir
‘ = Nepal = Filipinler
m Vietham = Myanmar
= Endonezya = Tayland
= Laos = jtalya
Kambogya Malezya
iran Banglades
= [rak Sri Lanka
= Tirkiye = Suriye
= Timor-Leste = Bulgaristan
® Yunanistan = Brunei
Butan Guam

1.4. Mandalarin Fizyolojik ve Biyolojik Ozellikleri

Manda tiirleri yeni dogdugunda viicutlar1 kalin, uzun tiiylere sahiptir. Yaslandikga
killar dokiilmeye baglar, arkada ve ortada incelir. Mandalar 12 ila 14 aylikken uzun, ince
tilyler viicutlarindan tamamen dokiiliir. Mandanin 6 aylik ortalama canli agirlign 145-155

kg'dir (Yilmaz, 2013).

Alinda, kuyrugun ucunda ve bacaklarda beyaz lekeler olabilir. Murrah, Nilli-Ravi,
Kundi tiirleri koyu gri renkte, siyahtir. Kahverengi manda Hindistan, Pakistan ve

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

Viicut 1s1s1 37,5 ile 39 °C arasinda degisir. Mandalar giineste gevis getiremez, kaprisli
olur, tiikiiriik salgilar ve burun akintist artar. Yikanarak viicut sicakliklarini dogal kosullara
adapte ederler. Malaklar 1siya daha duyarlidir. Mandada kalp hiz1 yas, cinsiyet, mevsim,
sicaklik ve nem gibi bircok cevresel faktorden etkilenir (Yilmaz, 2013). Kalp hiz1
malaklarda dakikada 62-72, erigskinlerde 40-54'tiir. Mandadaki ortalama solunum hizi
dakikada 20 ila 27 nefestir (Soysal, 2009).



1.5. Diinyada ve Tiirkiye’de Manda Varhg:
1.5.1. Diinyada Manda Varh@

Her gegen yil diinyada manda varligi giderek artmaktadir. 2020 yili itibariyle 230
milyonu ge¢mistir (FAO, 2020). Diinyada 1961-2020 yillar1 arasinda manda sayis1 gizelge

1.7°de verilmistir.

Cizelge 1.7. Diinyada 1961-2020 yillar1 arasinda manda sayist

250000000
200000000
150000000
100000000

50000000

0
1961 1970 1980 1990 2000 2010 2019 2020

Diinyada 100 milyondan fazla manda varligi ile Hindistan ilk siradadir. Hindistan’1
sira ile Pakistan ve Cin takip etmektedir (FAO, 2020).

Asya kitas1t %97,4 ile diinya manda varliginin nerdeyse tamamini barindirmaktadir
(FAO, 2020). Afrika kitasi diinya manda varliginin %1,7’sine (Misir), Amerika kitasi
%0,7’sine (Brezilya) ve Avrupa ise %0,2’sine sahiptir (Sekil 1.2).

Kitalara Gére Manda Varlig1 (%)

Sekil 1.2. Kitalara gére manda varligi (%) (FAO, 2020)
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1.5.2. Tiirkiye’de Manda Varhg

Ulkemizde manda popiilasyon sayis1 1961 yilinda 1 milyondan fazla iken, 2021 yili
may1s ay1 verilerine gore 186 bin basa kadar gerilemistir (TUIK, 2021). 1961-2021 yili

Tiirkiye’de manda varlig1 degisimi cizelge 1.8’de gosterilmistir.

Cizelge 1.8. 1961-2021 y1l1 Tiirkiye’de manda varligr degisimi
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Manda iilkemizin her bdlgesinde yetistiriciligi yapilan bir hayvandir. Ulkemizin
manda varligi agisindan en onemli bolgesi Karadeniz bélgesidir (TUIK, 2021). Cizelge

1.9°da ililkemizdeki bolgelere gére manda dagilimi gosterilmistir.

Cizelge 1.9. 2021 yili Tiirkiye’de bolgelere gére manda varligi

70000 35,00%
60000 30,00%
50000 25,00%
40000 20,00%
30000 15,00%
20000 10,00%
10000 I 5,00%

0 0,00%

Karadeniz ~ Marmara Dogu ic Anadolu  Giineydogu Ege Akdeniz
Anadolu Anadolu

Tiirkiye’de manda sayisi en fazla olan il yaklasik 24 bin manda varligi ile Samsun’dur
TUIK, 2021). Ulkkemizdeki manda varlig1 en fazla olan 10 il gizelge 1.10°da gdsterilmistir
(Cizelge 1.10).
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Cizelge 1.10. 2021 yili Tiirkiye'de manda varligi en yiiksek olan 10 il
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1.5.2.1. Aydin ili Manda Varhg

Aydm ilinde toplam 407 bas manda varlig1 mevcuttur. flgelere bakildiginda 208 bas
ile Kuyucak, 132 bas ile Bozdogan, 27 bas ile Soke, 22 bas ile Efeler, 11 bas ile Nazilli, 6
bas ile Yenipazar, 1 bas ile Incirliova gelmektedir (TUIK, 2021). 2021 yili Aydin ilgelere

gbre manda dagilimi ¢izelge 1.11°de verilmistir.

Cizelge 1.11. 2021 y1l1 Aydin ilgelere gére manda dagilimi

27

. \

® Kuyucak = Bozdogan = Stke Efeler = Nazilli = Yenipazar ®incirliva

Aydm ili bu manda varlig ile Tiirkiye’de 50. siradadir. 2018 Mart ayinda Manda

Yetistiricileri Birligi Kurulmus ve varligina devam etmektedir.
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1.6. Marker Sistemleri ve Genetik Karakterizasyon Calismalarinda Kullanim

Alanlar

Hayvancilikta genetik gelisim, fenotipik verilere dayanmaktadir ve damizlik degerini
tahmin etmek i¢in fenotip ve soy bilgisi yaygin olarak kullanilmaktadir (Henderson, 1984;
Montolda ve Herrera, 1998). Fenotipik secilimin etkinligi, diisiik kalitim derecesi veya
Olciilemeyen Ozellikler ile azalir ve sonu¢ olarak damizlik degerini tahmin etmek igin
giivenilir, daha kesin yontemler gelistirmeye ihtiya¢ vardir (Vanli, 1987; Schwerin vd.
1995).

Kantitatif 6zelliklerdeki nispeten yavas genetik ilerleme, bazi 6zelliklerin sadece bir
cinsiyetteki performans i¢in O6l¢iilebilmesi, birgok genin bu konuda faaliyet gostermesi ve
cevresel faktorlerin Onemli etkileri olmasi gergeginden kaynaklanmaktadir. Ayrica,
generasyon araliginin uzatilmasi ve yillik genetik ilerleme hizinin azaltilmasi, sadece
yetiskin hayvanlarda performans 6zelliklerinin dlgiilmesinde etkilidir (Lara vd., 2002). Bu
nedenle seleksiyonun erken yaslarda uygulanabilmesine imkan saglayacak ve genetik
degerin tahmininde basariy1 arttiracak kan gruplari, protein polimorfizmi, SNP c¢ipleri,
mikrosatellitler ve son teknoloji dizileme analizleri gibi araglara beklenti artmistir (Lin vd.,
1992).

Ciftlik hayvanlarinin seleksiyonunda molekiiler biyoloji tekniklerindeki geligsmeler
umut verici yeni yaklasimlar gostermektedir. Marker destekli se¢im ¢alismalarinda (MAS)
nicel 6zellik lokuslarinin (QTL) tespiti ¢cok onemlidir. Molekiiler belirtegler kullanilarak,
stirekli 1yilestirme yontemleri ile ¢oziilemeyen bazi problemlerin ortaya ¢ikmasinin oniine

gecmek miimkiindiir (Kinghorn vd., 1994).

Bugiin, belirtegler genellikle genomun belirli bir bdolgesini tanimlamak igin
kullanilmaktadir. Genom analizi ve genetik ¢alismalarda ti¢ farkli markor kullanilmaktadir.
Bu belirtegler; Morfolojik, protein ve DNA belirtegleri. PZR'nin genetik ¢alismalarda
kullanilmasindan sonra, PZR tabanli belirteglere yiiksek Oncelik verilmistir. Genetik
karakterizasyon calismalarina alloenzimler, biyokimyasal belirtegler, mitokondriyal DNA
ve Y kromozomuna 6zgii belirtegler de dahil edilmistir. PCR analiz ¢alismalari esas olarak
DNA markdrlerinin, o6zellikle polimorfik mikrosatellit markorlerinin kullanimini igerir.
Molekiiler biyoloji alanindaki son gelismelerle birlikte, tek niikleotid polimorfizmi (SNP)
analizi, mikrosatellitlerle birlikte kullanilabilir, bu da daha ucuz ve daha hizli

gerceklestirilmesini saglar (Liu, 1998).
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1.6.1. Morfolojik Markerler

Cok sayidaki morfolojik belirte¢ kullanimina insan, hayvan ve bitki genetigi
calismalarinda yer verilmektedir. Ilk morfolojik belirtecler ile yapilan calismalarda basit
Mendel kalitimi gosteren boynuzluluk, kanat yapisi, goz ve deri rengi gibi fenotipik
ozellikler arastirilmistir. Morfolojik belirteclerin = ¢alismalarda kullanim  kolayligi
saglamasina ragmen allel sayilarinin olduk¢a az olmasindan kaynakli da sinirhilik gosterir

(Liu, 1998).
1.6.2. Protein Markerleri

Amino asit kompozisyonlari, molekiiler yapilar ve antijen-antikor iliskilerindeki
farkliliklar nedeniyle bagimsiz olarak var olan proteinler i¢in farkli aleller vardir.
Proteinlerin molekiiler boyutlar1 ve amino asit dizilimlerindeki farkliliklar nedeniyle jel
elektroforezinde kolaylikla gozlenebilir ve genetik belirteg olarak kullanilabilir (Ozsensoy
ve Kurar, 2012).

Genetik ¢aligmalarin analizi, kan antijenleri ve izoenzim belirtegleri ilk olarak protein
polimorfizm arastirmalarinda kullanilmistir. Izoenzimler, bir enzimin alternatif formunda
bulunur ve enzimatik aktiviteye sahip olmalarina ragmen elektroforetik hareketleri farklidir

(Liu, 1998).

Genetik calismalarda kan ve doku protein belirteglerinin kullanimi yaygindir. Bununla
birlikte, genomun 6zellikle belirli bolgelerinde toplanmasi, diisiik polimorfizm seviyeleri,
spesifik kan Orneklerine ihtiyag duyulmasi, analiz i¢in yiliksek emek ve zaman
gereksinimleri gibi olumsuz yonlerden dolayr kan grubu ve protein belirteglerinin yerini

DNA bazli belirtegler almaktadir (Kurar, 2001).
1.6.3. DNA Temelli Markerler

DNA markorleri, belirli bir tiir icindeki popiilasyonlarda farkli bireylerde polimorfizm
gosteren DNA bolgeleridir ve glinlimiizde genetik varyasyonu belirlemek i¢in tercih edilen
yontemlerden biri haline gelmistir (Liu, 1998). Polimeraz zincir reaksiyonunun (PZR)
kesfinden sonra, genetik ¢alismalarda PZR'den tiiretilen markorler tercih edilmistir. Mullis
ve Faloona (1987) tarafindan bilimsel alanda ilk kez sunulan PZR teknolojisi sayesinde,

genomda istenilen spesifik bolgelerin "in vitro" kosullarda ¢ogaltilmasi ve jel elektroforez
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teknikleri kullanilarak goriintii elde edilmesi miimkiindiir. Artik giiniimiizde yaygin olarak

kullanilan bir prosediir haline gelmistir.
1.6.3.1. Restriksiyon Parca Uzunluk Polimorfizmi (RFLP)

RFLP yontemi, restriksiyon endoniikleaz enzimlerini kullanir. Restriksiyon
endontikleazlari, restriksiyon bolgeleri olarak adlandirilan yalnizca ¢ift sarmalli DNA'nin
belirli baz dizilerini tanir ve diziyi bu bolgelerde parcalar. Restriksiyon endoniikleazlari,
DNA baz dizisinde belirli bir dizideki niikleotidlerin spesifik tanima dizilerinin bélgelerini
tanir ve bu dizide belirli bir pozisyonda keserek DNA'y1 ikiye bdler. Her restriksiyon
endoniikleaz enziminin spesifik bir bolinme bolgesi vardir ve DNA dizisindeki dizi
farkliliklar1 RFLP teknolojisi kullanilarak kolaylikla tespit edilebilir. Restriksiyon enzimi ile
parcalanmis DNA, agaroz veya poliakrilamid jel -elektroforezi iizerinde boyut
fraksiyonlarina ayrilir. Bu nedenle, genom boélgesindeki farkli restriksiyon enzimi boliinme
bolgeleri, bireyler arasinda farkli DNA parca profilleri olusturur. RFLP belirtecleri
benzersiz sira bilgisi gerektirir. Polimorfizm orani ¢ok yiiksek oldugu icin soy agaci ve
harita analizlerinde tercih edilen markor sistemlerinden biridir. Analizin dezavantajlari,
teknolojik olarak pahali, uzun ve yorucu bir siire¢ olan RFLP markdr sistemini iiretmek i¢in

yeterli miktarda DNA'ya ihtiya¢ duyulmasidir (Botstein vd., 1980).
1.6.3.2. Tek Zincir Konformasyon Polimorfizmleri (SSCP)

Tek sarmalli konformasyonel polimorfizm (SSCP), denatiire edici olmayan kosullar
altinda elektroforetik hareketliligi degistirmek i¢in tek sarmalli bir DNA molekiiliindeki tek
veya coklu niikleotid farkliliklarinin etkisine dayanan mutasyonlari, O6zellikle nokta
mutasyonlarini saptamak igin bir yontemdir (Orita vd., 1989). PCR ile amplifiye edilen
DNA molekiilii, uygun sicaklikta denatiirasyona tabi tutularak c¢ift sarmalli yapisi tek
sarmalli yapiya donistiiriiliir ve poliakrilamid jel elektroforezinde gozlemlenir. DNA
molekiilleri jel elektroforezinde farkli bant profilleri gostererek varyasyonlarin saptanmasina
olanak saglar. SSCP; teknik olarak basit olmasina ragmen, her mutasyon i¢in farkli ortamlar

yaratma ihtiyaci bu teknigin ana dezavantajidir ve uygulanabilirligini sinirlar (Liu, 1998).
1.6.3.3. Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA (RAPD)

Rastgele c¢ogaltilmis polimorfik DNA (RAPD) markorleri ilk olarak Williams vd.
(1990), tarafindan bilime sunulan PZR tabanli bir tekniktir. DNA molekiilii rastgele
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niikleotid dizili bir primer kullanilarak amplifiye edilir ve elektroforez jeli {izerinde

olusturulan farkli bant profiline gére DNA polimorfizmi saptanir.

RAPD belirteglerinin kullanildig1 ¢alismalarda, ayni lokustaki iki farkli alel, belirli bir
boyutta bantlarin yoklugu veya varligi igin degerlendirilir. RAPD markorlerinin avantajlari,
DNA dizi bilgisi gerektirmemeleri, diger yontemlere gore daha ucuz olmalar1 ve diger PZR
tabanli yontemlere gore kisa siirede sonu¢ vermeleridir. Baslica dezavantaji, diger

belirteglere kiyasla diisiik glivenilirligidir (Williams vd., 1990).
1.6.3.4. Cogaltilmis Par¢a Uzunluk Polimorfizmi (AFLP)

Amplifiye Fragman Uzunlugu Polimorfizmi (AFLP) teknigi, parcalanmis genomik
DNA molekiillerinin restriksiyon endoniikleaz enzimleri ile seg¢ici PCR amplifikasyonuna
dayanir. Bu yontem {i¢ temel adimdan olusmaktadir; DNA'nin enzimlerle béliinmesi ve
oligoniikleotid adaptdrlerinin ligasyonu, secici PCR teknikleri ile kesilen bdlgelerin
amplifikasyonu ve poliakrilamid jelde amplifiye edilen bdlgenin analizi. Restriksiyon
endoniikleaz enzimleri ile kesilmis DNA fragmani, niikleotid dizi bilgisi olmadan jel
elektroforezi ile gorsellestirilebilir. AFLP marker sistemleri parmak izi analizinde yaygin
olarak kullanilmaktadir ve RFLP teknigine kiyasla daha az DNA ile ¢alismay1 saglayan hizli
ve kolay bir teknik oldugu iddia edilmektedir (Vos vd., 1995).

1.6.3.5. Tek Niikleotid Polimorfizmleri (SNP)

Tek niikleotid polimorfizmleri (SNP'ler) genellikle bireyler arasinda DNA
molekiiliiniin herhangi bir bolgesinde tek niikleotid degisiklikleri olarak ifade edilir. DNA
molekiiliinde ¢ok yaygimn olan bu belirtegler, yaklagik 500-1000 baz giftinde (bg) bulunur,
fakat ayn1 zamanda genin protein kodlamayan intron ve protein kodlayan ekson
kisimlarinda da bulunur (Wang vd., 1998). SNP belirtegleri genellikle iki alele sahiptir ve
daha diisiik polimorfizmlere sahiptir, bu da veri taban1 ve polimorfizm dizi bilgisi gerektiren
bir katalog gerektirir (Smigielski vd., 2000).

1.6.3.6. Mikrosatellitler

Mikrosatellitler, — genomdaki  mono-, di-, tri- veya tetraniikleotitlerin
diizenlemelerinden olusur. Bir sitede birbiri ardina goriinen rastgele tekrarlara kisa tandem

tekrarlar1 (STR'ler) denir. Kisa dizi tekrar1 (STR) dizileri 1-6 niikleotit uzunlugundadir ve
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tekrarlardan olusan isaretleyicilere mikro uydular veya Basit Dizi Tekrarlar1 (SSR) denir

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

Genomdaki 9 ila 100 bp'lik dizi tekrarlari, degisken sayida tandem tekrar1 (VNTR'ler)
veya mini uydu isaretleri olarak tanimlanir. Mikro uydularin tekrar sayisi genellikle 100

defadan, kiiciik uydularin tekrar sayisi ise 1000 defadan azdir (Liu, 1998).

Mikro uydular, prokaryotik ve Okaryotik genomlarin herhangi bir bolgesinde
bulunabilir. Mikrosatellitlerin prokaryotlarda bir¢cok biyolojik islevi olmasina ragmen
okaryotik hiicrelerdeki rolleri tam olarak anlasilamamustir (Bennett, 2000). Mikrosatellit
markerler, genel olarak iki niikleotidli tekrarlardan [(CA)n] olusmaktadir (Ellegren vd.
1997; Bruford vd. 2003).

Mikro uydular1 ¢evreleyen DNA dizileri bir tiiriin bireyleri arasinda yaygin olmasina
ragmen, mikro uydu tekrarlar1 bireyler arasinda ve hatta birey ic¢indeki homolog
kromozomlar arasinda farklilik gosterebilir. Ug niikleotid tekrarli mikro uydular ~ ve iki
niikleotid tekrarli mikro uydular 0 polimorfik o&zellige sahiptir (Metta vd., 2004).
Mikrosatellitler, yiikksek polimorfizm oranlari, genomda genis varligi ve kullanim kolayligi
nedeniyle bircok molekiiler biyoloji ¢alismasinda yaygin olarak kullanilmaktadir (Weber ve
May, 1989; Liu, 1998). Mikrosatellit DNA’ya ait gorsel Sekil 1.3.’de gosterilmistir (Saeed,
Wang ve Wang, 2016).

————————— 1 R ONIOZOM
L
[ T>AT[><T<T/ PNa

—
Mikrosatellit (1-6 bp)

. =

CICICICICICICICT
CICICICICICICICT
CICICICICICICICT

Mikrosatellitler icin Ornek Dizi

Sekil 1.3. Mikrosatellit DNA’ya ait gorsel (Saeed, Wang ve Wang, 2016).
1.7. Genetik Cesitlilik ve Genetik Karakterizasyon

Genetik ¢esitlilik, belirli bir cografi bolgede yer alan ve o bolgede yaygin olan canli

tiirlerinin genetik Ozellikleri ile bu tilirlere ait irklar ve iginde bulunduklari ekosistem
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arasindaki etkilesimin dogasi olarak tanimlanmaktadir. Hayvancilikta 1slah programlarinin

temeli genetik ¢esitlilige dayanmaktadir (Ceriotti vd., 2003).

Evcil hayvanlarin genetik gesitliligi, irk i¢i ve wrklar arasi olarak ikiye ayrilir. Genetik
karakterizasyon caligmalari, irk i¢i ve irklar arasi genetik cesitliligin belirlenmesinde ve

irklarin tanimlanmasinda biiyiik 6nem tagimaktadir.

Kan ve siit proteini polimorfizmi 1980'lerde diinyada ve Tiirkiye'de yerel irklarin
genetik bilgilerini ve bazi performans ozelliklerini incelemek igin kullanilirken, molekiiler
biyolojideki son gelismelerle birlikte, mikro uydu belirteglerine dayali GWAS (genom
capinda), SNP'ler ve genom analizi, iliskilendirme ¢alismasi) daha yaygimn hale gelmektedir
(Cafion vd. 2001; Kang vd. 2009; Molaee vd. 2009).

Ilk evcillestirme alanlarin1 belirlemek igin arkeolojik ve genetik karakterizasyon
caligmalar yiriitilmektedir. Sigir, manda, ke¢i, koyun ve domuzlarin ilk evcillestirildigi
bolgelerin Asya'nin iki farkli bolgesi oldugu bilinmektedir. Bu bolgelerin en eskisinin
Anadolu ve Mezopotamya oldugu ve bu bdlgeden irklarin diinyaya yayildigi kanisina
vartlmistir (Loftus vd. 1994; Luikart vd. 2001; Troy vd. 2001; Hiendleder vd. 2002;
Cymbron vd. 2005).

Genetik karakterizasyon caligmalarinda en ¢ok tercih edilen mikro uydularin yani sira
cesitli biyokimyasal markor sistemleri, mtDNA, Y kromozomuna 6zgii mikro uydular ve
ayrica SNP markorleri de agirlikli olarak kullanilmaktadir. Ayrica soyagaci kayitlar1 da
genetik karakterizasyon caligsmalarinda kullanilmaktadir (Trinderup vd. 1999; Honda vd.
2006).

Sigir irklarinda mikro uydu markéri ile analiz edildiginde Taurin ve Zebu da gen
akisina rastlanmamistir. Ancak mikro uydu belirtegleri, Y kromozomu ve mtDNA'nin
kullanildig1 ¢aligsmalar birlikte degerlendirildiginde Zebu'dan gen akisi olmustur (Liron vd.,
2006).

PZR teknolojisinden Once bitkilerde, kabuklu deniz hayvanlarinda ve hayvanlarda
birgok markor sistemi kullanilirken, PZR teknolojisi ile mikro uydular ve SNP'ler daha
yaygin hale gelmistir. Son yillarda molekiiler alandaki gelismelerle birlikte SNP markorleri
lizerine yapilan caligmalar artmis ve SNP ¢ipleri yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir

(Muir vd. 2008; Yan vd. 2009; Zhu vd. 2012).
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1.8. Mikrosatellit Markerlerin Uygulama Alanlari
1.8.1. Ebeveyn Tayini

Hayvan akrabaliklarindan ortaya c¢ikan veriler ile damizlik sayisinin Glgililmesinde
ebeveyn tespiti 6nemli bir faktordiir. Ebeveyn analizlerindeki molekiiler belirteglerin (>
%90), kan grubu (%70-90) ve diger biyobelirtegleri (%40-60) kullanan testlerden daha
saglikli oldugu belirtilmistir (Geldermann, 1990). Ebeveyn tayinleri, mikro uydu DNA
markorlerinin - polimorfik oldugu gerg¢egine dayanmaktadir (Jeffreys vd., 1985).
Mikrosatellit belirtecleri, ¢iftlik hayvanlarinda PZR tabanli ebeveyn belirlemede basarili bir
sekilde kullanilmigtir (Mitra vd., 1999). Glowatzki-Mulis vd. (1995), sigirlar iizerinde ii¢
mikro uydu isaretleyiciden olusan iki primerin karisimini kullanarak yaptiklari arastirmada,

ebeveyn belirlemesinin %99 dogru oldugunu goéstermistir.
1.8.2. Genetik Uzakhgm Tahmini

Genetik mesafeleri belirlemek i¢in mikro uydu isaretleyiciler, AFLP, RAPD ve SNP
teknikleri kullanmilmaktadir (Ivgin ve Bilgen, 2002; Erhardt ve Weismann, 2007; Negrini vd.
2007; Elmaci vd. 2007; Tapio vd. 2010). Genetik mesafelerin tahminleri, farkli irklar veya
popiilasyonlar arasindaki suslari tanimlamaya, soy bilgisini dogrulamaya ve zaman iginde
tirlerdeki genetik farkliliklart degerlendirmeye 6nemli bir katkidir (Mitra vd., 1999). Tapio
vd. (2010), Avrasya’nin kuzeyinde yetistiriciligi yapilan 52 koyun irkinda genetik iligkiyi

belirlemek i¢in 20 mikro uydu isaretleyici kullanmistir.
1.8.3. Genom Haritalarmin Olusturulmasi

Genom haritas1 olusturulurken lokuslar veya markorler, aralarindaki rekombinasyon
oranlar1 dikkate alinarak genetik haritaya yerlestirilir. Rekombinasyon birimleri, yaklasik

106 baza karsilik gelen 1 c¢M ile santiorganlarda (cM) ifade edilir (Rhodes vd., 1998).

Insan Genom Haritas1 1990 yilinda baslatildi ve tamamlandiginda 20.000-25.000 gen
tamimlandi. Insan Genom Projesi, diger tiirlerin genom haritalarinin kisa siirede
olusturulmasina 151k tuttu (Baltimore, 2001). Genom haritalarinin olusturulmasinda farkl
yaklagimlar kullanilmaktadir. Bu yoOntemler; in situ hibridizasyon, baglama ve
karsilastirmali  haritalama olarak bilinir. Ciftlik hayvanlarinin  genomik haritalari
olusturulurken daha ilgili ve karsilastirilabilir bir kartografik yontem tercih edilir (Womack,
1997).
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1.8.4. Kantitatif Karakter Lokuslarimin Belirlenmesi

Dogumdaki yavru sayisi, agirliktaki artig, siit tiretimi, Kirli yapag: iiretimi ve hastalik
direnci gibi 6zellikler hem g¢evresel hem de genetik faktorlerden etkilenen nicel 6zelliklerdir
(Bovenhuis vd. 1997; Beuzen vd. 2000; Sonstegard vd. 2001). QTL'nin tespiti ve
dogrulanmasi karmasik, zaman alic1 ve ¢ok pahali bir yoldur, ancak ayn1 zamanda ¢ok karli

bir ticari geri doniisiim saglar (Van Marle-Koster ve Nel, 2003).

Mikrosatellit lokuslarinin alellerindeki niikleotid tekrarlarinin sayisi bireyden bireye
degisir ve bu farklilik lokusta yiiksek polimorfizmle sonuglanir. Bir mikrosatellitin her
lokusu, biri anneden digeri babadan gelen iki alel igerir. Her tekrar formu tek bir alel ile
iligkili oldugundan, ayn1 lokusta biri anneden digeri babadan gelen iki alel farkli tekrarlama
oranlar1 gosterir. Bir mikrosatellit lokusunun iki alleli ayni tekrar numarasina sahipse jel
iizerinde tek ¢izgiler olarak goriiniirler ve homozigotlardir, tekrar sayilar1 birbirinden
farkliysa jel tizerinde ¢ift gizgiler olarak goriiniirler ve heterozigot olarak kabul edilirler
(Agaoglu ve Ertugrul, 2010).

Homozigot AA Homozigot BB
o 11T T T => [TTTTTTTTT] <=
= NN e = [TTTTITTTT <=
(150 bp) (148 be)
. BB 1B ‘
150 be | e — Heterozigot AB
148 be -_— — = [TTTTTTT] <= ‘
PRIMER
146 be
= [T <= -
111
Mikrosatellit Tekrarlan

Sekil 1.4. Ayni lokusta farkli tekrar sayilarina sahip mikrosatellit allellerinin jel goriiniimii

(Agaoglu ve Ertugrul, 2010)

Mikrosatellit dizileri tiim organizmalarda mevcuttur ve islevleri tam olarak
anlasilamamistir (Ramel, 1997). Bu diziler genellikle DNA'nin "kodlamayan" bolgelerinde
bulunurken, "kodlayan (protein kodlayan)" kisimlarda bulunanlar genellikle patojenik
olarak kabul edilir (Moxon ve Wills, 1999). DNA'nin kodlanmayan bolgeleri daha once
"Cop DNA" olarak biliniyordu ve bu boliimiin gereksiz bilgi materyalleri igerdigi iddia
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edildi. Sonraki yillarda yapilan bilimsel arastirmalar, ¢6p DNA'nin aslinda ¢ok degerli
genetik bilgiler icerdigini gosterdiginden, DNA'nin kodlanmayan kismiyla ilgili arastirmalar

hiz kazandi.

Degisken sayilara ve farkli tekrar motiflerine sahip mikrosatellitler oldukca
kararsizdir, yiiksek polimorfizm gosterir ve genom boyunca yaygindir. Genomda
tekrarlayan kisa veya uzun DNA parcalarinin varligi, tiirlerin evrimsel kdkeninin
arastirtlmasinda ¢ok faydalidir (Kiinzler vd., 1995). Bu sekilde PZR ile oksidasyonun gen
haritalamasi, kanser arastirmalari, adli tip ve ayn tiiriin popiilasyonlarindaki organizmalarin
genetik karsilastirmasi gibi birgok farkli alanda kullanilmaktadirlar. Ayrica Mikrosatellit
DNA Polimorfizm Teknigi PZR tabanli oldugu igin diger bircok teknikten diistlindiir.
Mikrosatellit DNA Polimorfizm Teknigi kullanilarak bir organizmanin genotipinin
belirlenmesinde 4 ana adim vardir. Bu adimlarin dikkatli ve dogru uygulanmasi, verilerin

gercekleri yansitacak sekilde bulunmasini saglar (Un vd,. 2000).
1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu, DNA'min bulundugu hiicrelerden ayrilmasi olarak tanimlanabilir.

Basarili DNA izolasyonu temel olarak {i¢ adimdan olusur;
1. Lizis (hiicre patlamasi)
2. Proteinlerin Uzaklastirilmasi
3. DNA’nin farkli molekiillerden ayrigtirilmasi
2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)

Basitce tanimlandiginda PZR, aslinda herhangi bir canli organizmanin genomik
DNA'sinda bulunan farkli islevler icin 6zellesmis genlerin bolgelerini in vitro kosullarda

cogaltabilen bir DNA sentez yontemidir. PZR temel olarak ii¢ adimdan olusur;

1) Ayirma (denatiirasyon); DNA'nin ¢ift sarmalli formunun yiiksek sicakliga
(94°C) maruz birakilarak tek sarmalli hale geldigi asamadir.

2) Baglanma (annealing); incelenen primerler, uygun sicaklik kosullari altinda
DNA'daki hedef gen boélgelerine baglanir. Her primerin benzersiz bir annealing
sicaklig1 vardir.

3) Uzama (extension); PZR'de kullanilan Taqg DNA Polimeraz enziminin ideal
calisma sicakligr 72 °C'dir ve hedef bolgeye baglanan primerler bu enzim tarafindan

uzatilir.
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3. DNA Miktar Tayini vet Kalite Kontrolii
Niikleik asitler ve proteinlerdeki miktar ve kalite parametreleri iki sekilde olgiilebilir.

Bunlar; spektrofotometrik ve elektrofotometrik yontemler:

Spektrofotometri; DNA Kalitesi, farkli dalga boylarinda absorbans degerleri ile
oOlgiiliir. Spektrofotometrede DNA 6l¢iimleri sirasinda 230 nm, 260 nm veya 280 nm dalga
boylarinda absorpsiyon sirasinda okunan degerler genellikle gercegi yansitir. Bu okumalar,
test edilen niikleik asidin saflig1 hakkinda bilgi saglar (Cseke vd., 2011).

Elektron fotometri; bir elektrik alanindaki yiikli niikleik asit veya protein
parcaciklarinin molekiiler yiik ve molekiiler boyut gibi faktorlere bagli olarak bir elektrottan
digerine yiirimesine dayanan bir yontemdir. Mikrosatellit teknolojisinden elde edilen
niikleik asit DNA oldugundan, her zaman anottan katoda hareket vardir. Anottan katota
hareket DNA nin negatif (-) yiiklii olmasindan kaynaklanmaktadir (Berik, 2002).

4. Fragment Analizi ve Istatistiksel Hesaplamalar

Niikleik asitlerin ayrimi1 ve fragment analizinde genellikle Kapiller (Kilcal)
Elektroforez Teknigi kullanilmaktadir. Kapiller elektroforez, elektroforetik hareket, faz
ayrimi, molekiil boyutlar1 gibi durumlardan bir ya da birkagina bagh elektrokinetik ayrim
yapan bir tekniktir. Gelisen her yeni teknikle birlikte farkli istatistiksel metotlarda
kullanilmaya baslanmistir. Mikrosatellit isaretleyiciler, popiilasyonlarin genetik gesitliligini
tamimlamaya yonelik caligmalarda siklikla kullanilmakta olup farkli istatistiksel
parametrelerle analiz edilmektedirler. Bu parametreler; allelik varyasyon, goézlenen ve
beklenen heterozigotluklarin oSl¢limii, Hardy-Weinberg dengesine uyum, Wright’in F

istatistikleri, Genetik Uzaklik Analizleri olarak siralanabilir.
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2. KAYNAK OZETLERI

Giiniimiizde organik tiriinlere olan talep artmis ve bu talep dogrultusunda manda siitii
ve driinlerine olan ilgi de artmistir. Manda siitine ve driinlerine artan ilgi, manda
verimliliginin artmasinin da 6nemli bir gostergesi olmustur. Verim artirma, ekonomik
acidan Onemli Ozellikleri etkileyen genlerin uygun alelik bilesimine sahip bireyleri
tamimlamaya ve onlar1 yetistirici olarak se¢meye baglidir. Bunu yapmak igin gelecekteki
iyilestirme programlarinin temelini olusturacak molekiiler verilerin elde edilmesi
gerekmektedir. Ulkemizin farkli bolgelerinde yetistirilen manda yerli popiilasyonlarimizi
genetik olarak karakterize etmek i¢in birgok ¢alisma yapilmistir (Soysal vd. 2005; Aytekin
vd. 2011; Toparslan, 2015; Akyiiz vd. 2017; Kaplan, 2018).

Navani vd. (2002) sigirlarda kullanilan 108 mikro uydu isaretleyici ile 25 nehir
mandasini analiz etmislerdir. Bu mikro uydu isaretgilerinin 61'inin polimorfik oldugunu
kesfetmiglerdir. Manda ve sigir arasindaki igaret basina ortalama alel sayisini1 karsilastirmak
icin 39 isaretleyici kullanarak yeniden hesaplamiglardir. Sigirlarda 5,62 ve mandalarda
4,87'ik bir isaretleyici basina ortalama alel sayis1 bulmuslardir. Heterozigotluk skorunun
0,31 ile 0,89 arasinda degistigini bildirmisler ve ortalama heterozigotlugun 0,66 + 0,02

oldugunu bulmuslardir.

Arora vd. (2004) Kuzey Hindistan'da yetistirilen Bhadawari ve Tarai bufalosunda
genetik gesitliligi belirlemek i¢in 22 set sigir mikro uydu isaretgisi kullanmis ve toplam 181
alel tanimlamiglardir. Alel sayisinin 3 ila 9 arasinda degistigini ve ortalama alel sayisinin 4,7
oldugunu bulmuslardir. Lokuslardaki PIC skorlarmin 0,26 ile 0,84 arasinda degistigini,
ortalama heterozigotluk skorunun 0,596 ve PIC skorunun 0,54 oldugunu bildirmislerdir.
ILSTS019, ILSTS052 ve ILSTS059 lokuslarindaki ti¢ alelin Bhadawari mandasina 6zgii
oldugu, CSSM45 lokusunda bir alel ve ILSTS059 lokusunda yer alan iki alelin Terai
mandasina 6zgli oldugu belirlemislerdir. Ancak bu alellerin cinse 06zgii oldugunun
belirlenmesi i¢in diger manda irklar1 da dahil olmak iizere ¢ok sayida 6rnegin incelenmesi

gerektigi belirlemislerdir.

Soysal vd. (2005) yaptiklar1 c¢alismada Anadolu manda popiilasyonunun genetik
karakterizasyonu ve polimorfizmi SSR, PCR-RFLP, ISSR gibi ¢esitli molekiiler belirtecler
kullanilarak gergeklestirilmislerdir. Calismalarinda, SSR belirtecleri ile 40 Anadolu
mandasini karakterize etmek igin 11 sigir mikro uydu lokuslari kullanmiglardir. Calismada,

incelenen oOrneklerde bu lokuslardan doérdiiniin polimorfik oldugunun gosterildigi ve
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istatistiksel hesaplamalara ve Fis degeri olan Anadolu manda popiilasyonundan alinan

orneklerin Hardy-Weinberg teorisine uydugunu bildirmislerdir.

Sukla vd. (2006) Hindistan'da Murrah, Mehrana, Jaffrabadi, Nagpuri, Nilli-ravi ve
Bhadawari buffalo’nun genetik ¢esitliligini gézlemlemek igin sigirlara 6zgii 20 mikro uydu
isaretleyici kullanmig ve bunlardan belirteglerin 10’unda polimorfizim tespit etmislerdir.
Tespit edilen 10 mikro uydu lokusundan sadece 4'ini Dbilgilendirici  goriip
degerlendirmislerdir. Lokuslarin tamaminda 56 ayr1 alel tanimlamiglardir. Tanimlanan
lokuslardaki alel sayisinin 2 ile 7 degerleri arasinda farklilik gosterdigi ve her mikro uydu
isaretcisi icin ortalama alel sayisinin 5,5 + 0,07 oldugunu belirtmislerdir. I¢lerindeki en ¢ok
polimorfizmi lokus BM1818'de buldular. Mehsana ve Bhadawari irklari arasindaki genetik
uzaklik degeri 0,29; Murrah ve Mehsana arasinda 0,27, Nili Ravi ile Bhadawari arasinda ise
0,26 olarak hesaplamiglardir. En diisiik genetik uzaklik (0,05) Jaffrabadi ve Nagpuri irklar

arasinda bulmuslardir.

Wang vd. (2007) 8 manda popiilasyonunda 13 mikro uydu isaretleyici kullanmig ve
toplam 147 alel saptamiglardir. Calisma popiilasyonundaki alel sayisinin 2,290 ile 4,231
arasinda degistigini, heterozigot skorlarinin 0,495 ile 0,719 arasinda ve PIC skorlarinin
0,450 ile 0,678 arasinda oldugunu bildirmislerdir. Analiz edilen 13 mikro uydu
belirteglerinin  11'inin olduk¢a polimorfik oldugunu bulmuslar ve bu mikro uydu
lokuslarimin =~ manda  genetik  ¢esitliliginin ~ hesaplanmasinda  kullanilabilecegini

belirtmisglerdir.

Sraphet vd. (2008) Taylan’daki bataklik mandalarinda (105), genetik c¢esitliligi
gozlemlemek igin 34 sigir mikro uydu isaretgisi kullanmiglardir. Kullandiklart mikro uydu
isaretcilerinin  16'sinda polimorfizm goézlemlemislerdir. 16 polimorfik mikro uydu
lokusundaki alel sayisinin 2 ila 9 arasinda degistigini ve lokus bagina alel sayisinin 4,7
oldugunu bulmuslardir. Ortalama heterozigotlugun lokuslarda 0,165 ile 0,858 arasinda
oldugunu ve genetik mesafeleri 0,0574 ile 0,2575 degerleri i¢inde hesaplamiglardir.

Babar vd. (2009) Yetistiriciligi Pakistan’da yapilan Nili, Kundi ve Azakheli
mandalarinin genetik karakterizasyonunu belirlemek i¢in 3 mikro uydu isaretleyici
(INRAQO5, ILSTS029 ve ILSTS033) kullanmigs ve bunun sonucunda 15 allel
kesfetmislerdir. Belirteg¢lerde goriilen alel sayisi 4 ile 6 arasinda degismis ve her lokus igin 5
alel oldugunu ifade etmislerdir. PIC skorlarmi ortalama 0,49, heterozigotlugu ise ortalama

0,55 olarak bulmuslardir.
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Nagarajan vd. (2009) mandada genetik karakterizasyonu amaglamis ve 571 mikro
uydu isaretleyici kullanmiglardir. Caligtiklar1 bufalo popiilasyonundaki heterozigotluk igin
medyan degerin 0,51 oldugunu bulmuslardir. Polimorfik lokuslardaki alel sayisinin 2 ile 11
arasinda degistigini ve ortalama alel sayisinin 4,64 oldugunu bulmuslardir. Gozlenen
heterozigotlugun 0 ile 1 arasinda ve beklenen heterozigotlugun 0,04 ile 0,88 arasinda
degistigini bulmuslardir. Inceledikleri 391 polimorfik lokustan 24'{iniin Hardy-Weinberg

dengesinde olmadigini bildirmislerdir.

Bhuyan vd. (2010) c¢alismalarinda 35 Murrah mandasinin DNA'sini, mikro uydu
isaretleyicileri kullanilarak profillemislerdir. G6zlenen heterozigotluk degerinin 0,375 ile
0,775 arasinda farklilik gosterdigini ve ortalama heterozigotlugun 0,543 oldugunu
bulmuslardir. Heterozigotlarin gézlenen ve beklenen degerlerinin 0,5'ten biiyiik oldugunu
bildirmislerdir. CSSM43 belirtecinde PIC'nin 0,476 oldugunu, CSSM61 belirtecinde
PIC'nin 0,718 oldugunu ve ortalama PIC'nin 0,566 oldugunu hesaplamislardir. Calisma
sonucunda, gozlenen ve beklenen heterozigotluk arasindaki farkin 6nemli oldugunu

gozlemlemislerdir (P <0,05).

Gargani vd. (2010) 150 mandada 26 heterolog (sigir) mikro uydu isaretleyici
kullanarak farkli bolgelerdeki Anadolu manda popiilasyonlar: arasindaki genetik cesitliligi
ve iligkileri analiz etmislerdir. Toplam 254 alelden 7 ve 17 farkli alel mikro uydular
tarafindan tespit edilmistir. Analiz edilen tiim Orneklerdeki ortalama alel sayisinin 12,57
oldugunu ve popiilasyon basina beklenen ortalama heterozigotlugun (He) 0,5 ile 0,58
arasinda oldugunu hesaplamiglardir. 44 lokus - popiilasyon kombinasyonu i¢in Hardy-
Weinberg dengesinden 6nemli sapmalar gozlemlemislerdir. Popiilasyonlar Fst endeksini
(0,053 ile 0,123 arasindaki degerler) tahmin ederek popiilasyon farklilagsmasini analiz
etmiglerdir. Varyans analizi sonuglarinin digerlerine gére Merzifon popiilasyonunda en
yiikksek polimorfizme sahip oldugu bulmuslardir. Ayrica Afyon, Coskun, Pazar ve Tural
popiilasyonunun tek bir grup olusturmasina ragmen, Damandira popiilasyonuna ait bazi
bireylerin popiilasyondan agik¢a ayrildigini bulmuslardir. Bu ¢alismanin sonuglarinin Tiirk

mandast i¢in koruma stratejileri gelistirmek i¢in yararli oldugunu agik¢a belirtmislerdir.

Zhang vd. (2011) Cin, Nepal ve Giineydogu Asya'daki bataklik mandalar1 arasindaki
genetik farkliliklar1 gdstermek icin yaptiklart ¢alismada alel sayisinin 4 ile 17 arasinda
farklilik gosterdigini bildirmislerdir. Calisilan 4 belirte¢in (CSSM038, CSSMO045, BRN ve
HMH1R) incelenen popiilasyonlarin tiimiimde polimorfik o6zellik gosterdigini tespit

etmiglerdir. Tiim lokuslarda hesaplanan ortalama heterozigotluk degerinin 0,672 oldugunu

25



bildirmiglerdir. Caligmalar1 i¢in 56 mandadan Ornekler aldilar ve aralarindaki genetik

cesitliligi belirlemek i¢in 20 mikro uydu lokusunu kullanmiglardir.

Unal vd. (2014) ¢alismalarinda, toplam 103 alel tanimladilar ve her bir mikro uydu
lokusunda 3 ila 10 farkli alel tespit etmislerdir. Analiz edilen mikro uydu lokuslarinin
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerleri ortalama 0,4945 ile 0,14 ile 0,82 arasinda
degismektedir. Beklenen heterozigotlugun (HE) 0,5359 ile 0,5208 arasinda oldugunu ve
popiilasyon i¢i akrabali yetistirme katsayisinin (FIS) sadece 4 lokusta pozitif oldugunu
bulmuslardir. Yapilan analizlerde, Karadeniz ve Trakya bolgesinde yetistirilen manda

poptilasyonlar1 arasindaki genetik uzakligin en az oldugunu belirtmislerdir.

Konca (2016) biiyiime hormonu salgilatici hormon (GHRH) geni, biiyiime hormonu
(GH) geni ve PRL geni sigir yetistiriciliginde kullanilan en 6nemli genler arasindadir.
Aragtirmacilar, bu genlerdeki polimorfizmleri tanimlayarak genetik kaynaklarin gesitliligini
ortaya ¢ikarmaya ¢alistyorlar. 2016 yilinda yapilan bir ¢alismada Kayseri, Afyon, Amasya
ve Corum illerinde halk tarafindan yetistirilen Anadolu mandasinda RFLP yontemi
kullanilarak GHRH, GH ve PRL genlerinin alelik yapisi belirlenmistir. Calisma sonucunda
Anadolu manda 6rneklerinin GHRH gen allellerine gore AA genotipine, GH gen allellerine
gore LL genotipine (0,755) ve iliskili olarak AB genotipine (0,810) sahip oldugu tespit
edilmistir. GH geninde PRL geninin alelleri vardir. Incelenen manda &rneklerinin
gerceklestirilen ki-kare analizinde GH genine gore genetik olarak stabil oldugunu, ancak

PRL genine gore genetik olarak stabil olmadigini belirtmislerdir.

Tekerli vd. (2016) galismalarinda Orta ve Giineydogu Karadeniz'in bazi illeri ile
Afyonkarahisar'dan getirilen Bandirma Koyun Yetistiriciligi Arastirma Enstitiisii'nden F1
mandalarinin Anadolu mandasi ve Murrah X Anadolu melezlerinden olusan 85 bas siiriiden
76 mandadan yararlanmiglardir. Siit iiretimi ve bilesenleri agisindan gruplar arasindaki
farklar onemli goriilmistiir (P<0,05). Arastirma bulgulariyla uyumlu olarak, irk orijin
faktorliniin  siit, yag, protein, laktoz ve yagsiz kuru madde verimlerini etkiledigini
bildirmislerdir. Bu manda ve malaklarin molekiiler analizleri sonucunda olusan
popiilasyonun CSN3, STATSA, PRL, GHRH, LEP, PIT-1 ve 6strojen reseptor alfa (ERa)
genlerine gore genel olarak monomorfik oldugu ve bir bliylime hormonu reseptorii (GHR)
icin gene gore polimorfizm gosterdigi gorilmistiir. Sonug olarak Murrah X Anadolu F1
melezlerinin ve 6zellikle Orta Karadeniz mandasinin siit {iretimini artirmak i¢in damizlik
olarak kullanilabilecegi ve farkli bolgelerden getirilen mandalarin Afyonkarahisar'daki

kosullara adapte edildigi sonucuna varmislardir.
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Akyiiz vd. (2017) butirofilin geninin (BTN1AT1) siit {iretimi ve bilesimi iizerindeki
etkisini aragtirmak i¢in Tiirkiye'de yetistirilen Anadolu mandalarinda BTN1A1 geninin (501
bg) genotip ve alel frekanslarini belirlemeyi amacglamiglardir. Toplam 120 manda iizerinde
calisan arastirmacilar, PCR-RFLP yontemini kullanarak Haelll pargalama enzimini
uygulamiglardir. Elde edilen bulguya gore; incelenen tiim Orneklerin AA genotipinde
oldugunu gozlemlemislerdir. Incelenen manda &rneklerinin Tiirkiye'nin farkli bolgelerinden
gelmesi nedeniyle AA genotipinde incelenen tiim mandalarin tespitinin Anadolu mandasinin
irksal bir Ozelligi olabilecegini vurgulamiglardir. Ayrica Tirkiye'de yetistirilen manda
popiilasyonunda gozlenen azalma nedeniyle tiiriin gen havuzunun daralmasinin bu bulgunun
nedeni olabilecegini belirtmislerdir. Ayrica literatiir calismalarina géore BTN1A1 geni ile
iligkili AA genotipine sahip bireylerin farkli sigir irklar1 arasinda siit tiretimi ve siit kalitesi
acisindan istiin Ozellikler gosterdigini bildirmislerdir. Ancak mandada BB genotipli
bireylerden elde edilen siit iiretiminin daha yiiksek oldugunu belirtmislerdir. Sonug¢ olarak
Anadolu mandasinda BTN1A1 gen polimorfizminin incelendigi ilk ¢aligma oldugunu ve

polimorfizm tespit edilmedigini bildirmislerdir

Kévin vd. (2019) yaptiklar1 ¢calismada genetik 6zellikleri ¢ok az bilinen Benin sigir
irklarinin genetik cesitliligini degerlendirmeyi amaglamislardir. Bu amagla, 31 Girolando,
30 White Fulani sigir, 31 Borgou, 31 Lagunaire, 43 Somba ve 13 melez Azawak X
Lagunaire olmak tlizere 179 si@irdan 12 mikrosatellit markor kullanilarak kan ornekleri
karakterize etmislerdir. Kullanilan tiim mikrosatellitler her siir cinsinde polimorfiktir.
TGLAS3 markoriiniin, Borgou sigirlarinda en yiiksek sayida allel (15), Azawak x Lagunaire
melezi i¢cin INRA 63 lokusunda allel en diisiik (2) olarak bulunmustur. Girolando ve Somba
popiilasyonlarinda gozlemlenen heterozigotluk oranlarini sirasiyla 0,79 ile 0,57 arasinda
tespit etmislerdir. En yiiksek beklenen heterozigotluk oranlari Girolando sigir
popiilasyonunda (0,79), en diisik (0,63) Lagunaire ve Somba popiilasyonlarinda
goriilmiistiir. Popiilasyon ¢iftleri arasindaki FST’nin en diisiik degeri (0,084) Borgou ve
White Fulani sigirlar1 arasinda gézlemlenmistir. Genetik yapi analizi, Somba ve Lagunaire
sigir wrklarint kiimelerken, White Fulani ve Borgou sigir irklar1 ¢ok yakin bulunmustur.

Melez popiilasyonlar1 (Borgou ve Azawak x Lagunaire) taurin ve zebu arasinda olmustur.

Abdelmanova vd. (2020) Rus sigir irklarinin tarihsel ve mordern popiilasyonlarinin
genetik ¢esitliliginin belirlenmesi i¢in yaptiklar1 ¢alismada 49 sigirdan 6rnek almislardir. Bu
ornekler icin 9 polimorfik mikrosatellit lokus kullanmislardir. Analiz edilen tiim

numunelerin/lokuslarin konsensiis genotiplerini belirlemislerdir. Allelik birakma (ADO) ve
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yanlig alleller (FA) dahil olmak {izere amplifikasyon hatalari, sirasiyla ortalama %2,35 ve
%0,79 siklikta meydana gelmistir. Allel uzunlugunun ADO orani {izerinde 6nemli bir etkisi
(r?=0,620, p= 0,05) gosterilmistir. Kholmogor ve Yaroslavl wklarmin tarihi érnekleri ve
modern temsilcileri arasinda genetik ¢esitlilikte 6nemli farkliliklar oldugu gézlemlenmistir.
Beklenen heterozigotluk degerleri 0,726-0,774 ve 0,708-0,739; allellik degerleri tarihsel ve
modern Ornekler igin sirastyla 2,716-2,893 ve 2,661-2,758 olmustur. Kholmogor ve
Yaroslavl sigirlarinin modern popiilasyonlarinda tarihsel bilesenlerin bir kisminin muhafaza
edildigi  gosterilmistir. Calismanin, sigirlarin  yerel Rus genetik  kaynaklarinda

biyogesitliligin korunmasina katkida bulunacagini vurgulamisglardir.

Radhika vd. (2021) ¢alismalarinda Hindistan'in Kerala eyaletinde yedi farkli genetik
gruba ait sifirlarin genetik cesitliligi bulmayr amacglamislardir. Genomik DNA farkli
gruplardan izole edilmis, FAO/ISAG onerilen 25 mikrosatellit kullanmislardir. Multipleks
PCR yapmis. Allellik verileri uygun Bioinformatics yazilimlar1 kullanilarak analiz
etmislerdir. Calismada tiim popiilasyonlarda gozlenen allel sayisinin beklenenden ¢ok daha
fazla oldugunu gostermislerdir. Bu ¢alisma i¢in elde edilen ortalama PIC degeri 0,8912
olup, 6zellikle Vilwadri ve Kasaragod gruplarinda 6zel allel sayisinda artis gézlenmistir.
FIS'nin negatif degeri (0,055) olarak bulunmustur. FST degeri 0,1442 olup, popiilasyonlarin
iyi bir genetik farklilasma gosterdigini gosterdigini bildirmislerdir. Caligmadan elde edilen
sonuglarin, Vilwadri ve Kasaragod sigirlarinin diger gruplardan belirgin farkliliklar

gosterdigini gostermislerdir.
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3.1. Materyal

3. MATERYAL VE YONTEM

3.1.1. Hayvan Materyali

Bu ¢alismada Aydin ili sinirlari iginde bulunan Bozdogan Ziyaretli, Soke Sergin ve

Efeler Ciftlikkoy yerleskelerinde bulunan 33 Anadolu mandasindan saliva ve folikiillii kil

ornekleri alinmustir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Lokalite bilgileri

Il Tlgce/Koy Koordinat

Aydmn Bozdogan 37°41'9.0132" K
Ziyaretli /25 28°17'47.8104" D

Aydin Efeler 37°45'38.7" K
Ciftlikkoy /3 27°50'21.0" D

Aydin Soke 37°32'40.7832" K
Ser¢in /5 27°23'25.4256" D

3.1.2. Kullanilan Cihaz ve Aletler

3.1.2.1. Mikro Pipetler

Tim sulandirmalar ve aplikasyonlar igin 0,2 — 2; 0,5 — 10; 20 - 200 ve 100 — 1000

ul’lere ayarlanabilen Thermo Scientific ve Biohit Proline Plus mikro pipetleri kullanilmistir

(Resim 3.1).

Resim 3.1. Mikro pipetler
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3.1.2.2. Yatay Elektroforez Sistemi

Elde edilen DNA’larin ve PCR firiinlerinin elektroforezde yiiriitiilmeleri i¢gin CS-300V

elektroforez jel sistemleri kullanilmistir (Resim 3.2).

Resim 3.2. Yatay elektroforez sistemi

3.1.2.3. PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) Cihazi

Uygun primerler kullanilarak, istenen DNA bolgelerinin ¢ogaltilmasi i¢in Longgene

A300 Fast Thermal Cycler PCR cihazi kullanilmistir (Resim 3.3).

Resim 3.3. Longgene A300 fast thermal cycler PCR cihazi

3.1.2.4. Goriintiilleme Cihaz1

Izolasyonu yapilmis ve PCR asamasindan gegen drneklerin jel goriintiileri Maestrogen
SMU-01 Slider UV Imager cihaz ile yapilmistir (Resim 3.4).

Resim 3.4. Maestrogen SMU-01 slider UV 1imager
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3.2. Yontem
3.2.1. Genetik Analizler
3.2.1.1. Saliva ve Kil Orneklerinin Toplanmasi

Saliva ve kil ornekleri Aydin ilinde belirlenen ciftlilerdeki mandalardan alinmus.
Ornek alma islemi, icerisinde EtOH bulunan cryo tiiplerle yapilmistir. Alinan drnekler DNA
izolasyonuna kadar -20 °C’de saklanmigtir (Resim 3.5). Saliva 6neklerinden DNA elde etme
islemi basarili olunca kil 6rnekleri ihtiya¢ halinde kullanilmasi i¢in -20 ‘C’de muhafaza

edilmistir.

Resim 3.5. Toplanan saliva 6rnekleri

3.2.1.2. Salivadan DNA izolasyonu

Alman saliva Orneklerinden DNA izolasyonu QIAGEN Animal Tissues Kit
protokuliine gore yapilmistir (Resim 3.6.) (DNeasy Blood & Tissue Handbook 07/2020).

2. Asamada ornek materyal saliva oldugu i¢in fiziksel parcalama islemi yapilmamis

dogrudan lysis islemine baglanmistir (Ek 1).

DNe =
Blood & 1i:uﬂi| (50)

T No, 68504
orw oo rpaross 4 12227

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

Agaroz jel hazirlanirken; 0,48 g agaroz i¢in 12 ml 5XTBE iizerine 48 ml distile su
eklenerek 60 ml ye tamamlanmistir (%0,8 V/W). Karisim mikrodalgada 1sitildiktan sonra
sogutulup tizerine 5 ul Etidyum bromiir (10 mg/ml) eklenerek polimerizasyon i¢in jel
kalibina dokiilmiistiir. Calismada kullanilan hassas terazi ve agarose Resim 3.7°de

gosterilmistir.

-
®

Resim 3.7. Hassas terazi ve agarose

Elektroforez tanki hazirlama:

180 ml 5XTBE iizerine 820 ml distile su eklenerek 900 ml karisim elektroforez
tankina bosaltilmistir. Uzerine 20 pl (10mg/ml) Etidyum bromiir eklenerek karistirilmustir.

Hazirlanan jel polimerize olduktan sonra taraklari c¢ikartilip elektroforez tankina

yerlestirilmistir.

Her kuyucuga 1 pl 6X iikleme tamponu ve 5 pul DNA oOrneginden olusan karigim
eklenmis ve 80 voltta 40 dk yiiriitiilmiistiir.

3.2.1.4. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)

Polimeraz zincir reaksiyonu protokolii ¢izelge 3.2°de verilmistir.

Cizelge 3.2. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) protokolii

Asamalar Sicakhik/Zaman Dongii Sayisi
IIk Denatiirasyon 94°C / 2dk. 1 Dongii
Denatiirasyon 94°C / 1 dk.

Annealing 55-65°C / 1dk 30 Dongii
Extension 72°C /60 sn.

Final Extension 72°C / 10dk. 1 Dongii
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3.2.1.5. Kullamlan Mikrosatellit Lokuslarina iliskin Bilgiler

Calismada kullanilan 6 farkli mikrosatellit bolgesi, FAO ve Uluslararasi Hayvan

Genetigi

Dernegi

(ISAG) tarafindan onerilen mikrosatellitlerden;

polimorfizm ve

heterozigotluk diizeylerinin yiiksek olmasi, farkli kromozom bélgeleri tizerinde bulunmalari,

allel sayilari, allel uzunluklar1 gibi parametreler dikkate alinarak secim yapilmustir.

Mikrosatellitlerin bilgileri ¢izelge 3.3’de gosterilmistir.

Cizelge 3.3. Mikrosatellit belirteglerin bilgileri

Lokus Allel Baglanma | Kromozom| GenBank
ismi Primer (ileri/Geri Genisligi Sicakhigi (Accession
(Hleri/Geri) ©C) Number)
ileri:
oM éngi_GTGAATGCATGTGTGTGAGC 154:)—;75 65 2l 1717) 03805
CCATGATAAGAGTGCAGATGACT
ileri:
ILSTS033 'CI;:;:I;TAGAGTGGCTCAGTGCC 126b-p138 55 oC 13(12) i
ATGCAGACAGTTTTAGAGGG
ileri:
CSRMO060 é’:}?_ATGTGATCCAAGAGAGAGGC 95-135 bp 60 °C 11(10) AF232758
AGGACCAGATCGTGAAAGGCATAG
ileri:
CSSMO045 g@ﬁ_AGGCACAAGCAAACCTAACAC 102-122bp | 60 °C 2q(2) U03830
TTGGAAAGATGCAGTAGAACTCAT
ileri:
CSSMO57 gZSQCTGGATAAACAATTTAAAGT 102b-p130 50 °C - 103840
TGTGGTGTTTAACCCTTGTAATCT
ileri:
ILSTS030 | ~TGCAGTTCTGCATATGTGG 10458 1 g5 ec 24(2) 137212
Geri: CTTAGACAACAGGGGTTTGG P

3.2.1.6. PZR Uriinlerinin Agaroz Jelde Yiiriitiilmesi

PZR ile elde edilen DNA bantlarinin goriintiilenmesi i¢in agaroz jel kullanilmistir.

Agaroz jel tartilmis TBE tamponu igerisinde mikrodalga firinda eritilmis ve hazir hale

getirilmistir. Daha sonra DNA 6rnekleri jele yiiklenerek yiiriitme yapilmigtir. Maestrogen

SMU-01 Slider UV 1mager cihaz ile goriintiilenmistir.
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3.2.2. Mikrosatellit Analizi ve Istatistiksel Hesaplamalar
3.2.2.1. Mikrosatellit Analizi

Mikrosatellit analizleri Heflin Center for Genomic Science’ta yapilmadan once
standart PZR ile tarafimizca isaresiz pirimerler kullanilarak optimizasyon yapilmistir.
Applied Biosystems 3130 Genetic Analyzer kullanilarak uygun boyalarla isaretli (FAM,

HEX) pirimerlerle allel uzunluklar tespit edilmistir.
3.2.2.2. Istatistiksel Analizler

Alt1 mikrosatellit bolgesine ait veriler popiilasyonlar igi ve popiilasyonlar arasi genetik
varyasyonlar, heterozigotluk diizeyleri, Hardy-Weinberg dengesine uyum, Wright’m F
istatistik degerleri, genetik uzaklik hesaplamalar1 yapilarak Aydin iline ait 3 farkli ilge

popiilasyonlar1 incelenmistir.
3.2.3. Genetik Varyasyon Olgiitleri
3.2.3.1. Allel ve Allel Frekanslarimin Hesaplanmasi

Calisilan popiilasyonlarda mikro uydu bolgelerinde alelik varyasyonun varligi, yani
farkli uzunluklarda alellerin ortaya ¢ikmasi, bu popiilasyonlarda genetik varyasyonun var
oldugunu diistindiirmektedir. Bir popiilasyonun genetik ¢esitliligini dlgmenin bir yolu, alel
frekanslarint  hesaplamaktir. Alel frekanslarinin hesaplanmasi, popiilasyon genetik
caligmalarinda genetik ¢esitliligi incelemek i¢in Onemlidir, ¢ilinkii farkli uzunluklardaki
aleller bir popiilasyonda farkli oranlarda dagilacaktir. Alel frekanslar1 asagidaki denkleme
gore hesaplanmustir (Nei, 1987).

(2ny + Xjzinyj
2n

f(4;) =
Xi: A; allelinin gen frekansini

n: Popiilasyondaki toplam birey sayisini
nii: A;j allelindeki toplam homozigot birey sayisini

njj: Ajallelindeki toplam heterozigot birey sayisini temsil etmektedir.
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Bir popiilasyonun genetik cesitliligini tanimlamak i¢in kullanilan bir diger faktor ise;
allelik zenginlik (nA) olarak bilinen lokus basina ortalama alel sayisinin belirlenmesidir.
Lokus basina ortalama alel sayisi (nA), ¢alisilan popiilasyonun 6rneklem biiyiikliigiinden

etkilenir. Bu deger asagidaki gibi hesaplanir (Nei, 1987).

_ 2 My;
r

Ny

Na : Her bir lokus basina ortalama allel sayisi
Ny - 1’inci lokusa ait allel sayisi

r : Toplam lokus sayis1
3.2.3.2. Heterozigot Degerlerinin Hesaplanmasi

Genetik ¢esitliligi  inceleyen c¢alismalarda en Onemli parametrelerden biri
heterozigotluk  derecesinin  belirlenmesidir. Incelenen lokus icin heterozigotluk,
popiilasyonda tespit edilen heterozigot bireylerin ortalama yilizdesini temsil eder. Nei (1987)
tarafindan gelistirilen matematiksel yontem kullanilarak, her bir lokus i¢in heterozigotluk

hesaplamas1 ve popiilasyon diizeyinde heterozigotluk asagidaki denklemlere gore

i=—" > a7
=1t Xi

Tez kapsaminda beklenen ve gozlenen heterozigotluklar i¢in ortalama heterozigotluk

yapilabilir.

degerleri de hesaplanmis, her popiilasyon ornegi icin allelik ve genetik varyasyon

belirlenmistir.

Hesaplamalarda asagidaki formiil kullanilmistir.

Bir lokus i¢in gozlenen heterozigot birey sayisi

Gozlenen Heterezigotluk (Hp) = Toplam birey sayisi

3.2.3.3. F istatistikleri

Akrabal1 yetistirme, bir popiilasyondaki homozigot bireylerin sayisindaki artis1 ve
heterozigot bireylerin sayisindaki azalmay tanimlamak i¢in kullanilan bir terimdir. Basitce

sOoylemek gerekirse, akraba bireylerin ¢iftlesmesi ve bu genotipin yavrularina aktarilmasi ve
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zamanla popiilasyonlarindaki heterozigot bireylerin sayisinin azalmasidir (Crow ve Kimura,
1970). Calisilan popiilasyonlarin herhangi birinde akrabali yetistirme olasiligi géz Oniine
alindiginda, akrabali yetistirmenin bir Ol¢iisiinli tanimlama ihtiyacit olusmus ve "akrabali
yetistirme katsayis1" terimi ortaya c¢ikmistir. Kendilenmis popiilasyonlarda Hardy-

Weinberg'den sapmalar gézlenmektedir.

Akrabalik katsayilari igin bazi istatistiksel formiiller bugiin hala gecerlidir (Wright,
1965). Wright'm F istatistigi, popiilasyon yapisin1 tanimlamak ig¢in yaygin olarak
kullanilmaktadir (Nagylaki, 1998). Ciftlik hayvanlarinin melezlenmesi, poptilasyonlarda
akrabali ¢iftlesmeyi artirir.

Popiilasyondaki ilgili bireylerin ¢iftlesme, akrabali iireme ve Hardy-Weinberg
dengesinden incelenen lokusa sapma, homozigotluk indeksi (F-sabitleme indeksi) olarak
adlandirilir. Sabit indeksler, ayn1 etnik kdkene sahip farkli poptilasyonlar arasindaki genetik
cesitliligi incelemek ve popiilasyonlar veya irklar arasindaki farkliliklari tanimlamak i¢in
kullanilabilir. Ayrica Wright'in formiiliiniin uygulanmasinin zor oldugunu savunarak
alternatif yontemler gelistirilmistir (Cruden, 1949; Plum, 1954; Kudo, 1962; Maruyama ve
Yasuda, 1970; Elandt-Johnson, 1971). Alternatif istatistiksel yontemlerin ortaya ¢ikmasina
ragmen, Wright'in F-sabitleme indeksi glinlimiizde en yaygin kullanilan hesaplama yontemi

olmaya devam etmektedir.

Bu indeksler; FIT, FIS, FST olarak isimlendirilmekte olup, aralarindaki iliskinin

formiilii agagida verilmistir.
1-Fis = (1-FST) (1-FIS) yada FST = FIT-FIS / 1-FIS

Fi; biitlin bireylerin bir arada diisiiniilmesi ile ortaya ¢ikan toplam popiilasyonlardaki

Hardy-Weinberg Dengesinden sapmanin 6l¢timiidiir.
FIS; alt popiilasyonlarda goriilen ortalama akrabalik katsayisidir.
FST; alt popiilasyonlar arasi farktir.

F Istatistiksel genetik varyasyonda; analizler, toplam popiilasyona, alt gruplara ve
bireylere gore yapilabilir. Fis, Fir, Fst degerleri, beklenen ve gozlenen heterozigotluk

degerlerine gore belirlenebilir (Nei, 1987).

Fir, calisilan genel popiilasyondaki yakindan iligkili bireyler arasindaki alternatif
alellerin 1iligkisini tanimlar. Bagka bir deyisle, popiilasyon diizeyinde ortak bir atadan

rastgele iki gametin birlesme olasiligini belirleyen bir degerdir ve tiim bireyleri dikkate
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alarak toplam popiilasyonda akrabali yetistirme kriteridir. Popiilasyonun "aile i¢i iireme
katsayis1" olarak tanimlanabilir. Akrabali yetistirmenin alt gruplar icindeki etkisi ve alt
gruplar arasindaki farkliliklarin etkisi dikkate alinarak hesaplanir. Fir degerini hesaplama
formiilii asagida verilmistir (Ozkan, 2005).

FIT=(HT-HO0)/ HT

HT: Toplam popiilasyonlardaki heterozigotluk ortalamas1 (Nei 1987)

HO: Alt popiilasyonlarda gézlenen heterozigotluk ortalamasi,

Fis, bir alt popiilasyondaki ilgili bireylerdeki homolog aleller arasindaki korelasyonu
tanimlar. Ortak bir atadan gelen bir alt popiilasyonda iki gametin rasgele birlesmesi
olasiigidir ve alt popiilasyondaki akrabali yetistirme katsayisidir. Alt gruplar igindeki
Hardy-Weinberg dengesinden sapmalar1 6lgmek i¢in Fis, alt grup diizeyinde bireylerin

akrabaliklarina atifta bulunur.

Fis degeri negatif ise homozigot fazlaligi, 0'a yakin ise, Hardy-Weinberg dengesinin
oldugu, bir pozitif deger var ise, homozigot fazlalik oldugu, 1’e yakin ise saf yetistirme,
1’den 0’a bir azalma var ise saf yetistirmeden yavas yavas uzaklasildigini gosterir (Ozkan,
2005). Fis degerini hesaplama formiilii agsagidaki gibidir (Ozkan, 2005).

FIS =HS-HO/HS

HS : Alt popiilasyon i¢inde beklenen heterozigotluk ortalamasi

HO : Alt popiilasyon i¢inde g6zlenen heterozigotluk ortalamasi

FST, alt popiilasyonlar arasindaki genetik farkliliklar1 6l¢mek i¢in belirlenen bir
degerdir ve galisilan lokuslara dayali popiilasyonlar1 karsilastirmak i¢in kullanilir. Bir alt
popiilasyondan rastgele secilen iki gametin ortak bir atadan gelme olasiligidir ve alt
popiilasyonlar arasindaki genetik cesitliligin bir Olgiistidiir. 0 ila 1 arasinda bir deger
araliginda olup belirlenen deger 1’¢ ne kadar yakin ise alt popiilasyonlar ortak atadan
oldukca uzaktir denilebilir. Eger FST degeri;

¢ (0 — 0,05 arasinda deger almasi diisiik oranda bir genetik farklilagma,
¢ (0,05 - 0,15 arasinda deger almas1 orta diizeyde bir genetik farklilagma,
¢0,15 - 0,25 arasinda deger almas: yiiksek oranda genetik farklilasma

¢(0,25’den biiyiik degerler aliyorsa ¢ok yiiksek oranda genetik farklilasmanin oldugu
sdylenebilir (Heinrichs vd. 1985; Hamrick ve Godt, 1990; Ozkan, 2005; Agaoglu, 2010).
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FST degerini hesaplamaya yonelik formiil asagida verilmistir.

FST = 1- (HS / HT)

HS: Alt popiilasyon i¢inde beklenen heterozigotluk ortalamasi

HT: Tim popiilasyonlardaki heterozigotluk ortalamasi (Nei, 1987)

Hesaplanan Fis, Fst ve Fir degerlerinin istatistiksel olarak anlamli olup olmadigini
belirlemek i¢in permiitasyon testi yapilir. Verilere 1000 kez permiitasyon yapilmis ve bu
permiiyasyonlar ile Fis, Fst ve Fr degerleri ortaya cikarilmistir. Calismada, permiitasyon
testindeki her F istatistigi bir hipotezi Ustlenir. Fsr degerlerinin varsayimi; ¢alisilan
poptilasyonlar, calisilan lokuslara gore birbirinden farkli degildir. Fis ve Fir degerleri;
popiilasyonun calisilan lokus i¢in Hardy-Weinberg dengesinde oldugu varsayimidir. Sonraki
yillarda birgok arastirmaci, ilk olarak Wright tarafindan onerilen F istatistiginin farkli
orneklem biiytikliikleri arasindaki farkliliklar1 dikkate almadigini belirtmistir. Bu nedenle F
istatistiginin hesaplanma yontemi ve degerinin yorumlanmasi konusunda arastirmacilar
arasinda bazi anlasmazliklar bulunmaktadir. Weir ve Cocherham (1984), Fr, Fst ve Fis
degerleri yerine sirastyla F, 0 ve f parametrelerini kullanarak F faktoriinde bazi ayarlamalar
yapmistir. Bu parametreler i¢in hesaplamalar, numune boyutu, heterozigot siklig1 veya
poptlilasyon sayist dikkate alinmadan yapilmistir. Ayrica hesaplanan bu degerler kiigiik veri

kiimeleri i¢in uygundur.
3.2.3.4. Irklar Aras1 Genetik Uzakhklar Testi

Allel frekans verileri, yakindan iliskili irklarin evrimsel iliskilerini aydinlatmak igin
onemlidir. Bu verileri kullanan genetik mesafe Olclimleri genellikle irklar arasindaki
evrimsel iligkileri agiklamak i¢in kullanilir. Irklar arasindaki genetik mesafenin 6lgiimii igin
NJ-Neighboor Joining Tree yontemi ve UPGMA yontemi kullanilmistir. Bu, UPGMA
yonteminde ¢aligilan popiilasyonlarin ayni evrimsel zamana sahip oldugu kabul edilen bir

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

4.1. Allellik Varyasyon

Aydin ilinin farkli ilgelerine ait popiilasyonlardan seg¢ilmis 33 bireyde 6 farkli
mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmis ve toplam 41 allel gozlemlenmistir. Calismada en ¢ok allel
CSSM045 mikrosatellit lokusunda (11 allel), en az allel ise ILTS033 mikrosatellit

lokusunda (4 allel) gézlemlenmistir.

Popiilasyonlarda tespit edilen lokus basina diisen ortalama allel sayilar1 ve

popiilasyonlar bazinda allel sayilar1 ¢izelge 4.1°de verilmistir.

Cizelge 4.1. Calisilan popiilasyonlar ve lokuslar bazinda gozlenen allel sayilari

Bozdogan Efeler Soke Sercin | Toplam | Ort./Lokus
Ziyaretli 25 Ciftlikkoy 3 |5
CSSMO033 |4 1 2 7 2,33
ILSTS033 |3 1 1 4 1,67
CSRMO060 |6 1 3 7 3,33
CSSM045 |10 2 2 11 4,67
CSSMO057 |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 bolgesi icin gozlenen allel sayilarinin popiilasyonlara gore
dagilimi her bir ik i¢in gozlenen lokus basina diisen ortalama allel sayilari, calisilan
lokuslar agisindan elde edilen ortalama allel sayilar1 ve calisilan popiilasyonlar agisindan

elde edilen ortalama allel sayilari bu ¢izelgede 6zetlenmistir.

Popiilasyonlarda tespit edilen ortalama allel sayilar1 5,67 allel/lokus Bozdogan
Ziyaretli’de c¢alisilan popiilasyonda, 1,33 allel/lokus Efeler Ciftlikkdy’de ¢aligilan
popiilasyonunda, 2,17 allel/lokus S6ke Ser¢in’de calisilan popiilasyonlarda gozlemlenmistir.
En diisiik ortalama allel sayisina sahip olan popiilasyonun Efeler Ciftlikkdy’de, en yiiksek
polimorfizm gosteren popiilasyonun ise Bozdogan Ziyaretli popiilasyonda oldugu
gozlenmistir. Bozdogan Ziyaretli popiilasyonunun allel sayisinin yiiksekligi ¢alisilan birey

sayisinin fazlaligindan kaynaklanmis olabilecegi diisiintilmektedir.
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4.2. Heterozigotluk Ol¢iimleri

Irklarin genetik ¢esitliliginin bir 6l¢iitii olan heterozigotluk hesaplamalarinda ¢alisilan
mikrosatellit lokuslar1 ve irklara gore beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri ¢izelge

4.2’de verilmistir.

Popiilasyonlarda ¢alisilan mikrosatellit lokuslarina ait heterozigotluk degerleri

incelendiginde ortalama gozlenen (HO) ve beklenen (HE) heterozigotluk diizeyleri (0,560
ile 0,629) ve (0,568 ile 0,651) degerleri arasinda degistigi gozlemlenmistir (Cizelge 4.2).
Cizelge 4.2. Calismada gozlenen (HO) ve beklenen (HE) heterozigotluk degerlerinin her bir

mikrosatellit lokusu i¢in popiilasyonlara dagilimi, lokuslar ve popiilasyonlar bazinda

hesaplanan ortalama gozlenen heterozigotluk diizeyleri

Bozdogan Efeler Soke Sercin
Ziyaretli Ciftlikkoy
CSSMO033 HO 0,430 0,412 0,425
HE 0,418 0,409 0,432
ILSTSO033 HO 0,604 0,498 0,465
HE 0,700 0,512 0,506
CSRMO060 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
CSSMO057 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./irk HO 0,588 0,629 0,560
HE 0,651 0,574 0,568

Popiilasyonlar agisindan en yiiksek gozlenen ortalama heterozigotluk degerinin 0,629
ile Efeler Ciftlikkdy popiilasyonunda, en diisiik gozlenen ortalama heterozigotluk degerinin
ise 0,560 ile Soke Sercin popiilasyonunda oldugu tespit edilmistir. Calisilan mikrosatellit
bdlgeleri bazinda incelendiginde gozlenen ortalama heterozigotlugun CSSMO057 lokusunda
(0,740) en yiiksek, CSSM033 lokusunda (0,422) ise ile en disiik oldugu belirlenmistir.
Popiilasyonlar agisindan beklenen heterozigotluk diizeyleri incelendiginde ise; en yiiksek
beklenen heterozigotluk degerinin (HE) 0,651 ile Bozdogan Ziyaretli popiilasyonunda
oldugu tespit edilmistir. Soke Sercin popiilasyonunda ise 0,568 ile en diisiik ortalama

beklenen heterozigotluk degeri oldugu goriilmektedir. Calisilan lokuslar bazinda beklenen
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heterozigotluklarin CSSMO057 lokusunda (0,741) en yiiksek, CSSM033 lokusunda (0,420)
ise en diisik degere sahip oldugu gozlemlenmistir. Irklar bazinda ortalama degerler
incelendiginde, beklenen heterozigotluk degerlerinin gozlenen heterozigotluk degerlerinden
yiiksek oldugu goriilmiistiir. Lokuslar agisindan ortalama degerler incelendiginde, beklenen

heterozigotluklarin gézlenen heterozigotluklarla genel olarak benzer oldugu goériilmektedir.

4.3. Mikrosatellit Bolgelerinin Popiilasyonlarda Gériilme Sikhigi ve Allel

Uzunluklan

Aydin ilinde 3 farkli ilgeden toplanan manda popiilasyonlarinda;

CSSMO033 isimli mikrosatellit bolgesinde goriilen alleller incelendiginde; Bozdogan
popiilasyonunda en sik goriilen allelin 128 b¢ uzunlugunda oldugu, Efeler popiilasyonunda
163 bg oldugu, Soke popiilasyonunda 218 bg oldugu belirlenmistir.

ILSTS033 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde; Bozdogan, Efeler ve
Soke popiilasyonlarinda en sik goriilen allel uzunluklariin 204 bg, 186, 236 b¢ oldugu,

ancak allel frekanslarinin farklilik gosterdigi gozlemlenmistir.

CSRMO060 mikrosatellit  bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan
popiilasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Bozdogan, Efeler ve Soke popiilasyonlart
icin 182 bg olarak gdézlemlenmis olup, popiilasyonlara gore allel frekanslarinin degisiklik

gosterdigi belirlenmistir.

CSSMO045  mikrosatellit  bdlgesine ait  sonuglar incelendiginde  ¢alisilan
popiilasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Bozdogan popiilasyonu i¢in 212 bg, Efeler

popiilasyonu icin 176 bg, Soke popiilasyonu i¢in 156 b¢ oldugu gozlemlenmistir.

CSSMO057  mikrosatellit  bolgesine ait  sonuglar incelendiginde ¢alisilan
popiilasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Bozdogan popiilasyonu i¢in 218 bg, Efeler

popiilasyonu i¢in 324 bg, Soke popiilasyonu i¢in 154 b¢ oldugu gézlemlenmistir.

ILSTS030 mikrosatellit  bolgesine ait  sonuglar incelendiginde  ¢alisilan
popiilasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Bozdogan popiilasyonu i¢in 212 b,

Efeler popiilasyonu igin 268 bg, S6ke popiilasyonu igin 213 bg oldugu gozlemlenmistir.
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4.4. F istatistikleri

Calismadaki 6 mikrosatellit bolgesine ait verilerden elde edilen F istatistik degerleri

inceledigimizde popiilasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadigin1  FIS

degerleri ile gézlemlenebilir. Calisilan popiilasyonlara ait Fis degerlerine ait dagilim ¢izelge

4.3’de gosterilmistir.

Cizelge 4.3. Calisilan popiilasyonlarin Fis degerlerine dagilimi

Popiilasyon FIS Onemlilik
Bozdogan Ziyaretli 0,0983 Onemli
Efeler Ciftlikkoy 0,0654 Onemli
Soke Sercin 0,0789 Onemsiz

Popiilasyonlar arasi farkin onemli olup olmadigin1 gérmek icin Fst degerleri

hesaplanmis ve Fis degerleri gibi bunlarinda 6nemlilik testleri yapilmistir (Cizelge 4.4).

Cizelge 4.4. Popiilasyonlarin ikili karsilagtirllmas: sonucunda hesaplanan Fst degerleri

onemlilik diizeyleri

BOZDOGAN EFELER SOKE
BOZDOGAN - 0,0123 0,0234
EFELER - - 0,0321
SOKE - - -

4.5. Irklar Aras1 Genetik Uzaklhiklar

4.5.1. Nei Standart Genetik Uzakhik Metodu (DS)

Bu caligmada 6 farkli mikrosatellit bolgesinin {i¢ farkli manda popiilasyonunda

calisilmasi sonucunda elde edilen allellik verilerinden yola ¢ikarak, irklarin birbirine olan

genetik uzaklik matrisi Nei Standart Genetik Uzaklik Metodu (DS) (Nei, 1972)’na gore

hesaplanmigstir (Cizelge 4.5).

42




Cizelge 4.5. Popiilasyonlarin ikili karsilastirilmasi sonucunda hesaplanan standart genetik

uzaklik degerleri

BOZDOGAN EFELER SOKE SERCIN
ZIYARETLI CIFTLIKKOY
BOZDOGAN - - -
ZIYARETLI
EFELER 0,0203 - -
CIFTLIKKOY
SOKE SERCIN 0,0124 0,0302 -

Nei’nin standart genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan genetik uzakliklar
incelendiginde; ¢alisilan 1rklar igerisinde en yiiksek genetik uzaklik degerinin Soke-Efeler
popiilasyonlar1 (%0,3) belirlenmistir. Popiilasyonlar arasinda en diisiik genetik uzaklik

degerinin ise Bozdogan-Soke popiilasyonlarinda (%0,12) gézlemlenmistir.
4.5.2. DA Genetik Uzakhk Metodu

Genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan sonuglar cizelge 4.6°da verilmigtir. Nei
vd.’nin (1983), DA genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan genetik uzaklik degerleri
incelendiginde; c¢alisilan popiilasyonlar icerisinde en yiiksek genetik uzaklik degerinin,
Soke-Efeler popiilasyona ait bireyler arasinda (%0,42) oldugu goriilmektedir. Irklar arasinda
en diisiik genetik uzaklik degerinin ise Soke-Bozdogan popiilasyona ait bireyler arasinda

(%0,16) oldugu gozlemlenmistir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4.6. Popiilasyonlarin ikili karsilastirilmasi sonucunda hesaplanan DA genetik

uzaklik degerleri

BOZDOGAN EFELER SOKE SERCIN
ZIYARETLI CIFTLIKKOY
BOZDOGAN - - -
ZIYARETLI
EFELER 0,030 - -
CIFTLIKKOY
SOKE SERCIN 0,016 0,042 -
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5. TARTISMA

Bu tez ¢alismasinda, Aydin ilindeki manda popiilasyonlarinda mikrosatellit markerler
araciligiyla genetik ¢esitliligi belirlemek igin, 3 farkli popiilasyondan (Soke, Bozdogan,
Efeler) 33 birey drneklenmistir.

Ulkemizde mikrosatellit markerler kullanilarak mandada yapilan birgok benzer ¢alisma
vardir. Soysal vd. (2007)’nin Ulkemizde bulunan Anadolu mandasi iizerinde yapmis
olduklar1 benzer bir ¢alismada Marmara Silivri bolgesindeki farkli lokasyonlardan toplamda

40 bireyin 6rneklenmis oldugu belirtilmistir.

Gargani vd. (2010)’nin yapmis olduklar1 ¢aligmada ise Tiirkiye’nin alti farkli ilinden

155 birey 6rneklenmistir.

Unal vd. (2014)’nin Anadolu mandasinda yiiriitmiis olduklar1 ¢alismada Tiirkiye nin

cografi olarak ii¢ farkli bolgesinde yer alan sekiz farkli ilden 56 birey drneklemislerdir.

Unal vd. (2021)’nin son yillarda yapmus olduklar1 ¢alismada Tiirkiye nin alti farkli
bolgesinde yer alan 17 farkl ilden 837 birey galistiklart belirtilmistir.

Bu tez calismasinda orneklenen birey sayisi Aydin’daki manda popiilasyonlarimin

(395) genetik cesitliligini tespit etmek icin yeterlidir.

Diinyadaki farkli iilkelerde yapilan benzer calismalar incelendiginde, en fazla
arastirmanin Asya kitasinda yapildig1 gozlemlenmektedir. Asya kitas1 mandan irkinin ana
vatan1 olarak goriilmektedir. Asya kitasi %97,4 ile diinyadaki manda popiilasyonlarinin
neredeyse tamamina ev sahipligi yapmaktadir (FAO, 2020). Bu sebeple diinyada manda 1rk1
iizerine yapilan calismalarin en fazla bu kitada olmasi normaldir. Asya kitasinda yapilan
caligmalarda genellikle orneklenen birey sayilart da c¢ok fazladir. Bu sayr Avrupa’ya
gidildikce bariz bir sekilde azalmaktadir. Kitalar aras1 koprii vazifesi goren ililkemizde de

Asya kitasina oranla yapilan ¢alismalarda kullanilan 6rnekler daha azdir.

Calismamizda popiilasyonlarin genetik cesitliligini incelemek 6 mikrosatellit belirteg
ile galistlmistir. Calisilan mikrosatellit belirtegler, FAO/ISAG tarafindan belirlenen daha
once benzer ¢aligsmalarda kullanilan ¢alismalar géz oniinde bulundurularak lokuslarin allel

icerikleri ile polimorfizm diizeylerine gore belirlenmistir.
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Vijh vd. (2007)’nin Hindistan’daki manda popiilasyonlarinda yiiriittikleri bir
calismada 527 bireyde c¢alisilmak tizere 22 mikrosatellit lokusunun kullanildig
belirtilmistir. Bukhari vd. (2020)’nin Pakistan manda popiilasyonlarinda yapmis olduklar
baska bir benzer ¢alismada ise 6rneklenen 196 bireyde 12 mikrosatellit bolgesi ile calisildig
belirtilmistir. Incelenen litaretiirlerde, benzer olan bircok ¢alismada farkli sayilarda
mikrosatellit markerdan faydalanildigi gozlemlenmistir. Tez c¢alismamizda kullanilan
mikrosatellit belirteglerin sayisinin, ¢alisilan birey sayisi ile baglantisina bakildiginda uygun

saylda oldugu sdylenebilir.
Allellik;

Tez ¢alismamizda 33 bireyde 6 mikrosatellit belirteg ile galisilarak toplamda 41 allel

gozlemlenmistir.

Soysal vd. (2007) yapmis olduklari c¢alismada 40 bireye ait Ornekler iizerinde
calisilmisg, 11 mikrosatellit belirte¢ kullanilmis ve 27 allel tespit edilmistir.

Gargani vd. (2010)’nin yapmis oldugu ¢aligmada tlilkemizin alt1 farkli bdlgesinden
alinan 155 bireye ait 6rnekler tizerinde ¢alisilmis, 26 mikrosatellit belirteg kullanilmis ve 254
allel tespit edilmistir.

Unal vd. (2014)’nin iilkemizin ii¢ farkl golgesinde yaptig1 bir ¢alismada 56 bireyde

20 mikrosatellit belirte¢ kullanmis ve toplam103 allel belirlemistir.

Unal vd. (2021)’nin iilkemizde yaptiklar1 baska bir benzer ¢alismada drneklenen 837
bireyde 20 mikrosatellit belirte¢ ile calisilmis ve toplamda 190 allel tespit edildigi

gozlemlenmistir.

Diinyadaki yapilan c¢aligmalar incelendiginde farkli sayida mikrosatellit belirte¢ ve

birey sayisi ile yapilan ¢alismalarda, ¢esitli uzunluklarda allel varlig1 gézlemlenmistir.

Kumar vd. (2006)’nin yaptiklart ¢aligmada, 383 bireyde 27 mikrosatellit belirteg

kullanilmis, 288 allel gozlemlenmistir.

Kataria vd. (2009)’nin yapmis olduklar1 ¢alismada 48 bireyde, 25 mikrosatellit
belirte¢ kullanilmig ve farkli uzunluklarda 131 allel gozlemlenmistir. Kumar ve Kataria’nin
caligmalar1 Asya’da yiiriitiilmiistiir ve genetik cesitliligin tez ¢alismamizdan daha fazla

oldugu belirlenmistir.
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Aminafshar vd. (2008)’nin Iran’daki manda popiilasyonlarinda yaptiklar1 ¢alismada
60 bireyde 14 mikrosatellit belirteg kullanmis ve 58 allel bildirmislerdir.

Yousefi vd. (2019)’nin yine Iran’daki mandalarinda yapmis olduklar1 diger bir
calismada 200 bireyde 10 mikrosatellit belirteg ile ¢alismis ve 59 allel tespit edildigini
bildirilmistir.

Bukhari vd. (2020)’nin Pakistan’da yapmis olduklar1 ¢alismada 196 bireyde 12
mikrosatellit belirteg ile calisiimis ve 96 allel tespit edildigi bildirilmistir.

Calismamizda kullanilan belirteglerin allel sayisi sonuglarina bakildiginda, lokus
basina allel sayisinin 5 (ILSTS033) ile 11 (CSSMO045) arasinda degistigi gozlemlenmistir.
Yapilan ¢alismalar incelendiginde tez calismamizda en diisiik polimorfizm oranina sahip
olan ILSTS033 lokusunun bagka bir ¢alismada ise en yiiksek polimorfizm oranina sahip
lokus oldugu belirlenmistir (Babar vd., 2009).

Tez caligmasinda ortalama allel sayiin 6,83 oldugu tespit edilmistir. Bu oran yapilan
bazi calismalardaki allellik degerleri (4,7 ile 8,73) incelendiginde arasinda (Acosta vd.
2014; Yousefi vd. 2019; Bukhari vd. 2020) bir deger olarak bulunmus, bazi yapilan
calismalardaki allellik degerlerinden (11,4 ile 12,57) daha az bir deger oldugu tespit
edilmistir (Gargani vd., 2010).

Tez ¢alismasinda Aydin ilindeki ii¢ farkli popiilasyondan 6rnekler alinmis, ortalama
allel sayilar1 Efeler Ciftlikkoy igin; 1,33 allel/lokus, Soke Sergin igin; 2,17 allel/lokus ve
Bozdogan Ziyaretli igin; 5,67 allel/lokus oldugu tespit edilmistir.

Soysal vd. (2007) calismalarinda 11 mikrosatellit kullanmig, ortalama allellik

degerlerini 3 ile 9 arasinda bulmuslardir.

Gargani vd. (2010) calismalarinda 26 mikrosatellit kullanmig, ortalama allellik

degerlerini 5,14 ile 9,20 arasinda bulmuslardir.

Unal vd. (2014)’nin yaptiklar1 calismada 20 mikrosatellit belirte¢ kullanmus, ortalama
allellik degerlerini 3,70 ile 4,35 arasinda bulmuslardir.

Unal vd. (2021) c¢alismalarida 20 mikrosatellit belirte¢ kullanmig, ortalama allellik

degerlerini 5,70 ile 8,80 arasinda bulmuslardir.
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Tez calismasindaki ortalama allelik degerleri Tiirkiye’de yapilan diger ¢alismalarla
benzerlikler gdstermektedir. Diinyada yapilan bazi c¢aligmalar incelendiginde ortalama
allellik degerlerinin farkli deger aralifinda oldugu gozlemlenmistir. Ozellikle Asya’da ki
manda popiilasyonlar1 ¢alismalarinda genetik ¢esitliligin daha yliksek oldugu tahmin

edilmektedir.
Heterozigotluk;

Tez calismasinda gdzlenen ve beklenen heterozigotluk oranlarmin sirayla (0,560 ile
0,629) ve (0,568 ile 0,651) degerleri arasinda degistigi gozlemlenmistir. Sonuglar %5den
biiylik oldugu i¢in genetik ¢esitliligi tahminde uygundurlar. Calisilan mikrosatellit bolgeleri
incelendiginde ortalama heterozigotlugun CSSMO057 lokusunda (0,740) en yiiksek,
CSSMO033 lokusunda (0,422) ise ile en diisiik oldugu belirlenmistir. Popiilasyonlar arasinda
en yiiksek ortalama heterozigotluk degerinin 0,629 ile Efeler Ciftlikkdy popiilasyonunda, en
diistik gozlenen ortalama heterozigotluk degerinin ise 0,560 ile Soke Ser¢in popiilasyonunda
oldugu tespit edilmistir. Ulkemizde yapilan galismalardaki heterozigoluk oranlariyla
benzerlikler tasimaktadir. Ulkemizde batindan doguya gidildikce mandalarda goriilen
genetik cesitlilik diizeyleri artmaktadir. Buna birkac sebep olarak mandalarin gecim kaynagi

olarak kullamlmasi ve Asya kitasina olan yakinhik. Ulkemiz kitalar arasinda bir koprii

gorevi gordiigii icin gecis noktalarina yakin yerlerdeki genetik cesitlilik daha fazla olmustur.
Tiirkiye’de;

Soysal vd. (2007) 40 mandada 11 mikrosatellit belirtegle yapmis olduklar1 ¢alismada
gozlenen ve beklenen heterozigot degerlerinin sirasiyla 0,550 ile 0,775 ve 0,494 ile 0,815

arasinda degismis oldugu bildirilmistir.

Gargani vd. (2010) 155 mandada 26 mikrosatellit belirtecle yapmis olduklari
calismada gozlenen ve beklenen heterozigot degerlerinin sirayla, 0,50 ile 0,58 ve 0,62 ile

0,81 arasinda degismis oldugu bildirilmistir.

Unal vd. (2014) 56 mandada 20 mikrosatellit belirtecle yapmus olduklar1 ¢aligmada
gozlenen ve beklenen heterozigot degerlerinin sirayla, 0,5335 ile 0,5491 ve 0,5208 ile
0,5359 arasinda degismis oldugu bildirilmistir.

Unal vd. (2021) 837 mandada 20 mikrosatellit belirtecle yapmis olduklar1 ¢alismada

gbzlenen ve beklenen heterozigot degerlerinin sirasiyla, 0,61 ve 0,70 olarak bildirmislerdir.
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Diinyada;

Navani vd. (2002) 25 mandada 108 mikrosatellit belirtegle yapmis olduklar1 ¢aligmada

gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerini sirayla, 0,31 ile 0,89 olarak bildirmislerdir.

Arora vd. (2004) 40 mandada 22 mikrosatellit belirtegle yapmis olduklari ¢aligmada
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerini sirasiyla, 0,2883 ile 0,8588 ve 0,2568 ile
0,9487 olarak bildirmislerdir.

Wang vd. (2007) 8 mandada 13 mikrosatellit belirte¢le yapmis olduklar1 ¢alismada

g6zlenen ve beklenen heterozigotluk degerini sirayla, 0,495 ile 0,719 olarak bildirmislerdir.

Sraphet vd. (2008) 105 mandada 34 mikrosatellit belirtegle yapmis olduklart
calismada ortalama heterozigotluk degerini 0,165 ile 0,858 arasinda bildirmislerdir.

Zhang vd. (2011) 56 mandada 20 mikrosatellit belirtegle yapmis olduklar1 ¢alismada
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerini sirastyla 0,367 ile 0,617 ve 0,353 ile 0,651

olarak bildirmisglerdir.

Radhika vd. (2021) 30 mandada 25 mikrosatellit belirtegle yapmis olduklari ¢alismada
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerini sirayla 0,5057 ile 0,9830 ve 0,7567 ile 0,9628

olarak bildirmislerdir.
F istatistikleri;

Tez calismasinda Fs degerlerinin 0,0654 (Efeler Ciftlikkdy) ile 0,0983 (Bozdogan
Ziyaretli) arasinda oldugu belirlenmistir. FIS sayis1 0’a yaklastikca homozigotluk artmakta
genetik cesitlilik ise azalmaktadir. Bozdogan Ziyaretli popiilasyonunda homozigotluk
fazlaliginin 6rneklerin alindig yerlerin birbirine yakinligi, alinan 6rneklerin genellikle ayni
birlige bagli olarak yetistirildigi, aile isletmelerinden oldugu bireyler arasinda bilingsizce

ciftlesme gergeklestirildiginden kaynakli olabilecegi tahmin edilmektedir.

Gargani vd. (2010) calismalarinda FIS degerini 0,08 ile 0,30) arasinda bulmus
Homozigotlugun fazla oldugu Dbireylerin bilingsiz ve akrabali yetistirmeden
kaynaklanabilecegi ve bunun yaninda isletmelerde erkek mandalarin fazla olmasindan
kaynakli olabilecegi tahmin edilmektedir. Tez ¢alismamizda Bozdogan Ziyaretli bolgesinde
ki manda popiilasyonlarinda da akrabali yetistirmeler gbz Oniine alindiginda caligmalar

arasinda benzerlik goriilmektedir.
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Tez c¢alismasinda popiilasyonlar arasi farkin onemliligini kontrol etmek i¢in Fsr
hesaplamalar1 yapilmistir. Hesaplamalara gore Fst degerleri 0,0123 ile 0,0321 arasinda
bulunmustur. Degerler 0 ile 0,05 arasinda oldugu i¢in genetik farklilasmanin ¢ok az oldugu

sOylenebilir.

Gargani vd. (2010) ¢alismalarinda Fst hesaplamalar1 yapmis ve hesaplamalara gore
Fst degerleri 0,005 ile 0,123 arasinda bulunmustur. Tez ¢alismasina kiyasla Fst degeri 1’

yakin bulunmus ve bireylerin ortak atadan gelme ihtimalinin az oldugu yorumu yapilmistir.

Joshi vd. (2012) ¢alismalarinda Fst hesaplamalar1 yapmis ve hesaplamalara gore Fst
degerleri ortalama 0,092 olarak bulunmustur. Tez g¢alismasina gore bu calisma Asya
kitasinda yapildigr i¢in Asya kitasindaki genetik farklilagmalar daha yiiksek olarak

gorusmustur.

Yousefi vd. (2019) calismalarinda Fst hesaplamalar1 yapmis ve hesaplara gore FST
degeri ortalama 0,01 olarak bulunmustur. Genetik farkliligin az oldugu goézlemlenmistir.

Tez galigmasiyla benzerlikler gériilmektedir.
Nei Standart Genetik Uzaklik Metodu;

Tez caligmasinda hesaplanan genetik uzakliklara baktigimizda popiilasyonlar
arasindaki en yiiksek genetik uzaklik Soke Sercin ile Efeler Ciftlikkdy popiilasyonlari
arasinda (0,0302) arasinda goriilmistiir. En diisiik genetik uzaklik ise Soke Ser¢in ile

Bozdogan Ziyaretli popiilasyonlar: arasinda (0,0124) goriilmiistiir.
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6. SONUC VE ONERILER

Arastirmalara gore diinyamizda yarim milyondan daha fazla insan beslenme sikintisi
cekmektedir. Bu sikintida her yil tarimsal {iretimdeki azalmalar ve hizla artan insan
niifusunun payt fazladir. Bununn yani sira ucuz ve kolay ulasilabilen, cevreye zarar
vermeyen; organik triinlere olan talepte de bir artis sz konusudur. Mandalar, ¢ogunlukla
sigirlarin yasayamadigi kosullarda yasayan, kaba yemleri dahi kaliteli {iriine ¢evirebilen, siit
verimleri yiiksek hayvanlar olmasi sebebiyle bu sikintida 6énemli bir besin kaynagi olarak
one ¢ikmaktadir. Diinyada her gecen yil manda sayisinda bir artis yasanirken iilkemizde
1961 yilindan bu yana bir azalma séz konusudur. Ulkemizde manda yetistiriciligi genellikle
kiigiik aile isletmelerinde yapilmaktadir. Ulkemizde manda varh@ en yiiksek bolge
Karadeniz, en yiiksek manda varliginda sahip il ise Samsun’dur. Aydin manda varlig
bakimindan tilkemizde 50. siradadir. Tiirkiye'de mandalarin hak ettigi degeri tekrar gérmesi
icin oncelikle korunmalari, melezleme ya da seleksiyona tabi tutularak islah edilmeleri bu
yollarla verimlerinin de arttirilmasi gerekmektedir. Molekiiler caligmalar genetik igerik
acisindan popiilasyonlar hakkinda bilgi vererek yerli irklarin korunmas: siirecinde genetik
yapmin incelenmesine katkida bulunacaktir. Boylece hangi popiilasyonlarin birbirine
benzedigi, hangilerinin farkli ve 6zgiin oldugu hakkinda bir 6n bilgi elde edilecektir. Ciftlik

hayvan popiilasyonlar: arasindaki iliskilerin analizi i¢in mikrosatallitler nerilmektedir.

Tiirkiye’de genetik gesitlilik alaninda yapilan c¢alismalar oldukca azdir. Bu calisma
Aydin ilinde {i¢ farkli popiilasyondan (Bozdogan Ziyaretli, Efeler Ciftlikkdy, S6ke Ser¢in)
toplam 33 manda ile yapilmis ve 6 mikrosatellit belirteg (CSSMO033, ILSTS033, CSRMO060,
CSSMO045, CSSMO057) kullanilmistir. Calisgma Aydin ilindeki mandalarda genetik gesitlilik
acisindan ilktir. Calismada en ¢ok allel CSSMO045 mikrosatellit lokusunda (11 allel), en az
allel ise ILTS033 mikrosatellit lokusunda (4 allel) gézlemlenmistir. Ortalama allel sayilar
Bozdogan Ziyaretli’de 5,67, Soke Sergin’de 2,17 ve Efeler Ciftlikkéy’de 1,33 olarak
hesaplanmistir. Popiilasyonlar acisindan heterozigotluk degeri incelendiginde en yliksek
0,629 ile Efeler Ciftlikkdy popiilasyonunda, en diisik ise 0,560 ile Soke Sercin

popiilasyonunda tespit edilmistir.

Aydm ili manda yetistiriciligine daha genis kapsamli daha fazla molekiiler belirte¢
kullanilan ve daha fazla sayida popiilasyonun ¢aligildig1 bir proje ile destek verebilir. Manda
dayaniklilik, ekonomik, et ve siit katkisi nedeniyle dnemli bir gelir kaynagi olmasindan

dolay1 bu tiir ¢aligsmalar artirillarak desteklenmelidir.
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EK1

1.

EKLER

DNA izolasyonu yapilacak 6rnekler -20 °C’den ¢ikarilip tiiplerin agizlar agik

sekilde alkolleri ugmasi i¢in 56 “C’de bekletildi.

2.

Alkolleri tamamen u¢gmus ornekler Etiiv’den ¢ikarildi ve igerisine 180 ul

ATL tampon eklenir.

Uzerine 20 ul Proteinaz-K eklenerek érneklerin agz1 kapatilir.

Tipiin alt kismindan hafifce vurularak karigtirilir.

ATL ve Proteinaz-K eklenen 6rnekler 56 °C’sicaklikta Etiiv’de bekletilir.
Orneklerin tamemen ¢dziinmesi veya jelatinimsi hal almas1 énemlidir.
Ornekler tahmini 10 dakikada bir kontrol edilmeli ve hafifce karistirilmalidr.
Ornekler Etiiv’den ¢ikartildiktan sonra iizerine 200 ul AL tamponu eklenir.

Hafif karistirildiktan sonra 56 °C Etiiv’de 10 dakika bekletirilir.

Ornekler Etiiv’den ¢ikartilir ve iizerine 200 pl etanol (%96-100) eklenir ve

vortekslenir.

5.

9.

10.

eklenir.

11.

12.

Cozelti dahil (6rnek harici hersey) DNeasy mini spin kolona aktarilir.

1 dk 8000 rpm’de santrifiij yapilir.

Spin kolon 2 ml yeni tiipe aktarilir.

Uzerine 500 ul AW1 eklenir.

1 dk 6000g’de santrifiij yapilir.

Spin kolon 2 ml yeni tiipe aktarilir.

500 ul AW2 eklenir.

3 dk 14000 rpm’de santrifiij yapilir.

Spin kolon tam kuruma i¢in yiiksek devirde kisa siireli santrifiij yapilir.
Spin kolon 2 ml yeni tiipe aktarilir.

Uzerine tam kolon membraninin ortasina gelecek sekilde 100 pl AE tamponu

1 dk 6000g’de santrifiij yapilir.

DNA izolasyonu yapilan 6rnekler lizerine etiket yapistirilarak parafilmlenir.
Ornekler 15 dk 37 °C’ Inkiibatér’de bekletilir.

Daha sonra ornekler +4 °C’de 1 giin bekletilir.

Izolasyon yapilan 6rnekler elektroforez islemine kadar -20 °C’ de bekletilir.
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T.C.
AYDIN ADNAN MENDERES UNiVERSITESI

FEN BILIMLERI ENSTITUSU

BILIMSEL ETIiK BEYANI

“AYDIN’DA YETISTIRILEN ANADOLU MANDASI POPULASYONLARINDA
GENETIK CESITLILIGIN BELIRLENMESI” baslikli Yiiksek Lisans tezimdeki biitiin
bilgileri etik davranis ve akademik kurallar ¢ergevesinde elde ettigimi, tez yazim kurallarina
uygun olarak hazirlanan bu c¢aligmada, bana ait olmayan her tiirlii ifade ve bilginin
kaynagina eksiz atif yaptigim bildiririm. Ifade ettiklerimin aksi ortaya ¢iktiginda ise her
tiirlii yasal sonucu kabul ettigimi beyan ederim.

Mehmet OZCOSAR

A
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