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Ozet

Degisen ¢evre kosullart diinya fauna ve florasini olumsuz yonde etkilemektedir. Bu g¢aligmanin amaci, “Tirkiye Yerli Evcil Genetik
Kaynaklarindan Bazilarinm in vitro Korunmasi ve On Molekiiler Tanimlanmasi- I (TURKHAY GEN-I)” projesi kapsaminda, Tiirkiye’de bulunan
yerli sigir wklarinin mikrosatellit DNA markdrler kullanilarak genetik karakterizasyonu ve filogenetik iligkilerinin belirlenmesidir. Yerli Kara
(YK), Boz Irk (BI), Giiney Anadolu Kirmizis1 (GAK), Yerli Giiney Sarist (YGS), Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK) ve Zavot (ZAV) irki sigirlardan
kan ornekleri alinmis ve standart fenol/kloroform yontemi kullanilarak DNA izolasyonu yapilmistir. Calismada kullanilan 20 mikrosatellit lokusu
FAO ve Uluslar aras1 Hayvan Genetigi Dernegi (ISAG) tarafindan tavsiye edilen listeden se¢ilmistir. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) iiriinleri
Beckman Coulter CEQ-8000 Genetik Analiz Sistemi kullanilarak kapiller elektroforez ile ayristirilmis ve markor genotipleri tespit edilmistir.
Istatistiksel analizlerde toplam allel sayisi, Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluk parametreleri hesaplanmis ve filogenetik agaclar
¢izilmistir. Toplam 274 farkli allel tespit edilmis olup, en diisiik allel sayis1 (8) INRA0OS5 ve BM1824, en yiiksek allel sayist (23) ise TGLA122
lokusunda g6zlenmistir. Faktoriyel benzerlik analizlerinde (FCA), YGS, YK, DAK ve GAK 1rklarinin birbirlerine yakin, BI ve ZAV 1rklari ise daha
uzak yerlesim gostermislerdir. Calismaya konu olan bu irklarin genetik parametreleri ve filogenetik iliskileri genel olarak mevcut cografi konumlari
ile uyumlu bulunmustur.

Anahtar Kelimeler: Genetik gesitlilik, sigir, mikrosatellit, TURKHAY GEN-I

Genetic Characterization of Some Native Cattle Breeds in Turkey by Using STR Markers
Abstract

Changing environmental conditions have affecting the world’s fauna and flora irreversibly. Objective was genetic characterization and
determination of phylogenetic relationship of native cattle breeds in Turkey using microsatellite DNA markers as part of a national project titled
“In vitro Conservation and Preliminary Molecular Identification of Some Turkish Domestic Animal Genetic Resources-I (TURKHAYGEN-I)”.
Blood samples were collected from Anatolian Black (YK), Anatolian Grey (BI), South Anatolian Red (GAK), Native Southern Anatolian Yellow
(YGS), East Anatolian Red (DAK) and Zavot (ZAV) cattle. DNA samples were isolated using a standard phenol/chloroform method. A total of
20 microsatellite loci were selected from a list suggested by FAO and International Society of Genetics (ISAG). PCR products were separated by
capiller electrophoresis on Beckman Coulter CEQ-8000 Genetic Analysis System, and marker genotypes were determined. In statistical analyses,
numbers of alleles, deviation from Hardy-Weingberg Equilibrium parameters were calculated and phylogenetic trees were drawn. A total of 274
alleles were observed. The lowest allele number (8) was observed at INRA005 and BM 1824 loci and the highest allele number (23) was calculated
for TGLA122. YGS, YK, GAK and DAK populations were closely localized than BI and ZAV in factorial correspondence analysis. The resulting
genetic parameters and phylogenetic relationship of breeds analyzed are consistent with their today’s geographical locations.
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GIRIS tamamen kaybolmustur. Giintimiizde bu wrklarin 6nemli
bir kismi1 (%30) risk altinda bulunmaktadir ve her ay alt1
Degisen gevre kosullart hayvan genetik kaynaklarinda  yrkin nesli tiikenmektedir [1]. Tiirkiye’de ¢ok sayida sigir
erozyona neden olmaktadir. Bu kayiplarn biiyiik bir i ve yerel tip bulunmasina ragmen, bunlardan 14 tanesi
¢ogunlugu yaban hayvanlarinda meydana gelmekte ise  yakin gegmiste yok olmustur [2].
de evcil hayvanlar ve ozellikle ciftlik hayvanlarindaki Biyolojik cesitlilik kapsaminda, yerli hayvan
tehlike de kiigiimsenemeyecek boyuttadir.  FAO  genetik kaynaklarinm in vitro veya in vivo korunmasi
(Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitil) verilerine  ve molekiiler diizeyde karakterizasyonu caligmalarinin
gore son yiizy1l icerisinde evcil hayvan irklarmin yarisi ckonomik, bilimsel, kiiltirel ve ekolojik énemi
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bulunmaktadir. Hayvan  1slah  programlarinda
heterozisden yararlanmak, olasi hastalik, iklim, yem
kaynaklar ve tiikketim aligkanliklarindaki degisikliklerde
kullanilmak tizere dogal zenginligimiz olan yerli hayvan
irklarmin korunmasinin kritik 6nemi bulunmaktadir.

Arkeolojik ve genetik veriler sigir, koyun ve kegi igin
en az iki farkli evcillestirme merkezinin bulundugunu
gostermektedir [3—6]. Bu merkezlerden en eski olani
Dogu-Giineydogu Anadolu bolgesini kapsamaktadir
ve si1gir, koyun ile keginin bu bdlgeden tiim Diinya’ya
yayildigi belirtilmektedir [6-10]. Dolayistyla, Tiirkiye’de
bulunan yerli evcil genetik kaynaklarinin dncelikle
korunmasi ve molekiiler diizeyde karakterizasyon
¢alismalariin yapilmasi gerekmektedir [8].

Genomda yaygin olarak bulunan (ortalama 40000
be sikliginda) ve genel olarak tekrarli CA/TG niikleotid
dizilerinden meydana gelen mikrosatellit bdolgeleri
STR (Simple Tandem Repeat) markorii olarak [10]
genetik calismalarda yaygin olarak kullanilmaktadir.
Yiiksek  polimorfizm  gostermeleri, ko-dominant
ozellikleri ile Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ve
kapiller elektroforez teknolojisi yardimiyla linkage gen
haritalarinin olusturulmasi, populasyonlarin molekiiler
diizeyde karakterizasyonu, molekiiler 1slah ve adli
tip c¢alismalarinda STR tercih edilen markor sistemi
olmustur [11].

Bu calismanin amaci; “Tiirkiye Yerli Evcil Genetik
Kaynaklarindan Bazilarmin in vitro Korunmasi ve 6n
Molekiiler Tanimlanmasi-1 (TURKHAY GEN-I)” projesi
(http://www.turkhaygen.gov.tr) kapsaminda, Tirkiye’de
bulunan yerli sigir irklarinin STR markérler kullanilarak
on genetik karakterizasyonunun yapilmasi ve filogenetik
iligkilerinin belirlenmesidir.

MATERYAL VE YONTEM

TURKHAY GEN-I projesi kapsaminda mevcut Giiney
Anadolu Kirmizis1 (GAK, n=51), Yerli Kara (YK, n=51),
Yerli Giiney Sarist (YGS, n=35), Boz Irk (BI, n=47),
Dogu Anadolu Kirmizist (DAK, n=14) ve Zavot (ZAV,
n=13) ki sigirlardan 6rnekleme ¢aligmasi yapilmistir.
V. jugularis’den K,-EDTA’l1 tiiplere alman 10 ml kan
orneklerinden standart fenol/kloroform yontemi [12]
kullanilarak DNA izolasyonu yapilmigtir. DNA kalitesi
260/280 nm UV’de Nanodrop ND-100 kullanilarak

kontrol edilmis ve stok DNA 6rnekleri hazirlanmustir.

Calismada kullanilan enformatik degeri yiiksek, farkli
kromozomlar1 temsil eden ve multipleks calismalarina
uygun STR lokuslari, ISAG ve FAO MoDAD tarafindan
tavsiye edilen markor listesinden [13] segilmistir.
Kapiller elektroforez ve fragman analizinde kullanilmasi
amactyla her bir lokusun ileri primeri Beckman Coulter
CEQ-8000 Genetik Analiz Sistemine uygun WELL-
ART (D4, D3 veya D2) floresans ile isaretlenmistir
(Cizelge 1).

Polimeraz Zincir Reaksiyonlar1 (PZR), her bir
reaksiyonda 1x Mg++ free PCR buffer (Fermentas), 200
mM dNTP (Fermentas), 1.5 mM MgCl++, 0.375 fiinite
Taq polimeraz (Fermentas), 2—15 pM her bir primer ¢ifti
(Cizelge 1) ve 50ng DNA template olacak sekilde toplam
15 ul hacimde hazirlanmigtir. Touchdown PZR profili
[14] 95°C’de 4 dakika ile tam bir denatiirasyon sonrast I.
asamada 16 dongii i¢in 94°C’de 30 saniye denatiirasyon,
primerlerin ideal baglanma noktasinin saglanmasi igin
60°C’den baslayarak her bir dongiide 0,5°C diisiiriilen
ve 30 saniye siliren annealing ve 72°C’de 30 saniye
elongation saglanmistir. II. asamada ise 94°C’de 30
saniye, 52°C’de 30 saniye ve 72°C’de 30 saniye olacak
sekilde toplam 25 dongii uygulanmistir. Son olarak
ornekler tam bir adenilizasyon i¢in 72°C’de 10 dakika
tutulmustur.

Yiikseltgenen 0.5ul PZR iriiniine 25pl  Hi-Di-
formamide igeren SLS (Sample Loading Solution) ve
S—400 DNA standardi eklenerek, Beckman Coulter
CEQ-8000 Genetik Analiz Sistemi kullanilarak kapiller
elektroforez islemi uygulanmisti. FRAG-3 yontemi
(95°C’de 2 dakika denatiirasyon, 2.0 kV’da 30 saniye
injeksiyon ve 50°C kapiller 1sisinda 6 kV’da 35 dakika
seperasyon) ile PZR friinleri ayrigtirtlmis ve FragTest
programi kullanilarak her mikrosatellit lokusu igin
genotipler belirlenmistir.

Istatistiksel analizlerde toplam allel sayisi, allel
frekanslari,  Hardy-Weinberg  Dengesine (HWE)
uygunluk  degerleri, Wright’in  F-istatistiklerinin
hesaplanmasi, Faktoriyel Birlestirici Analizleri (FCA;
Factorial Correspondence Analysis) ve filogenetik
agaclarin ¢iziminde GenAlEx6 [15], Population 1.2.28
[16], TreeView [17], GenePop [18] ve GENETIX 4.0
[19] paket programlart kullanilmistir.



Cizelge 1. Calismada kullanilan STR lokuslarinin bulunduklar1 kromozom (BTA), primer dizileri ve

Y. Ozﬁs'ensoy ve ark. / Bibad, 3 (1): 155-163, 2010

beklenen allel biiytikliikleri (bg: baz ¢ifti).

No Lokus BTA Primer dizisi Allel (bg) isaretleme

1 |BM1824 1 |GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC 170-218 D2
CATTCTCCAACTGCTTCCTTG

2 'BM2113 2 ' GCTGCCTTCTACCAAATACCC 116-146 D4
CTTAGACAACAGGGGTTTGG

3 | INRAO23 3  GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC 193-235 D3
TAACT ACAGGGT GTTAGATGAACT CA

4 ETHI0 5 | GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA 198-234 D4
CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC

5 |ILSTS006, 7  TGTCTGTATTTCTGCTGTGG 277-309 D4
ACACGGAAGCGATCTAAACG

6 |HEL9 8 | CCCATTCAGTCTTCAGAGGT 141-173 D3
CACATCCATGTTCTCACCAC

7 | ETH225 9 ' GATCACCTTGCCACTATTTCCT 135-165 D2
ACATGACAGCCAGCTGCTACT

8 | CSRM60 10 AAGAT GT GAT CCAAGAGAGAGGCA 79-115 D4
AGGACCAGAT CGT GAAAGGCATAG

9 |HEL13 11 TAAGGACTTGAGAT AAGGAG 178-200 D4
CCATCTACCTCCATCTTAAC

10 [INRAOOS @ 12 CAATCTGCATGAAGTATAAATAT 135-149 D4
CTTCAGGCATACCCTACACC

11 | CSSM66 14 'ACACAAATCCTTTCTGCCAGCT GA 171-209 D4
AATTTAATGCACT GAGGAGCTT GG

12 SPS115 15 AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG 235-265 D4
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGT G

13 ' TGLAS3 16 GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA 143-191 D3
ATCTTCACATGATATTACAGCAGA

14 |[ETHI185 17 ' TGCAT GGACAGAGCAGCCT GGC 214-246 D3
GCACCCCAACGAAAGCT CCCAG

15 I TGLA227 18 CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT 64-115 D4
ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA

16 |[ETH3 19 GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG 90-135 D2
ACT CT GCCT GT GGCCAAGT AGG

17 TGLA126 20 CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTTCT 104-131 D3
TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTCC

18 TGLA122 21 CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC 134-193 D3
AATCACATGGCAAATAAGTACATAC

19 |1 BM1818 23 ' AGCTGGGAATATAACCAAAGG 248-278 D2
AGTGCTTTCAAGGT CCATGC

20 |[HAUT27 @ 26 TTTTATGTTCATTTTTTGACTGG 120-158 D2

AACTGCTGAAATCTCCATCTTA
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BULGULAR

Calismada, yirmi farkli mikrosatellit sistemi igin
ortak bir PZR profili ve protokolii kullanilmistir. Esnek
annealing 6zelliginden faydalanilarak touchdown PZR
protokolii ile 7 (CSRM60, ETH03, HEL9, CSRM66,
INRAO023, SPS115, [ILSTS006), 7 (INRAOOS,
HAUT27, TGLA122, TGLA126, TGLA227, BM1824,
HEL13) ve 6 (BM2113, TGLAS3, ETH225, ETHI0,
ETH185, BMI1818) STR lokusunu igeren ii¢ farkli
multipleks olusturulmus ve genotipleme caligmalarinda
kullanilmugtir.

Yirmi mikrosatellit lokusu i¢in toplam 274 farkli
allel tespit edilmistir. En fazla allel sayis1 (23) TGLA122
lokusunda, en diisiik allel sayist (8) ise INRAOOS
ve BM1824 lokuslarinda olmak iizere ortalama allel
sayisi 14 olarak gozlemlenmistir. GAK, YGS ve YK
populasyonlarinda BI, DAK ve ZAV populasyonlarina
gore genel olarak daha fazla allel gdzlemlenmistir

(Cizelge 2).
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Hardy-Weinberg Dengesi’nden olasi sapmalarin test
edilmesi i¢in Wright’in F-istatistiginden yararlanilmistir.
Calismaya konu olan tim irklarin genel F_ degeri
0.04252 (P<0.001) olarak hesaplanmistir. Genel F_
degerleri GAK (0.03324), YK (0.04962), BI (0.05524),
YGS (0.06558) ve DAK (0.01293) populasyonlari
i¢in ayr ayri hesaplanmistir. F; degerlerinin dnemsiz
diizeyde pozitif olmast bu populasyonlarm Hardy-
Weinberg Dengesinde oldugunu gostermektedir. ZAV
populasyonunda gozlenen F degeri (-0.04046) ise
heterozigot fazlaligini géstermektedir.

Populasyonlar arasi genetik farkliligin  tespiti
amactyla F degerleri hesaplanmistir (Cizelge 3). DAK
ve ZAV haricinde, diger populasyonlar arasinda gézlenen
F,, degerleri istatistiksel olarak Onemli bulunmustur.
Biitlin populasyonlar igin hesaplanan genel F  degeri ise
0.022 (P<0.001) olarak hesaplanmustir.

Populasyonlar arasi genetik uzakliklar Nei’nin D,
genetik uzaklik metoduna [20] gore hesaplanmistir.
Populasyonlar arasinda en yiiksek uzaklik YGS ve

Cizelge 2. GAK, YK, BI, YGS, DAK ve ZAV populasyonlarinda gozlenen allel

sayilar1 (Na)
Populasyon
Lokus GAK YK BI YGS DAK ZAV Ortalama  Toplam

CSRM66 13 13 12 15 11 9 12 16
CSRM60 11 13 10 13 7 6 10 19
ETHO03 10 12 8 11 6 9 9 14
INRA023 13 10 10 10 8 8 10 14
HEL9 12 12 12 13 8 7 11 15
ILSTS006 9 9 9 8 6 4 10
SPS115 10 10 7 10 7 5 12
ETH185 12 12 11 12 7 9 11 15
BM1818 9 9 9 7 6 7 8 12
ETH225 12 10 7 9 8 8 9 13
ETH10 8 8 9 6 4 4 7 9
TGLAS3 18 16 11 14 1 0 10 21
BM2113 10 9 9 11 8 8 9 12
INRA005 5 4 8
HAUT27 8 4 6 10
TGLA122 17 19 14 16 9 9 14 23
TGLA126 8 11 6 11 6 4 8 12
TGLA227 13 15 14 13 9 9 12 18
BM1824 6 6 5 6 4 4 5 8
HEL13 10 7 10 7 6 13
Ortalama 11 11 9 10 7 6 14
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Cizelge 3. GAK, YK, BI, YGS, DAK ve ZAV populasyonlari arasinda gozlenen F

degerleri
Populasyon GAK YK BI YGS DAK ZAV
GAK - 0.011*** — 0.041%*%*  0.009%** 0.033*** 0.027%%*
YK - 0.032%**  0.006** 0.020%** 0.021#**
BI - 0.032%**  (.042%** 0.031**
YGS - 0.026%** 0.028%%**
DAK - 0.013
ZAV -

*#4P<0.001, **P<0.01, *P<0.05

ZAV arasinda (0.165), en disiik uzaklik ise YK ve YGS
populasyonlari arasinda (0.082) saptanmistir. GAK, YGS
ve YK irklart arasinda D, degerleri oldukga yakin, ancak
genel olarak ZAV ile diger populasyonlar arasinda genetik
mesafenin en uzak oldugu goriilmektedir (Cizelge 4). D,
genetik uzaklik verileri kullanilarak komsu birlestirme
agac1 (NJT; Neighbor Joining Tree) ¢izilmistir (Sekil 1).

Populasyonu olusturan bireylerin genetik yapilarina
gore genetik iligkinin tespiti amactyla faktoriyel benzerlik
analizi (FCA-Factorial Correspondence Analysis)
yapimistir. FCA grafiginde benzer genetik yapiya sahip
olan bireyler 3-boyutlu diizlemde (uzay) yakin yerlesim
gosterirler. Populasyonu olusturan bireylerin genel olarak

ait oldugu populasyon bdlgesinde obeklenmektedir.
Ancak, bazi bireylerin diger populasyon bolgelerinde
yer aldig1 gozlemlenmistir. BI ve ZAV populasyonlari
tamamen ayrilarak uzayda kendi gruplarini olugturmustur.
GAK, YGS ve YK bireyleri her ne kadar kendi gruplarim
olusturmus olsalar da bu populasyonlarin nispeten beraber
obeklendigi gozlenmektedir. DAK populasyonuna ait
bireyler ise YK-YGS-GAK 0&begi ile ZAV ve BI gruplari
arasinda yer almaktadir (Sekil 2).

TARTISMA VE SONUC

Bu c¢aligmada kullanilan YGS, DAK ve ZAV

Cizelge 4. Calismada kullanilan sigir irklari arasinda hesaplanan D, genetik uzaklik degerleri (Nei

ve ark. [20])

Populasyon GAK YK BI YGS DAK ZAV
GAK - 0.088 0.119 0.085 0.141 0.148
YK - 0.103 0.082 0.114 0.140

BI - 0.108 0.127 0.136
YGS - 0.131 0.165
DAK - 0.154

ZAV
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ZAV
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44 DAK

42 YK

o4 GAK
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Sekil 1. GAK, YK, BI, YGS, DAK ve ZAV sigirlarinda D, genetik uzaklhiga gore ¢izilen komsu birlestirme agaci
(NJT-Neighbour Joining Tree)

Sekil 2. GAK (sar1), YK (mavi), BI (beyaz), YGS (gri), DAK (kirmiz1) ve ZAV (yesil) sigir populasyonlari arasindaki
iliskiyi gosteren faktoriyel benzerlik analizi (FCA) grafigi
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populasyonlart TURKHAYGEN-I projesi kapsaminda
heniiz tamamlanmamustir. Ozellikle bu calismada
kullanilan DAK ve ZAV o6rnekleri tim populasyonu
temsil edecek yeterince biiyiikliikte degildir. Dolayisiyla
bu populasyonlar i¢in gozlenen allel sayilari ¢aligmaya
konu olan diger populasyonlarin ortalama genel allel
sayilarina gore daha diisilk bulunmustur. DAK ve ZAV
populasyonlarinda TGLAS3 lokusu igin kaliteli allel
pikleri elde edilemediginden istatistiksel analizlere dahil
edilmemistir. TGLAS53 lokusunun bu populasyonlarda
tekrar genotipleme ¢aligsmasinin yapilmasi gerekmektedir.

Ortalama allel sayist en fazla TGLA122 lokusunda,
en disik ise INRAOO5 ve BMI1824 lokuslarinda
gozlenmisti. Bu bulgular, yerli wklar [21-22]
ve diger populasyonlar ile yapilan c¢alismalar ile
uyum igerisindedir [23-27]. GAK, YK, DAK ve BI
populasyonlarinda gbzlenen allel sayisi, bu irklar
ve ortak mikrosatellit lokuslar1 kullanilarak yapilan
calismalar ile genel olarak benzerlik gostermektedir [21].
Ancak, Altinalan [22] daha yiiksek oranda allel sayisi
tespit etmistir. Bu farkliligin Altinalan’mn [22] markor
genotiplerinin tespitinde kullandig1 yontem ve yorumdan
kaynaklanabilecegi diistiniilmektedir.

Bu galismada gozlenen allel sayilari, Avrupa, Afrika
ve Hindistan kokenli sigir wrklart kullanilarak yapilan
caligmalara [23-30] gore daha yiiksek bulunmustur.
Dolayisiyla, Tiirkiye’de yetistirilen 1irklarin  daha
yiiksek genetik cesitlige sahip oldugu goriilmektedir
[7,9,21,22,30]. Bu durum, ¢alismada kullanilan irklarin
evcillesme merkezine yakin yerlesim gostermesinden
kaynaklanmaktadir [7,21]. Farkli markor sistemleri
kullanilarak ~ yapilan molekiiler analizler [4,7,28]
sonucunda, Anadolu-Ortadogu bdlgesine ait sigir
wklarinin, Avrupa, Hindistan ve Afrika’da yetistirilen
sigir wrklarina gore daha fazla genetik ¢esitlilige sahip
oldugunu ve Ortadogu’dan Avrupa’ya dogru genetik
gesitliligin goreceli azaldigi bildirilmistir. Bu galismada
BI’da g6zlenen allel sayisinin GAK, YGS ve YK 1rklarina
gore daha diisiik olmasi, evcillesme merkezinden
uzaklagsmanin bir sonucu olabilir [7,21].

Wright’in F; ve Fg parametreleri [31] hesaplanmusg
ve  populasyonlarin  yapismin  tanimlanmasinda
kullanilmigtir. F; degerleri -0.04046 (ZAV) ile 0.06558
(YGS) arasinda degigmektedir. BI, DAK, YK ve GAK
populasyonlarina ait F ¢ degerleri diger bir galismayla
benzerlik gostermektedir [21]. Bu durum, ZAV harig
calismaya konu olan tiim populasyonlarin Hardy-
Weinberg Dengesi’nde oldugunu gostermistir. ZAV
ornek sayisinin nispeten kiigiik olmasi veya bu irkin
yapisi, gozlenen Onemsiz derecedeki heterozigotluk
fazlaliginin bir nedeni olabilir. F degerleri bu ¢aligmada
kullanilan 1rklar arasinda genel olarak kiigiik genetik
farklilasmanin ~ varligim  gostermektedir ve  diger
calismalar ile benzerdir [21,22]. Bu sonuglar, Tiirkiye’de
yetistirilen 1rklarin farkli morfolojik ozelliklere sahip
olmasina ragmen genetik olarak birbirlerine yakin

oldugunu gostermektedir. Yalnizca DAK ve ZAV
arasinda tespit edilen genetik farklilagmanin, ¢alismada
bu populasyonlar i¢in kullanilan 6rnek sayisinin yeterli
olmamasindan kaynaklanabilecegi diigiiniilmektedir.

Mikrosatellit ~ lokuslart  kullanilarak  yapilan
filogenetik analizlerde genetik uzakliklarin tespitinde
Nei’'nin D, [20] yontemi tercih edilmektedir [32].
D, metoduna gore hesaplanan genetik uzakliklar
(Cizelge 4) ve cizilen filogenetik agacta (Sekil 1) bu
populasyonlarin Tiirkiye’de yerlesimleri ile genel olarak
uyumlu oldugu gozlenmistir. Cizilen agagta, YGS ve
GAK populasyonlart yiiksek oranda (%92) birlikte
gruplanmaktadir. Olusan bu gruba sirasiyla yliksek oranda
YK (%64) ve daha diisiik oranlarda DAK (%42) ile BI
(%44) yerlesmektedir. Loftus ve ark. [7] ile Cymbron
ve ark. [9]'nin yaptiklar1 c¢aligmalarda, Avrupa, Asya,
Orta Dogu boélgelerinden sigir wrklari ile Anadolu’dan
DAK, BI, YK ve GAK irklar1 kullanilarak ¢izilen NJ
agaclarinda GAK-DAK-YK birbirine daha yakin olarak
yerlesmistir. Ancak, BI, GAK-DAK-YK grubuna daha
yakin olmak ilizere Anadolu’nun yerli irklart ile Avrupa
kokenli irklar arasinda bulunmaktadir. Nitekim tipik
bir step sigir1 olan Boz Irkin, Anadolu’ya Trakya’dan
getirildigine inanilmaktadir. Bulgaristan, Romanya ve
Yunanistan’da da benzer sigirlar yetistirildigi i¢in bazi
kaynaklarda Balkan B&lgesinin ortak yerli bir irki olarak
kabul edilmektedir [33].

Gorsel olarak populasyonu olusturan bireylerin
genetik yapilarinin degerlendirilmesinde FCA analizleri
kullanilmaktadir. NJ agaci (Sekil 1) ve yukarida detaylh
tartisilan diger genetik parametrelerin (Cizelge 3 ve 4)
sonuglart ile FCA grafigi (Sekil 2) genel olarak uyum
icerisindedir. YGS-GAK-YK bireyleri arasinda beklenen
bir 6beklenme gozlenmektedir. Ozelikle, Kars’in Zavot
bolgesinde yetistirilen ZAV  populasyonunun FCA
grafigi ve NJ agacindaki yerlesimi dikkat ¢ekicidir. Bu
durum ve F-istatistigi sonuglarmin ZAV i¢in kullanilan
ornek sayisinin yetersizliginden veya bu populasyonun
yapisindan kaynaklanabilecegi diisiiniilmektedir.

Dogu Anadolu Bolgesinde bulunan hayvanlarin et
veriminin artirilmasi amaciyla XIX. yiizyil sonlarinda
Rusya’dan getirilen bazi irklar ile Anadolu’dan YK’ nin
melezleme c¢aligmalarinda kullanildig: bildirilmektedir.
Benzer c¢aligmalarda, 1960’dan sonra Marmara
Bolgesinden getirilen Isvigre ve Karacabey Esmerleri
kullanilmistir  [22,33]  ve kontrolsiiz  melezleme
calismalar1 devam etmektedir. TURKHAY GEN-I projesi
kapsaminda fenotipik olarak 1k Ozelligini tasiyan
bireylerden 6rnekleme yapilmaktadir. Ancak caligmada
kullanilan 6zelikle ZAV ve DAK populasyonlarinda
diger wklarm genotipik etkisi bulunabilir. Ozellikle
Zavot’ta gozlenen bulgularin, ZAV ve DAK 6rnekleme
calismalarinin tamamlanmasi ile tekrar degerlendirilmesi
anlamli olacaktir.

Sonu¢ olarak, bu c¢alismada TURKHAYGEN-I
projesi kapsaminda in vitro koruma altina alinan yerli
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sigir wrklarmm mikrosatellit markorler kullanilarak
on genetik karakterizasyonu yapilmistir. Bulgular,
calismaya konu olan irklarin yerlesimi ve tarihsel
gelisimi  ile uyumlu olduklarini  gostermektedir.
YGS, DAK ve ZAV populasyonlarinda &rnekleme
¢aligmalariin tamamlanmasi sonrasi bu populasyonlara
ait molekiiler verilerin daha detayli analizler ile
yorumlanmasi gerekmektedir. Maternal ve paternal
etkilerin aragtirtlmasi i¢in mtDNA ve Y- kromozomu
markdr sistemlerinin de karakterizasyon ¢aligmalarinda
kullanilmasi faydali olacaktir.
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