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OZET

TURKIYE’DEKI YERLIi HONAMLI VE KIL KECILERININ ET VERIMI
YONUNDEN MOLEKULER DUZEYDE TANIMLANMASI

Onur VURAL
Doktora Tezi, Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim Dah
Damisman: Do¢. Dr. Hasan MEYDAN
Eyliil 2023; 99 sayfa

Artan diinya niifusuna baglh olarak ¢iftlik hayvanlar1 sektorii giiniimiizde ¢ok
biiylik bir potansiyele sahip olmasina ragmen, hala istenilen diizeyde bir iiretim
yapilamamaktadir. Arastirmacilar gida zincirinde 6nemli bir yere sahip olan keci eti
tilketiminin daha etkin olabilmesi i¢in biiylime 6zeliklerine etki eden genler ile ilgili
calismalar yapmaktadir. IGF-I, GH1, POU1F1, LEP ve MSTN igin biiyiime 6zellikleri
bakimindan iizerinde en ¢ok durulan aday genlerden bazilaridir.

Bu ¢alismada, Antalya’nin Korkuteli ve Elmali ilgelerinde yetistirilen Honamli ve
Kil kegi popiilasyonlarindan toplam 200 ke¢i materyal olarak kullanilmistir. Bu kegilerde
gogiis cevresi, sagri yiiksekligi, canli agirlik, viicut uzunlugu ve cidago yiksekligi
Olctimleri yapilmistir. Kegilerden alinan kanlardan tuz ¢oktiirme yontemi ile DNA
izolasyonu gerceklestirilmis ve GH1, IGF-I, POU1F1, LEP ve MSTN gen bolgeleri PCR
ile amplifiye edilmistir. Bu gen bdlgelerindeki SNP’lerin belirlenmesi i¢in DNA dizi
analizi gerceklestirilmistir. Elde edilen DNA dizilerine gore her bir gen bdlgesi i¢in
haplotipler, genetik ¢esitlilik parametreleri ve bu iki popiilasyonun genetik
farklilik/benzerlikleri ortaya koyulmustur. Tespit edilen SNP’ler ile {izerinde durulan
fenotipik 6zellikler arasindaki iliski Genel Lineer Model kullanilarak belirlenmistir.

Analizler sonucunda, ¢alisilan Honamli ve Kil kegileri birlikte ele alindiginda
GH1, IGF-I, LEP, POU1F1 ve MSTN i¢in sirasiyla 23, 6, 14, 11 ve 8 haplotip tespit
edilmistir. En yliksek haplotip cesitliligi ve niikleotit cesitliligi degerleri sirasiyla
0.986+0.011 ve 0.012+0.0010larak hesaplanmistir. Honaml1 ve Kil kegisi popiilasyonlari
arasindaki genetik mesafe ve genetik farklilasma katsayis1 sirasiyla 0.0072-0.0207 ve
0.0008-0.0658 arasinda hesaplanmistir. Her bir gen bolgesi i¢in yapilan AMOVA
analizlerinde gére Honamli ve Kil kecilerinde goriilen genetik farkliligin %93.33-
100’tinlin popiilasyonlarin igindeki bireylerin birbirlerinden genetik olarak farkl
olmasindan kaynaklandig1 gortilmistiir. GH1, IGF-1, LEP ve POU1F1 genlerindeki baz
SNP’lerin biiyiime 6zellikleri ile iligkili oldugu tespit edilirken MSTN geninde herhangi
bir iliski tespit edilememistir. Ozellikle LEP’teki 1084G>A SNP’inin hem Honamli hem
de Kul kegilerinde giinliik canli agirlik artisi ile iliskili oldugu belirlenmistir. Uzerinde
durulan ve biiylime 6zellikleri ile alakali olan bu genlerin, kegilerde canli agirlik ve et
verimi yoniinde yapilacak olan 1slah ve seleksiyon calismalarinda kullanilabilecegi ortaya
konmustur.

ANAHTAR KELIMELER: Honamli, Kil, DNA dizi analizi, SNP, biiyiime 6zellikleri
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ABSTRACT

DEFINITION OF LOCAL HONAMLI AND HAIR GOATS IN TURKIYE IN
TERMS OF MEAT PRODUCTION ON THE MOLECULAR LEVEL

Onur VURAL
PhD Thesis in Department of Agriculture Biotechnology
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Hasan MEYDAN
September 2023; 99 pages

Due to the increasing world population, the livestock sector has significant
potential today; however, production levels are still not at the desired level. Researchers
have been studied on the genes that affect growth characteristics to make goat meat
consumption more efficient in the food chain. IGF-I, GH1, POU1F1, LEP, and MSTN
genes are some of the candidate genes that are highly focused on in terms of growth
characteristics.

In this study, a total of 200 goats from Honamli and Kil populations reared in
Korkuteli and Elmali region of Antalya were sampled. Measurements of chest
circumference, withers height, live weight, body length, and withers height were taken
from these goats. DNA isolation was carried out by salting out method from blood
samples collected from the goats, and GH1, IGF-I, POU1F1, LEP, and MSTN gene
regions were amplified by PCR. DNA sequence analysis were conducted to identify SNPs
in these gene regions. Haplotypes, genetic diversity parameters, and the genetic
differences/relationships between these two populations were determined based on the
obtained DNA sequences of the genes. The association between the identified SNPs and
the phenotypic traits of interest was determined by using General Linear Models.

As aresult of the analyses, when Honaml1 and Kil goats were considered together,
23, 6, 14, 11, and 8 haplotypes were detected for GH1, IGF-I, LEP, POU1F1, and MSTN
genes, respectively. The highest haplotype diversity and nucleotide diversity values were
calculated as 0.986+0.011 and 0.012+0.001, respectively. The genetic distance and
genetic differentiation coefficient between Honamli and Kil goat populations were
calculated as 0.0072-0.0207 and 0.0008-0.0658, respectively. According to AMOVA
analyses conducted for each gene region, it was observed that 93.33-100% of the genetic
differences observed in Honamli and Kil goats were due to genetic differences among
individuals within populations. While some SNPs in GH1, IGF-I, LEP, and POU1F1
genes were found to be associated with growth traits, no association was detected in the
MSTN gene. Specifically, the 1084G>A SNP in the LEP was found to be associated with
daily body weight gain in both Honamli and Kil goats. These genes that are related to
growth traits can be used in breeding and selection programmes aimed at body weight
and meat yield in goats.

KEYWORDS: Honamli, Hair goat, DNA sequencing, SNP, growth traits
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ONSOZ

Diinyada hayvan genetik kaynaklarimin korunmasi ve siirdiiriilebilir kullanimina
iligkin artan bilgi ve farkindalik nedeniyle, ¢iftlik hayvani tiirlerinin genetik ¢esitliliginin
degerlendirilmesi onemlidir. Ticari olarak 6nemli 6zellikleri kontrol eden genlerin ve
transkripsiyonu aktif eden proteinlerin tanimlanmasi, hayvan islahinda kullaniminin
onemli bir pargasidir. DNA dizileme teknolojilerindeki gelismeler, bircok
popiilasyondaki hayvan genetik c¢esitliligi ve 1slah caligmalar1 i¢in biiyiikk O6nem
tasimaktadir.

Doktora egitim silirecimin her asamasinda bilgisini, hos goriisiinii, gece gilindiiz
fark etmeksizin zamanini benden esirgemeyerek yol gésteren 6zgiir ve diizeyli bir ¢alisma
imkani sunan degerli danigman hocam Sayin Dog¢. Dr. Hasan MEYDAN’a en icten
dileklerimle tesekkiirlerimi sunarim.

Tez savunma sinavinda jiiri tiyesi olarak tezime katki saglayan degerli hocalarim
Dog. Dr. Taki KARSLI’ya, Saym Dog. Dr. Abdullah Nuri OZSOY’a, Saymn Dog. Dr.
Demir OZDEMIR’e ve Saym Dog. Dr. Erciiment AKSAKAL’a tesekkiir ederim.

"Halk Elinde Kiigiikbas Hayvan Islahi Ulkesel Projesi” kapsaminda islah
caligmalar1 yapilan Honamli ve Kil kegilerinde bu tez ¢calismasinin yapilmasina dair yasal
izinler konusunda yardimci olan Tarimsal Aragtirmalar Genel Miidirligii (TAGEM)’ne
tesekkiir ederim. Ayrica her tiirlii konuda yardimlarini esirgemeyen Antalya ili Damizlik
Koyun-Kegi Yetistiricileri Birligi’ne, Baskanina ve tiim personeline, 6zellikle saha
caligmalarinda biiyiik bir 6zveri ile ¢alisan proje teknik personeline ve isletme sahiplerine
¢ok tesekkiir ederim.

Calismanin farkli asamalarinda yardimlarini esirgemeyen Sayin Ars. Gor. Dr.
Mehmet TEKIN’e tesekkiirlerimi sunarim.

Ozveriyle beni yetistiren, hayatimm her aninda maddi ve manevi desteklerini
esirgemeyen, annem Sidika VURAL ’a, babam Murat VURAL ’a, kardeslerim Dr. Orhun
VURAL’a ve Dr. Murathan VURAL’a sonsuz tesekkiir ederim. Hayatimin her aninda
oldugu gibi bu siirectede de yanimda olan en biiyiik destek¢im sevgili hayat arkadagim
Ebrar VURAL’a tesekkiir ederim.
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SIMGELER VE KISALTMALAR

Simgeler

A : Adenin Niiklotidi
be : Baz Cifti

C : Sitozin Niikleotiti
°C : Santigrat Derece
G : Guanin Niikleotiti
g : Gram

kb : Kilobaz

M : Molar

mM  : Milimolar

uM  : Mikromolar

mm  : Milimetre

MgCl; : Magnezyum Kloriir

NaCl

ul
%

vd

: Sodyum Kloriir
: Timin Niikleotiti
- Volt

: Mikro Litre

: Yizde

: Ve digerleri

Xi
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Bu tezde ondalik ayirag i¢in nokta (.) kullanilmistir (6rnegin “16.07”).

: Molekiiler Varyans Analizi

: Deoksiribo Niikleik Asit

: Deoksi niikleotit trifosfat

: Ethylene Daimin Tetra Acetic Acid
: Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Organizasyonu
: Biiylime Hormonu

: Haplotip Cesitliligi

: Insiilin Benzeri Biiyiime Faktorii

: Leptin Geni

: Miyostatin geni

: Markira Dayal1 Seleksiyon

: National Center for Biotechnology Information
: Polimeraz Zincir Reaksiyonu

: Restriksiyon fragment uzunlugu polimorfizmi

: Sodyum Dodesil Siilfat

: Tek Niikleotit Polimorfizmi

: Tarimsal Arastirmalar ve Politikalar Genel Mudiirliigi
: Tuirkiye Bilimsel ve Teknik Arastirma Kurumu

: Tiirkiye Istatistik Kurumu
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1. GIRIS

Hayvancilik, insan yasam dongiisii ve ekosistem dengesinde yadsinamaz bir rol
oynamaktadir. Geleneksel ve ¢cagdas tarimda ciftlik hayvanlari; et, siit, deri, yiin, post,
giibre ve ¢cekme giicli saglayan degerli bir nimettir. Dahasi, geleneksel bir toplumda, bir
aile varligini tasvir eden, sosyal yapinin 6zlii bir pargasidir ve gocebeler tarafindan bir
hayatta kalma araci olarak degerlendirilirler. Diinya capinda, hayvancilik kirsal
ekonomilerin iyilestirilmesinde dnemli bir etkiye sahiptir. Hayvansal iiretimin bir alt dal
olan kiigiikbas hayvancilik, bakim, barinma ve beslenme agisindan kolaylik saglamasi
nedeniyle diger hayvan tiirlerinin liretimine gore daha ¢ok tercih edilmektedir.

Hayvanciligin tarihinde, 6zellikle dort ¢iftlik hayvaninin evcillestirilmesi 6n plana
cikmaktadir: koyun, keci, domuz ve sigir. Arkeolojik bulgular, bu hayvanlarin
evcillestirilmesinin yaklagik 12.000 ila 13.000 yil &nce, yani MO 10.000-11.000
doneminde gerceklestigini gostermektedir (Zeder 2008). Bu evcillestirme siirecinin tam
olarak nerede basladigi konusunda kesin bir bilgi olmamakla birlikte, genellikle Orta
Anadolu'dan kuzeybati iran'a kadar uzanan ve "Verimli Hilal" olarak adlandirilan bolgede
gergeklestigi diigiiniilmektedir (Sekil 1.1). Bu bolge, yerlesik tarim ve hayvanciliga
gecisin yani insan uygarhiginin gelisiminde de 6nemli bir role sahip olmustur. Bu
bolgedeki evcillestirme siiregleri, insanlarin gevresine ve dogaya hiikmetme bigimlerini
yeniden sekillendiren ve modern toplumlarin temellerini atan tarihsel doniim noktalari
olarak kabul edilir.

Sekil 1.1. Bazi ciftlik hayvanlarinin evcillestirildigi bolgeler ve yaklagik zamanlar.
Turuncu renk, kegilerin (Capra hircus) evcillestirildigi bolgeleri, turuncu rakamlar ise
kecilerin o bolgede ilk defa goriildiigli zaman1 (MO) gostermektedir (Zeder 2008).

Arkeolojik ve genetik verilere dayanarak, kegilerin evcillestirilme siirecinin MO
11.000 yil1 civarinda Verimli Hilal'in Orta Anadolu ile Zagros Daglari'nin kuzeyi gibi
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alanlar1 kapsayan bir bolgede basladigi diisliniilmektedir. Bu cografi bolge giiniimiizde
Tiirkiye, iran, Suriye, Filistin, Urdiin ve Irak'1 kapsamaktadir (Zeder 2008). Bu bolgelerin
keci popiilasyonlari, genetik cesitlilik agisindan Asya, Afrika ve Avrupa'daki diger keci
popiilasyonlarina kiyasla daha yiiksek bir genetik ¢esitlilik gostermektedir. Bu gesitlilik
mikrosatellit, SNP, mtDNA ve ¢ekirdek DNA ¢alismalariyla belgelenmistir. Bu genetik
cesitliligin yiiksek olmasi, s6z konusu bolgelerin evcil hayvanlarin ilk evcillestirilme
merkezlerine yakin olmasi veya bu merkezleri igermesiyle iliskilendirilmektedir (Naderi
vd. 2007). Ayrica, bu bolgede yaygin olan gdgebe Bedevi hayvanciligi, bu tilkelerin kegi
poplilasyonlart arasinda genetik materyalin genis c¢apli bir sekilde aligverisini saglamis
olabilir. Diger bir 6nemli gen akis1 faktorii ise, Miisliimanlarin Hac ibadeti sirasinda her
yil kurban olarak sunulan ve bu sebeple genellikle Suudi Arabistan digindan getirilen
kiiciikbas hayvanlardir. Bu durum, hayvanlarin genetik dagiliminin, insan hareketleri ve
ticaretin bir sonucu olarak sekillendigini destekleyen mevcut ¢aligmalarla uyumludur.

Kegiler (Capra hircus) diinya ¢apinda et ve siit saglayan ekonomik agidan énemli
bir canli hayvan tiiriidiir. Diisiik ve orta gelirli iilkelerde siirdiiriilebilir tarimin 6nemli bir
parcasidir. Dayanikliliklar1 ve zorlu ortamlara miikkemmel uyum saglama yetenekleri
nedeniyle, kegiler ¢ogunlukla diinyanin tropikal ve subtropikal bolgelerinde genis bir
mera rejimi altinda yetistirilir ve genellikle kiiciik ¢ift¢iler i¢in dnemli bir ge¢im aracidir.
Keg¢i tiretimi, kirsal kesimde yasayanlarin ve pastoral sistemlerin ¢ogunun ekonomik
faaliyetlerinin biiyiik bir boliimiinii olusturur. Halkin ekonomik giivenligini saglar. insan
kullanimi i¢in iyi bir siit, et, deri ve kil kaynagidir. Kegiler, ¢iftlik atiklarini1 verimli bir
sekilde kullanir, kisa bir gebelik siiresine sahiptir ve yiiksek iireme ve hastalik direncine
sahiptir. Ayrica siirdiiriilebilir mera kullanimina katkida bulunmalari, her tiirlii zor
kosulda verimliliklerini devam ettirebilmeleri, seliilozu yiiksek diizeyde sindirebilmeleri,
yem kaynaklarindan yararlanma oranlarinin yiiksek olmasi 6zellikleri ile gelecekte ¢iftlik
hayvan yetistiriciliginde 6nemli tiirlerden birisi olarak dikkat cekmektedir.

Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) tarafindan 2021 yilinda
yayinlanan verilere gore, diinya genelinde yaklasik bir milyar ke¢i yasamaktadir. En
yogun ke¢i popiilasyonuna sahip bes iilke; Hindistan (%13.6), Cin (%12.5), Nijerya
(%7.5), Pakistan (%5.6) ve Banglades (%6.5) olarak belirlenmistir. Bu veriler, diinya
genelinde kegi yetistiriciliginin genis capli bir yaygmnlhiga sahip oldugunu ortaya
koymaktadir. 12 milyonu askin ke¢i varhigi ile Tiirkiye, Avrupa'nin kegi poptilasyonunun
yaklasik %47'sini temsil etmektedir. Bu istatistik, Tiirkiye'yi Avrupa iilkeleri arasinda
keci popiilasyonu bakimindan birinci siraya yerlestirmektedir. Tirkiye, toplam kegi
varligina katkisi1 bakimindan diinyada ilk 20 iilke arasinda yer almaktadir (FAO 2021).

Tiirkiye'de yetistirilen yerli kegilerin ¢ogunlugu, Kil Kegisi, Ankara, Kilis ve
Honamli irklarindan olugsmaktadir. Tiirkiye, canli hayvan popiilasyonu ve hayvan genetik
kaynak cesitliligi bakimindan, Avrupa'nin onde gelen {llkeleri arasinda Onemli bir
konumdadir (Yilmaz vd. 2012; Sen vd. 2020). Tiirkiye'nin bu zengin biyogesitliligi,
tilkenin hayvancilik sektorii igin 6nemli bir avantaj saglamaktadir. Keg¢i yetistiriciligi hem
diinya genelinde hem de Tiirkiye 6zelinde, 6nemli bir tarimsal faaliyet olarak karsimiza
cikmaktadir. Ozellikle Tiirkiye'nin kegi varlig1 ve genetik cesitliligi, iilkenin hayvancilik
sektoriine ve global tarim ekonomisine Onemli katkilarda bulunma potansiyelini
tasimaktadir.
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Tiirkiye’de yerli gen kaynaklarimizin 6nemi ve korunmast ile ilgili son yirmi yilda
cok sayida calismalar yapilmakta ve desteklenmektedir. Bu kapsamda TUBITAK
tarafindan hazirlanan vizyon 2023 Teknoloji ongdrii ¢alisma raporunda “Hayvan
1slahinda molekiiler biyoloji ve biyoteknolojik yontemlerin kullanilmasi ile ekonomik
degeri yiiksek hayvanlarin gelistirilmesi, yaban ve evcil hayvan gen kaynaklarimizin
korunmasi ve genetik olarak tanimlanmasi, bu alanda c¢alisan insan kaynaklarinin
gelistirilmesi ve desteklenmesi” olarak belirtilmistir. Ayrica Tarim ve Orman Bakanlig1
tarafindan 21.11.2019 tarihinde yayimlamais olan, III. Tarim Stiras1 sonug bildirgesinin 14.
maddesinde “Kirmizi et sektoriinde kiigiikbas hayvan eti tikketiminin 6zendirilmesi ve
pazar paymin artirilmasi” ve 15. maddesinde “Kiigiik ve biiylikbas hayvancilikta halk
elinde 1slah ve benzeri projelerle yerli irklarimizin muhafaza ve islahina yonelik
caligmalarin artirilmasi” ibareleri yer almaktadir. Ayrica Tarim ve Orman Bakanligi,
Tarimsal Aragtirmalar ve Politikalar Genel Miidiirligli (TAGEM) koordinatorliiglinde
yiiriitiilen "Halk Elinde Kiigiikbas Hayvan Islah1 Ulkesel Projesi " iilkemizin yerli koyun
ve kecilerini dogal ortamlarinda korumak ve verimlerini artirmak amaciyla uygulanan,
ulusal hayvan 1slahi ARGE g¢alismasidir. TAGEM koordinatérliigiinde yiiriitiilen “Halk
Elinde Kiiciikbas Hayvan Islah1 Ulkesel Projesi”, 2005 yilinda baslamis olup bugiin
itibariyle 60 ilde 21 koyun 1rki ile 6 kegi irkinda, toplam 1 milyon 121 bin bas kiigiikbas
hayvan materyalinde uygulanmaktadir. Devam eden 178 islah projesinin 139'u koyun,
39'u ise kecilerde yiiriitiilmekte olup Honamli ve Kil kegileri de bu projesler kapsaminda
halk elinde 1slah edilmektedir.

Artan diinya niifusu ve gelir diizeyine bagh olarak ¢iftlik hayvanlar1 sektorii
giiniimiizde ¢ok biiyiik bir potansiyele sahip olmasina ragmen, hala istenilen ve gereken
diizeyde bir tiretim sergilenmemektedir. Arastirmacilar insan gida zincirinde énemli bir
yere sahip olarak gordiikleri kegi eti tiiketiminin daha etkin olabilmesi, hastaliklara
direngliligin arttirllarak {irtin  kayiplarinin minimuma indirgenmesi, dol veriminin
arttirllmas1 gibi amagclar icin bilimin sundugu imkéanlardan yararlanarak cesitli
yontemlere bagvurmaktadirlar. Farkli wrklarin ya da irki olusturan alt gruplardaki
varyetelerin sahip oldugu kimi gen ya da gen kombinasyonlar1 popiilasyonlarin
yetistirildigi cografyada uzun yillarda olusmus genetik kazanimlardir. Siirdiiriilebilir
tarimin saglanmasi icin hayvan gen kaynaklar1 ve bunlardaki genetik c¢esitlilik
vazgecilmez unsurlardir. Ozellikle canli agirlik ve et verimi gibi ekonomik degeri yiiksek
ozellikler ile iliskili olan aday genlerin belirlenmesi, bu genlerdeki varyasyonun
korunmasi ve seleksiyon yontemleriyle gelistirilmesi lilke hayvanciligi ve ekonomisi i¢in
bir zorunluluktur (Abdel-Aziem vd. 2018).

Kegi evcillestirilmesi binlerce yil 6ncesine dayanan bir siire¢ olup, giiniimiizde
576 farkli evcil kegi 1rk1 bulunmaktadir (Gootwine 2020). Bu ¢esitlilik, ke¢i yetistiriciligi
icin biiylik bir kaynak olustururken, ayn1 zamanda genetik ¢esitliligin korunmasi ve
stirdiiriilebilirligi agisindan da biiyiik bir 6neme sahiptir. Kegi 1rklarinin korunmasi ve
gelistirilmesi, ekonomik ve cevresel acidan faydalar saglamakta ve insanlarin gecim
kaynaklarini desteklemektedir. Keci irklarinin korunmasi ve gelistirilmesi igin g¢esitli
stratejiler kullanilmaktadir. Bunlar arasinda genetik kaynaklarin belirlenmesi, irklarin
kaynak popiilasyonlarinin korunmasi, irklar aras1 melezleme programlari ve yetistiricilere
yonelik egitim ve bilgilendirme faaliyetleri yer almaktadir. Bu stratejiler, keci irklarinin
genetik cesitliligini korumay1 ve yetistiricilerin ihtiyaglarina cevap verecek sekilde
irklarin gelistirilmesini saglamay1 amaclamaktadir.
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Kegi yetistiriciliginde et liretiminin arttirilmasi i¢in seleksiyon yoluyla genetik
iyilestirme oldukga 6nemlidir. DNA belirtegleri, 6zellikle tek niikleotit polimorfizmleri
(SNP, Single Nucleotide Polymorphism), genotipik varyantlar olarak kolayca
tanimlanabildikleri i¢in kegilerin genetik 1slahinda 6nemli bir rol oynamaktadir. SNP'ler,
genomun farkli bolgelerindeki tek baz degisiklikleridir ve genetik c¢esitlilik iizerinde
belirgin etkilere sahiptirler. Bu nedenle, ke¢i yetistiriciliginde DNA polimorfizm
calismalar1, genetik 1slah programlarmin etkinligini artirmak igin bilgi saglar. Ideal
olarak, belirli bir 6zellik igin istenen genotipi sahip olan hayvanlar seleksiyon edilerek
gelecek nesillere aktarilir. Bu sekilde, arzu edilen 6zelliklere sahip kegi popiilasyonlari
olusturulabilir ve et verimliligi, et kalitesi ve diger ekonomik acgilardan avantajli
genotipler elde edilebilir.

Ticari olarak 6nemli 6zellikleri kontrol eden genlerin ve transkripsiyonu aktif
eden proteinlerin tanimlanmasi, hayvan islahinda genomik kullaniminin 6nemli bir
parcasidir. DNA dizileme teknolojilerindeki gelismeler, birgok popiilasyondaki hayvan
genetik gesitliligi ve seleksiyon analizlerinde devrim niteligi tasimaktadir. Canli hayvan
tirlerinde bulunabilirligi, kesinligi ve maliyet etkinligi nedeniyle SNP genotipleme,
genetik cesitliligi analiz etmek i¢in en iyi yaklagimlardan biridir (Andersson ve Georges
2004). Mikrosatelitler, SNP ¢ipleri, genom ¢apinda iliskilendirme ¢alismalari (GWAS),
dizileme ve diger ilgili teknolojiler, ¢esitli nedenlerle artik neredeyse tiim 6nemli hayvan
tiirlerinde diizenli olarak kullanilmaktadir. Yeni nesil dizileme (NGS) teknolojilerindeki
hizli ilerleme nedeniyle, ¢esitli hayvan tiirleri i¢in yiiksek yogunluklu SNP dizileri
kesfedilmistir. Genomik seleksiyon, tiim genomu kapsayan isaretleyici alellere iliskin
genotipleme verilerinden elde edilen bilgilerin seleksiyonda temel kriter olarak
kullanildigi 6zel bir markira dayali seleksiyon (MAS, Marker Assisted Selection)
bi¢imidir. Bu kapsamda etkili bir seleksiyon i¢in genomik ve fenotipik bilgileri
birlestirerek seleksiyon yapmak, ¢iftlik hayvanlarinda daha hizli genetik ilerlemeye yol
agmaktadir (Panigrahi vd. 2022).

Literatiir taramamiza gore, Tirkiye'de yetistiriciligi en fazla yapilan Kil ve
Honamli kegi irklarinda et verimi ve biiyiime 6zellikleri ile alakali genlerin dizilenmesine,
bu genler bakimindan popiilasyonlarin tanimlanmasina, polimorfizmlerin belirlenmesine
ve elde edilen polimorfizmlerin biiylime O6zellikleri ile iligkisinin ortaya konmasina
yonelik yapilmis bilimsel bir ¢alismaya rastlanilmamustir. Yiriitiilen bu doktora tezi
calismasi kapsaminda,

1- Honamli ve Kil kec¢i wrklarinin fenotipik o6zellikleri (gogiis cevresi, sagri
yiiksekligi, canli agirlik, viicut uzunlugu ve cidago yiiksekligi) belirlenmis,

2- Honamli ve Kil keg¢i irklarinda biiyiime 6zellikleri ile alakali genlerdeki (GH1,
IGF-1, POU1F1, LEP ve MSTN) polimorfizmler (SNP’ler) tespit edilmis,

3- Uzerinde durulan gen bolgeleri bakimindan Honamli ve Kil kegi
popiilasyonlarda genetik cesitlilik analizleri yapilmis ve

3- Elde edilen SNP’lerin fenotopik veriler ile arasinda iligki analizleri yapilmistir.
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2. KAYNAK TARAMASI
2.1. Kecinin Onemi, Taksonomideki Yeri ve Evcillestirilmesi

Altmis (2n=60) kromozoma sahip olan keci (Capra hircus), Birlesmis Milletler
Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) tarafindan "bes biiyiik" besi hayvam tiiri arasinda
tanimlanmistir (FAO 2021). Kegilerin, Neolitik devirde yaklasik 11.000 yil once
evcillestirildigi distiniilmektedir (Sekil 2.1). Simdiye kadar elde edilen arkeolojik
bulgulara gore, "Verimli Hilal" bolgesinin kegi evcillestirme merkezlerinden birisi
oldugunu gostermektedir. Verimli Hilal, Orta Dogu ve Akdeniz havzasinin ilk yerlesik
tarim topluluklarinin ortaya ¢iktig1 ve Anadolu yarimadasindan bugiinkii Iran'm dogu

topraklarina kadar uzanan bir alam1 kapsadig1 diisiiniilen bir bolgedir (Zeder ve Hesse,
2000).

Sekil 2.1. Kegi ve cobaninin rolyef temsili. Yeni Krallik, Amarna dénemi, 18. Hanedan,
MO 1350-1333, Brooklyn Miizesi, New York, ABD

Keciler eski caglardan itibaren insan topluluklari i¢in ekonomik ve kiiltiirel
amaglarla kullanilmaktadir. Kiigiikbag hayvan tiirene ait olan keginin eti, siitii, kil ve
derisinin kullanilabilmesi sebepleriyle 6nemli bir ¢iftlik hayvanidir. Ke¢inin taksonomik
smiflandirmasi asagida belirtilmistir (Linnaeus 1758):

Alem : Animalia (Hayvanlar)

Sube : Chordata (Kordalilar, Sirt Iplikliler)
Alt Sube : Vertebrata (Omurgalilar)

Siif : Mammalia (Memeliler)

Alt Simf : Placentalia (Yavru Zarlilar)

Takim : Ungulata (Tirnaklilar)

Alt Takim : Artiodactyla (Paridigatata) (Cift Tirnaklilar)

Grup : Ruminantia (Gevis Getirenler)
Familya : Bovinae (i¢i bos boynuzlular)

Alt Familya : Caprinae (Kegiler)

Cins : Capra (Yabani ve Evcil Kegiler)
Tiirler : Capra hircus (Evcil Kegi)
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Diinya Doga ve Dogal Kaynaklari Koruma Birligi (International Union for
Conservation of Nature, IUCN), Capra cinsinin taksonomisi ve cografi dagilimiyla ilgili
olarak morfolojik karakterlere dayali bir siniflandirma yapmistir. Capra'ya ait yabani
tiirlerin siniflandirilmasinda, boynuz morfolojisi, yiiz 6zellikleri ve kiirk renkleri gibi
morfolojik karakterlerler kullanilmistir (Shackleton 1997; Pidancier vd. 2006). Cizelge
2.1'de ayrintili bir sekilde goiilen bu smiflandirma, Capra i¢inde bulunan yabani kegi
tiirleri, bu tiirlerin cografi dagilimlar1 ve dagilim desenleri hakkinda dnemli bir kaynak
sunmaktadir.

Cizelge 2.1. Capra cinsi altindaki tiirlerin taksonomisi ve cografi dagilimi (Shackleton,
1997)

Tirler Yaygin Ismi Cografi bolge
Capra aegagrus Bezoar veya Yaban Afganistan, Ermenistan,
kecisi Azerbaycan (Nahgivan),

Libnan (yok olmus),
Rusya (Dogu Kafkasya),
Tiirkiye, Giircistan, Iran

Capra caucasica Bati Kafkas Tur’u veya Giircistan, Rusya (Bati
Kuban Kafkasya)

Capra falconeri Markhor Hindistan, Pakistan

Capra ibex Alpine ibex Avusturya, Fransa,

Almanya, italya, Isvigre

Capra nubiana Nubian dag kegisi Misir, Etiyopya, Israil,
Urdiin, Liibnan (yok
olmus), Umman Suudi
Arabistan, Sudan, Suriye
(yok olmus), Yemen

Capra pyrenaica Ispanya dag kegisi Ispanya
Capra sibirica Asya veya Sibirya dag Afganistan, Cin,
kegisi Hindistan, Kazakistan,

Tacikistan  Kirgizistan,
Mogolistan,  Pakistan,
Rusya (Altay, Sayan ve
Tuva)

Capra walie Walia dag kegisi Etiyopya

Koyun yetistiriciliginin yan1 sira kegi yetistiriciliginin ilk hayvansal iiretim
alanlarindan biri oldugu diisiiniilmektedir. Sekil 2.2’de goriildiigli gibi evcil keg¢inin
Verimli Hilal’de yaklasik 11000 y1l dnce evgillestirilmeye baslandigint goriilmektedir
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(Zeder 2008; Luikard vd. 2001). Baz1 arastirmalara gore evcil kegilerin (Capra hircus)
kokeni {i¢ temel yabani kegileye dayanmakta olup bunlarin C. aegagrus, C. falconeri ve
C. prisca oldugu belirtilmektedir (Yarkin 1965). Diger arastirmalara gore ise evcil
kecinin bes yabani kegi tiirtinden koken aldig1 gosterilmistir. Bu bes yabani kegi tiirleri
C. ibex, C. prisca, C. caucasica, C. aegagrus (Bezoar) ve C. falconeri (Markhor)’dur
(Batu 1951). Asagidaki Sekil 2.2.’de zoolojik siniflandirma ile Capra cinsine ait yabani
kegilerin diinya iizerindeki dagilimi gosterilmistir.

I C pyrenaica [ C. [i] caucasica
[ ] Cl[ifibex Bl C olindricornis
M C. aegagrus Il C. falconeri
B C. [i] nubiana [ C. fi] sibirica

C. eylindricornis

C. aegagrus
C. [i] sibirica

o8—— C. falconeri

C. [i] nubiana &

Sekil 2.2. Yabani kecilerin diinya lizerindeki dagilimi (Pidancier vd. 2006)

Buna ek olarak evcil kegilerin genetik yapisini arastiran en 6nemli ¢aligmalardan
bir tanesi Luikart vd. (2001) tarafindan yapilmis olup diinyanin farkli bolgelerinde
(Avrupa, Asya, Afrika, Ortadogu ve Yakindogu) yetistiriciligi yapilan 88 keci irkindan
toplam 406 evcil ve 14 yabani ke¢i materyal olarak kullanilmistir. Bu ¢alisma sonucunda
elde edilen veriler, kegilerde evcillestirme siireci ve irklarin ortaya ¢ikisina dair 6nemli
bilgiler sunmustur. Ayrica yapilan mtDNA dizi analizlerine gore kecilerde 6 farkli
haplogrup (A, B, C, D, F ve G) oldugu ve en yaygin haplogrubun A oldugu ortaya
koyulmustur (Luikart vd. 2001) (Sekil 2.3.).
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Sekil 2.3. Evcil kegilerde mtDNA haplogruplarinin cografi dagilimi

Diinyanin birgok bolgesinde yetistirilen kegilerin Mitokondriyal DNA (mtDNA)
D-loop bolgesine dayali olarak yapilan filogenetik analizlere gore, evcil kegilerin
karmagik bir evcillestirme siirecinden gectigi ortaya koyulmustur. Arastirmalar, keginin
bezoar (Capra aegagrus), markhor (Capra falconeri), Iber dag kecisi (Capra pyrenaica)
ve Alp dag kegisi (Capra ibex) olmak ftizere dort yabani tiirden evrimlestigini
gostermektedir (Pidancier vd. 2006). Bu evrimsel model, kecinin fenotipik cesitliligini ve
cesitli ortamlara yiiksek adaptasyon kabiliyetini desteklemektedir. Yillar i¢inde dogal
seleksiyonun ve yapilan melezlemelerin etkisiyle, keci tiirlerinde biiyiik bir genetik
cesitlilik ortaya cikmistir. Giiniimiizde diinya genelinde 576 farkli evcil keg¢i 1rki
bulunmaktadir (Gootwine 2020). Bu irklar, farkli cografyalarda ve iklim kosullarinda
yasayan insanlarin ihtiyag¢larina cevap vermek iizere evcillestirilmis ve gelistirilmistir. Bu
cesitlilik, keci yetistiriciligi i¢in verimli bir kaynak olustururken, ayn1 zamanda dogal
kaynaklarin korunmasi ve siirdiiriilebilirligi agisindan da biiyiik bir 6neme sahiptir. Bu
nedenle, kegci irklarinin korunmasi ve gelistirilmesi ekonomik ve ¢evresel agidan biiyiik
bir 6neme sahiptir (Zeder 2008).

Kegi yetistiriciligi, birgok insan toplulugu i¢in hayati bir gecim kaynagi olmustur.
Evcillestirilmis kegiler genellikle diinya capinda et, siit, yag, deri, post, lif veya kasmir
iretiminde kullanilmaktadir (Bertolini vd. 2018). Ayrica kegi yetistiriciligi, kirsal
bolgelerde gelirin artirnlmasina ve gida gilivenliginin saglanmasina katkida
bulunmaktadir. Keg¢i irklarinin siirdiiriilebilir bir sekilde yonetilmesi, genetik ¢esitliligin
korunmas1 ve saglikli bir popiilasyonun devam ettirilmesi agisindan 6nemlidir. Kegiler,
zorlu iklim kosullarinda bile hayatta kalma ve lireme kabiliyetleri sayesinde ¢ok sayida
avantaja sahiptirler. Artan iklim degisiklikleriyle, keci yetistiriciligi onemli bir rol
oynamaktadir. Bu durum, sadece kegilerin iiretkenligini siirdiirme kapasitesi nedeniyle
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degil, ayn1 zamanda diger hayvanlara kiyasla daha diisiik metan emisyonlar ile iklim
lizerinde daha az etkisi olmasindan dolayidir. Bu yiizden, kegi yetistiriciligi iklim
degisikliklerine kars1 sadece dayanikli bir hayvancilik segenegi olarak degil, ayni
zamanda ¢evreye daha az zararli bir segenek olarak 6n plana ¢ikmaktadir (Darcan vd.
2018).

Kegi, diinya genelinde bir¢ok iilkede yetistirilmekte olan énemli bir hayvandir.
Bu hayvan, et, siit ve lif liretimi i¢in 6zel olarak yetistirilen farkli irklartyla bilinmektedir.
Kegi 1rklari, 6zellikle Boer ve Landrace gibi irklar, yiiksek ve kaliteli et liretmek i¢in
damizlik olarak kullanilirken, Alpine ve Saanen gibi irklar ise siit iiretimi i¢in damizlik
olarak kullanilmaktadir. Bunun yani sira, Cashmere ve Ankara gibi irklar ise yiiksek
kaliteli lif iiretimi i¢in tercih edilmektedir. Birgok tilkede keci irklari, bu iiretim 6zellikleri
dikkate alinarak seleksiyona tabi tutulmustur. Bu sayede kegci yetistiriciligi sektorii, farkl
ihtiyaglara yanit verebilecek genis bir yelpaze olusturmustur (Bertolini vd. 2018).

2.2. Halk Elinde Islah projesi

Tarim ve Orman Bakanligi, Tarimsal Arastirmalar ve Politikalar Genel
Midiirligii (TAGEM) koordinatorliigiinde yiiriitiilen "Halk Elinde Kiiciikbas Hayvan
Islah1 Ulkesel Projesi" (HEKIP) iilkemizin yerli koyun ve kegilerini korumak ve
verimlerini artirmak amaciyla uygulanan bir projedir.

"Halk Elinde Kiiciikbag Islah Projesi", hem yerel ¢iftcilere hem de genel
ekonomiye onemli faydalar saglamaktadir. Bu proje, Tirkiye'nin yerli koyun ve kegi
irklarmin verimliliklerini artirmay1 amaglamaktadir. Bu, et, siit ve kil-tiftik iiretiminin
yan1 sira dol verimini de igerir. Proje ayrica kii¢iikbas hayvancilikta nitelikli damizlik
hayvanlarin tedariki konusunda bir ¢oziim sunmayr ve damizlik isletmelerin
olusturulmasin1  hedeflemektedir. Projenin egitim ve bilinglendirme ydnleri
bulunmaktadir. Bu kapsamda, ciftci ve hayvancilik kooperatiflerine hayvan 1slahi
uygulamalari ve etkin organizasyon yontemleri 6gretilmektedir. Bu sayede ¢iftcilerin ve
hayvancilik igletmelerinin ekonomik durumlari iyilestirilmekte ve bu da genel olarak tiilke
ekonomisine pozitif katki saglamaktadir. Proje, yetistiricilere finansal destek saglar ve bu
destekler dogrultusunda yetistiriciler, projenin aktif birer pargas: haline gelirler.
Yetistiriciler, veri toplama ve 1slah uygulamalarina dogrudan katilimlariyla projeye deger
katarlar. Proje ayni1 zamanda biyolojik ¢esitliligin korunmasina ve yerel hayvan rklarinim
stirdiiriilebilirligine de katkida bulunur.

Proje kapsaminda, her bir hayvan irki i¢in 6zel bir yetistirme sistemi
planlanmistir. Bu sistem, elit st siirii (¢ekirdek), ara elit siirii ve taban siiriilerden
olugsmaktadir. Bu, her bir irkin farkli genetik ve fiziksel 6zelliklerine gore 6zellestirilmis
bir 1slah yaklasimidir. Bu yaklasimla, proje bugiine kadar belirli irklarda taban siirii, ara
elit siiriilerin ve elit siirtilerin olusumlarini basariyla gergeklestirmistir. Bu, projenin genel
hedeflerine ulasmada énemli bir adim olmustur (Sekil 2.4.).
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Kamu/Ozel isletmeler Ara elit strii
) tekeleri
ELIT OST SOROD e iretilecek

—»

En iyi
Disi/Erkek

Secilmis Isletmeler Taban siiril
> ARA ELIT SURO tekeleri
d Uretilecek
Tipik kiiglkbas

TABAN SURU hayvancilik igletmeleri

Sekil 2.4. Genel yetistirme 1slah modeli (Anonim 2018)

"Halk Elinde Kiiciikbas Hayvan Islah1 Ulkesel Projesi”, Cumhuriyet tarihinin en
kapsamli 1slah ¢alismasidir. Hayvan yetistiriciliginde yapilan 1slah ¢alismalarinin uzun
soluklu ve kesintiye ugramadan uzun yillar devam etmesi elzemdir ki giiniimiize kadar
1slah projeleri anlaminda belli bir ivme kazanilmistir. Bunun da hem projenin yiirttildiigi
illerin hem de iilkenin tarimsal faaliyetlerine 6nemli katki saglamakta oldugu asikardir.
Proje sayesinde; birgok paydas bir araya gelerek yapilan uygulamalar ile dogrudan sahaya
olumlu bir etki saglanmaktadir. Bu sayede, iilkemizde yerli hayvanlara dayali damizlikg1
isletmeler ve verim kaydi tutulan isletmelerden sz edilebilir noktaya gelinmistir.

"Halk Elinde Kiigiikbas Hayvan Islah1 Ulkesel Projesi" kapsaminda Antalya ilinde
3 adet keci alt projesi bulunmakta olup bunlardan 2 tanesi Honamli ve 1 tanesi de Kil
kegisi projesidir. Bu projelerin temel amaci; Antalya ilinde halk elinde yetistirilen
Honamli ve Kil kegilerinin canli agirlik yoniinde 1slah edilmesi, saf olarak korunmast,
yerli kecilerimizin et, siit ve dol verimlerinin artirilmasi, Kiiglikbas hayvancilikta nitelikli
damizlik ihtiyacinin karsilanmasi, damizlik¢i isletmelerin kurulmasi, Birlik ve
yetistiricilere hayvan 1slah1 uygulamalarinin ve organizasyonun Ogretilmesi ve
yetistiricilerinin ekonomik seviyelerinin yiikseltilerek {ilke ekonomisine arti deger
saglanmasidir. Ayrica Antalya’nin farkli ilgelerinde yetistirilen kegilerin yetistirici elinde
saf olarak korunmasi ve bolgedeki keci yetistiricilerinin damizlik degeri yiiksek
hayvanlara kolaylikla ulagsmas1 da projenin amaglar1 arasindadir.

2.3. Tiirkiye’de Yetistirilen Onemli Yerli Keci Irklar

Kil Kegisi, tilkedeki en yaygin kegi 1rki olarak bilinir ve dayanikliligi, iklim ve
beslenme sartlarina uyumu ile siit ve et verimliligi nedeniyle bir¢ok bdlgede yetistirilir.
Ankara Kegisi (Angora), Kilis Ke¢isi, Honamli ve Norduz kegi irklar1 ise daha 6zellesmis
wrklar olup, genellikle belirli cografi bolgelerde veya belirli yetistiricilik sistemlerinde
bulunurlar. Bu nedenle, genel keci popiilasyonuna oranla daha diisiik bir yiizdeye sahip
olmalari muhtemeldir (Resmi gazete 2002; TAGEM 2009; Agaoglu ve Ertugrul 2012).
Ulkemizde kegi yetistiriciliginin en yogun bir sekilde yapildigi bolge Akdeniz
Bolgesi'dir. Bu bolgeyi sirasiyla Giineydogu Anadolu ve Dogu Anadolu Boélgesi takip
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eder. Kegi varligimizin yaklasik %30'u Akdeniz Bolgesi'nde yetistirilir ve en 6nemli iller
Mersin ve Antalya'dir.

Yerli kegi wrklari, kaynaklart kisith tarim sistemleri altinda yetistirilen dnemli
genetik kaynaklar olarak kabul edilirler. Bu kegiler, iiretkenliklerinin artirilmasi
potansiyeline sahiptir ve gida giivenligi ve ulusun refahinin artirilmasina yardimci
olabilir. Yerli kegiler, mevcut iklim ve ¢evresel kosullara uyum saglama avantajina sahip
olsalar da kiiltiir (ticari) irklarina gore daha diisiik verim seviyesine sahiptirler. Bu
nedenle, yerli kegilerin verimliliklerinin artirilmasi igin kolay uygulanabilir seleksiyon
programlarina ihtiya¢ vardir. Bu programlar, yerli kecilerin genetik potansiyelini
artirarak, tilkedeki keci yetistiriciliginde 6nemli bir rol oynayabilirler. Keg¢i yetistiriciligi,
Tiirkiye'de geleneksel bir faaliyettir ve yerli keci irklarinin korunmasi ve gelistirilmesi,
sadece iilkenin kiiltiirel mirasina katki saglamakla kalmaz, ayni zamanda tarim
sektorliniin stirdiiriilebilirligine de katk: saglar.

Hayvansal iriinlere olan talep, diinya niifusunun ve gilinlik beslenme
gereksinimlerinin artmasiyla dogru orantili olarak artmaktadir. Bu nedenle, artan
gereksinimleri karsilayabilmek igin hayvansal {riinlerin miktarinin ve kalitesinin
artirilmasina yonelik 1slah ve seleksiyon programlari uygulanmaktadir. Bu programlar,
var olan genetik cesitliligi koruyacak sekilde planlanmalidir. Aksi takdirde var olan
genetik cesitliligin azalmasina ve hatta yok olmasina neden olma ihtimali yiiksektir.
Halihazirda sahip oldugumuz irklarin diisiik performansini iyilestirmeyi amaglayan 1slah
calismalar1 veya hibrit wrklarin kullammmimin yayginlasmasi nedeniyle yerli gen
kaynaklarinin yok olma tehdidi giderek daha 6nemli hale gelmektedir. Bu durum, yerli
kegi wrklarinin ¢ok degerli genotipik yapiya sahip oldugu gergegini degistirmez. Son
aragtirmalara gore, diinya genelinde yerli ke¢i irklarinin %18'inin tehdit altinda oldugu
veya neslinin tiikkendigi tahmin ediliyor (Benjelloun vd. 2015). Bu nedenle, yerli keci
popiilasyonlar: arasindaki ve igindeki genetik farkliliklarin belirlenmesi ve ekonomik
agidan onemli 6zelliklere ait genetik yapinin belirlenmesi, bu rklarin siirdiiriilebilir bir
sekilde yetistirilmesi i¢in 6nemlidir. Bu sayede, lizerinde durulan fenotipik 6zellikler ile
alakali aday genlerde meydana gelen mutasyonlarin (farkli allellerin) tanimlanmasi
miimkiin olacaktir (Benjelloun vd. 2015).

2.3.1. Kil Kegisi

Kil kegisi, gecmisi Anadolu'ya kadar uzanan ve bu topraklarla biitiinlesmis bir
wktir. Kil kecisi, Anadolu'da sadece bir ciftlik hayvani olarak degil, bir¢ok kiiltiirel
degerin dogdugu sistemin bir parcasi olarak kabul edilmektedir. Tiirkiye'deki toplam 12
milyon bas kecinin yaklasik %98'ini Tiirk Kil kegileri olusturmaktadir (TUIK 2022).

Kil kegilerinin viicut yapist genellikle orta irilikte olup, cografi bolgelere gore
boyut farkliliklar1 gosterebilmektedir. Hem erkek hem de disi keciler genellikle boynuzlu
olup, erkeklerde boynuzlar daha belirgin bir sekilde gelismistir ve uglar1 arasindaki
mesafe 60-70 cm'ye kadar ulasabilir. Disi kegilerin boynuzlar1 genellikle daha kiigiik,
geriye dogru egilimli ve bir ya da iki kivrim yapabilme yetene§ine sahip olup,
erkeklerinkine kiyasla daha zarif bir gorliniim sergiler. Boynuzlarin kesiti genellikle oval
ya da yuvarlak formda olabilir (Sekil 2.5.).
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Sekil 2.5. Disi kil kegisi ve kil kegi siiriileri (Fotograflar tarafimdan ¢ekilmistir)

Cok amach verim 6zelligi gosteren kil kecileri, gocebe, yar1 gocebe ve yerlesik
yetigtiriciler tarafindan yetistirilmektedir. Geleneksel yontemlere bagli kalinarak
yetistirilen Kil kegileri, iyi siirii yapma iggiidiisii, yem aramak i¢in uzun mesafeler
yiirliyebilme yetenegi, olumsuz iklim kosullarina kars1 yiiksek tolerans, kurakliga
dayaniklilik gibi aranan ozelliklere sahiptirler. Kil kegileri yaslarina gore dort farkl
sekilde isimlendirilirler: 6 aydan kiiciik olan1 Oglak, 6-12 ay aras1 Cebig, 12-24 ay arasi
disi kegiler Gezdan, iki ve daha yukari yasta asimda kullanilan erkek kegiler ise Teke
olarak bilinir. Disilerin geriye dogru kivrik boynuzlar1 ve erkeklerin ise biiyiik, giiclii
kavisli boynuzlar1 vardir. Disilerin cidago yiiksekligi yaklasik 67 cm, erkekler ise
yaklagik 70 cm'dir (TAGEM 2009) (Cizelge. 2.2).

Bu kegi ki, biiyiik 6l¢iide yiiksek rakimli ekime uygun olmayan ve nadasa
birakilan arazilerde yetistirilir. Fundaliklar, ¢ali formundaki bitkiler, orman i¢i meralar,
anizlar ve nadasa birakilmis alanlardaki otlar, bu kegilerin beslenmesi igin ideal
kaynaklar1 olusturur. Bu tiiriin yetistiriciligi genellikle daha az maliyetli olup, ¢ogu zaman
daha az bakim ve dikkat gerektirir. Genel olarak kil kegilerinin verimleri diisiiktiir. Kil
kecisi 1rki, siit bilesimi bakimindan yiiksek kalitede siit iiretse de siit verimi diisiiktiir. Siit
genellikle bu kegilerin oglaklar: tarafindan tiiketilir. Et hayvanlarinin (oglak ve yetiskin)
satisindan elde edilen kazang, yetistiricilerin temel gelir kaynagidir (Giirsoy 2006).

Cizelge 2.2. Viicut Olgiileri ve Verim Ozellikleri (TAGEM 2009)

Ozellikler Erkek Disi
Cidago Yiiksekligi (cm) 69
Viicut Uzunlugu (cm) 68
Dogum Agirligr (kg) 3.4 2.5
Ergin Canli Agirlik (kg) 45-90 40-65
Giinliik Canli Agirlik Artist (g) 160

Damizlik Yasi (ay) 18-20

2.3.2. Honamh Kegisi
Honamli kegisi, Antalya, Isparta ve Konya tiggeninde, Akdeniz Bolgesi’nin Toros

Daglan eteklerinde yetistirilen bir kegi irkidir. Bu bolge, kecinin biyolojik ihtiyaclar1 ve
iklimsel tercihlerine uygun ozelliklere sahip oldugu icin, irkin bu bdlgede gelisim
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gosterdigi distiniilmektedir (Saatct ve EImaz 2017). Honamli kegisi, uzun yillar boyunca
gocer yetistiricileri (Honamli Y6riikleri) tarafindan yetistirilmis ve onlarin tercihlerine
bagl olarak irkin 6zellikleri zamanla sekillenmistir. Bu irkin viicutlari, iri, uzun ve
yuksek yapilidir. Kaba ve ince killari, kil kegisine oranla daha kisadir. Kuyruk yapilar1 da
kil kegilerinden daha uzun ve gelismistir. Boynuzlar1 kivrimli, kulaklari etrafinda geriye
dogru yay cizer, uclar1 asag1 ve 6ne dogru uzar. Iri ciisseli ve yiiksek bacaklidir. Alt
¢eneleri, {ist ceneden daha uzundur. Gozleri belirgin bir sekilde iri ve canlidir. Kulaklar
kiiciik ve kalindir. Burnu belirgin bir sekilde digbiikeydir. Uysal ve insana ¢ok yakin bir
irktir (TAGEM 2009; Resmi Gazete 2015) (Sekil 2.6).

Sekil 2.6. Honamli tekesi (Fotograflar tarafimdan ¢ekilmistir)

Bu hayvanlar, genis 6l¢iide Akdeniz bolgesinde Yoriikler tarafindan bulunan
fundaliklar, ¢ali formundaki bitkiler, orman i¢i meralar, anizlar ve nadasa birakilmig
alanlardaki otlarla neredeyse masrafsiz bir sekilde beslenirler. Ayrica, yilin hemen
tamaminda merada barindirilabilen bir irktir. Ancak, agiz yapilarindan dolay1 zayif
meralardan yeteri kadar yararlanamazlar. Zengin mera veya ek yemleme olanagina sahip
isletmelerde basariyla yetistirilebilirler.

Honamli kegisi hem morfolojik hem de fizyolojik 6zellikler bakimindan kendine
has oOzelliklere sahip olmasina ragmen, uzun siire Tiirk Kil kecgisi olarak
degerlendirilmistir. Ancak, 2015 yilinda yapilan bir diizenleme ile bu keg¢i 1rk1 orijinal bir
itk olarak tescil edilmistir (Resmi Gazete 2015). Son 10 yi1lda TAGEM tarafindan yapilan
“Halk Elinde Kiigiikbas Hayvan Islah1 Ulkesel Projesi” 1slah projeleri ile irkin énemi
kazanilmaya baslamistir. Ancak, gocebe iiretim sistemlerinde yetistirilen Honamli
keg¢isinin besi performansina iliskin bilgiler sinirlidir. Bu durum, irkin genotipinin tercih
edilmesine ragmen, yetistiricilerin devamli go¢ halinde olmalar1 nedeniyle bilimsel
arastirma yapilmasini zorlastirmaktadir (Elmaz vd. 2012) (Cizelge 2.3).
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Cizelge 2.3. Viicut Olgiileri ve Verim Ozellikleri (TAGEM 2009)

Ozellikler Erkek Disi
Cidago Yiiksekligi (cm) 91 69
Viicut Uzunlugu (cm) 93 84
Dogum Agirlig: (kg) 3.5 3
Ergin Canli Agirlik (kg) 97 72
Glinliik Canli Agirlik Artist (g) 200-250

Damizlik Yasi (ay) 18-20
Oglak verimi 1.9
Oglak Karkas Agirligi (6 ay, kg) 20-23

Sen vd. (2021), yerli Tiirk kegi irklarina (Ankara, Kil, Honamli ve Kilis) ait erkek
oglaklarin siitten kesim evresindeki biiyiime, kesim ve karkas 0Ozelliklerinin
karsilastirilmast amacglanmistir. Arastirmanin sonuglarina goére, Honamli 1rkina ait
oglaklarin diger irklara gore dogum agirligi, glinliik agirlik artisi, sicak ve soguk karkas
agirliklart ve verimleri belirgin bir sekilde daha yiiksek ¢ikmustir (p<0.05). Bu bulgular,
Honaml1 irkinin diger yerli Tiirk irklarina gore sadece karkas 6zellikleri agisindan degil,
ayni zamanda biiylime hiz1 ve siitten kesim donemindeki performansi agisindan da diger
irklardan daha iistiin oldugunu gostermektedir. Bu nedenle, Honamli irk1, Tiirkiye'deki
yerli keci 1rklart arasinda tercih edilebilecek bir segenek olabilir. Ayrica, Honamli irkinin
verimli bir besi materyali genotipi olarak kullanilabilecegi sonucu, Tiirkiye'deki yerli kegi
wrklarimin yetistiriciligi ve genetik kaynaklarinin korunmasi acisindan énemlidir.

2.4. Kecilerde et verimi

Et, “gi1da olarak tiikketecegimiz bir hayvanin eti” olarak tanimlanabilir ve hayvan
karkasinin yagsiz et, yag, bagirsaklar vb. yenilebilir kisimlarmi igerir (Alexander vd.
2017). Tarihsel olarak, insanin evrimine ve gelisimine katkida bulunan et, insan
viicudundaki gesitli fizyolojik islevler i¢in gerekli olan temel besinlerden biridir, 6zellikle
proteinlerden olusur. Diyetimizde tiiketilen proteinlerin yaklasik %15'ini saglar ve tim
esansiyel amino asitleri igerir. Ayrica, ¢esitli yag asitleri ve mikro besinler (6rnegin, B
vitamini kompleksi, Fe, Zn ve Se) igerir. Et proteini, yliksek sindirilebilirlige sahip olan
0.92'ye ulasan amino asit skoru ile one g¢ikmaktadir. Ek olarak, Et, insan diyetinin
ayrilmaz bir parcasidir. Insan niifusu igin diyet protein, yag, vitamin ve minerallerin ana
kaynaklarindan biridir (Williams 2007).

Kegi eti capretto ya da chevon olarak pazarlanir; bu durum yerel 6rf ve tercihlere
baglidir. Capretto, karkas agirlig1 6-8 kg olan kegi yavrularindan elde edilir. Fransa, Latin
Amerika ve Akdeniz bolgesinde popiilerdir (Pophiwa vd. 2020). Bu boélgelerde,
capretto'ya olan talep, Noel ve Paskalya tatil donemlerinde yiiksektir. Chevon, 16-22 kg
karkas agirligina sahip daha yash kegilerden elde edilir ve ozellikle Afrika'nin ve
Hindistan'in ¢ogu bdlgesinde tercih edilir. Beslenme kalitesi agisindan, chevon kasi
amino asit ¢esitliligi agisindan zengindir. Diger tiirlerden daha az yag icerir ve daha ¢ok
coklu doymamis yag asitleri icerir (Webb 2014). Kegilerde karkas kaplama yiizdesi
yaklasik %50-55'tir ve genellikle koyunlardan diisiiktiir. Bunun nedeni, kegilerde daha
fazla kemik orani olmasi1 ve farkli bir karkas yag birikimi olmasidir. Kegilerde yag
perivisceral bolgede (kaburga kenarlarindan kuyruga kadar olan 6n bolge) birikirken,
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koyunlarda deri alt1 veya kas i¢i yag birikimi goriiliir. Ayn sekilde, kegi karkasinin yag
ortiisii daha azdir; bu nedenle nem kayiplar1 (%8'e kadar ulasabilir) koyunlardan daha
fazladir. Bununla birlikte, kegilerde kas i¢i yag birikimi daha az oldugundan, chevon (keci
eti), kuzu etine gore daha az sulu olma egilimindedir. Kegi etinin 6zel aromasi, 4-
metilnonanoik asit ve 4-metiloktanoik asidin varligi ke¢i eti aromasma katkida
bulunmaktadir (Webb ve O’neill 2008; Mazhangara vd. 2019; Saleh vd. 2023).

Kegilerde viicut agirligi 5-6 yasina kadar artmaya devam eder ve bu dénemden
sonra azalmaya bagslar. Literatiir incelemelerine gore, erkeklerin disilerden daha agir
oldugu ve dogan yavrularin sayist arttikca canli agirlik artiginda bir diisiistin oldugunu
gostermektedir. Siit verimini arttirmak i¢in seleksiyonda kullanilan kriterler, et/karkas
Ozelliklerinin gelistirilmesini amaglayanlar kriterlerden tamamen farklidir. Bu durum, siit
amaciyla yetistirilen keg¢i irklarinin (ince ve tiggen sekiller) ve et amaciyla yetistirilen kegi
irklarinin (kisa, dikdortgen ve viicut yapisi) karakteristik sekilleri arasindaki belirgin
farklar1 agiklayabilir (Shrestha ve Fahmy 2007).

Son donemlerde, kiiresel saglik bilincinin artmasi ve tiiketicilerin daha bilingli
diyet seceneklerine yonelmesi, keci etini 6nemli bir besin kaynagi olarak 6ne ¢ikarmaistir.
Ozellikle diisiik kalorili ve diisiik yag icerikli alternatifler arayanlar, kegi etini en ideal
kirmizi et kaynagi olarak degerlendirmektedirler. Kegi eti, besin degeri yiiksek bir protein
kaynag1 olup, her 100 graminda yaklasik olarak %21 protein, %4.7 yag, %72.3 nem ve
%1.1 kil bulundurur. Bu veriler 1s1831nda, kegi eti, yiiksek protein, diisiik yag icerigi ve
uygun nem orantyla, saglikli bir diyetin parcasi olabilecek bir et secenegi olarak karsimiza
cikmaktadir. Ayni1 zamanda, bu etin mineral zenginligi, genel sagligin ve viicut
islevlerinin korunmasi agisindan énemlidir. Dolayisiyla, kegi eti, bilingli tiiketiciler igin
ideal bir kirmiz1 et alternatifi olabilir (Webb ve O’neill 2008).

TUIK verilerine gore, Tiirkiye'nin kirmizi et iiretimi son yillarda artmistir.
Tiirkiye'nin 2022 yilindaki toplam kirmizi et tiretimi 2 milyon 191 bin 625 ton olmustur.
Bu iiretimin biiyiik bir kismin1 s1g1r eti olustururken, kalan kism1 ise koyun, ke¢i ve manda
etinden olusmaktadir. Tirkiye’deki kirmizi et liretiminin sadece %35’lik kismi kegi
yetistiriciliginden saglanmaktadir (TUIK 2022) (Cizelge 2.4.). Sonug olarak, Tiirkiye'nin
kirmiz1 et ve ozellikle keci eti iiretiminde 6nemli bir yeri bulunmaktadir. Bu sektor,
Tiirkiye'nin tarim ve gida iiretimine dnemli bir katki saglama ve iilke ekonomisi i¢in
degerli bir gelir kaynagi olusturma potansiyeline sahiptir. Bu nedenle, Tiirkiye'nin bu
alandaki tiretimini artirmak ve kegi eti tiikketimini tesvik etmek i¢in politikalar gelistirmesi
onemlidir (TAGEM 2020).

Cizelge 2.4. Tiirkiye’de kirmizi et iiretimi (TUIK 2022)

Yil Kegi Eti  Kegi etinin  Koyun Eti ~ Sigir Eti Manda Eti
(ton) orani (%)  (ton) (ton) (ton)

2018 82.839 498  291.179 1.281.234 6.515
2019 87.126 501  316.170 1.330.169  7.150
2020 90.443 506  345.639 1.341.446 8.424
2021 94.555 4,84  385.933 1.460.719 10.831
2022 115.938 529  489.354 1.572.747 13.586
Toplam | 470.901 505 1.828.275 6.986.315 46.506
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Kegi eti kalitesini etkileyen biyolojik faktorler arasinda, uygun irk/genotipe sahip
hayvanlarin damizlik olarak kullanilmasi en 6nemli faktorler arasinda yer almaktadir.
Irk/genotip etkileri genellikle yag birikim miktar1 ve karkas kalitesi ile iligkilidir
(Pophiwa vd. 2020). Dhanda vd. (2003) tarafindan yapilan bir calismada, alt1 ke¢i
genotipi (BoerxAngora (BA), BoerxYabani (BF), BoerxSaanen (BS), YabanixYabani
(FF), SaanenxAngora (SA) ve SaanenxYabani (SF)) ve iki kesim agirlig1 grubu (Capretto
ve Chevon) olan erkek oglaklar, biiylime, karkas ve et kalitesi agisindan karsilastirilmistir.
Bu calismada, keg¢i genotipinin oglaklarin giinliik canlik agirlik artisi {izerinde 6nemli bir
etkisi oldugu bulunmustur. Ayrica, hayvanlarin yaslar ilerledikge, giinliik canli agirlik
artig1 ile 6nemli Glgiide azaldig1 gézlemlenmistir. Boer kegi et irklarinin ve melezlerinin,
diger irklara kiyasla daha fazla deri alt1 ve kas i¢i yag biriktirme egiliminde oldugu ve bu
nedenle daha iyi bir yem kalitesine sahip oldugu tespit edilmistir.

Boer kegi 1rki, et liretimi agisindan iistiin 6zelliklere sahip olmasi nedeniyle diinya
genelinde 6nemli bir ilgi gérmiis ve yerel irklarin gelistirilmesinde birgok melezleme
programinda kullanilmistir. Ancak, gevresel stres ve yetersiz beslenme gibi nedenlerle
keci melezlemesi iizerine yapilan arastirmalar genellikle basarisiz olmustur. Ornegin;
yeterli bir sekilde beslenen ve uygun yasta kesilen Giiney Afrika'nin yerli kegilerinin
kabul edilebilir kalitede et verdigi gosterilmistir (Simela ve Merkel 2008; Pophiwa vd.
2017). Kaliteli kegi eti tiretimi i¢in seleksiyonda en uygun 1rkin kullanilmasi Kritiktir.
Ureticilerin, et iiretimi yapabilecek, cevreye uyum saglayabilecek, hastaliklara karsi
direngli ve ticari 6zelliklere sahip bir irk segmeleri 6nemlidir (Casey ve Webb 2010).
Ginlik canli agirlik artisi, yasama giicii, yem degerlendirme orani ve karkas kesim
randimani (kasaplik hayvanlarda sicak karkas agirliginin kesim oncesi canli agirliga %
oranidir), kegi 1slah1 ¢ercevesinde en sik degerlendirilen nicel 6zellikler arasindadir.
Cizelge 2.5.°de, kegi et iiretimi igin seleksiyon ile ilgili en sik ele alinan kriterler ve
ozellikleri dzetlenmistir (Salgado Pardo vd. 2022).
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Cizelge 2.5. Kegi 1slahi i¢in yetistirme kriterleri ve 6zellikleri.
Yetistirme Kriterleri Ozellikler Kaynak
Viicut agirligt Dogum agirligi, 7, 14, 21 ve 28. giinlerdeki Herrera
canli agirlik, 18 aya kadar aylik tartim vd. 2011
Biiylime Siitten kesmeden onceki ortalama giinliik canli  Jembere
agirlik artig vd. 2017
Bedensel yap1 Viicut uzunlugu, cidago yiksekligi, gogiis Huson vd.
cevresi, sagri yiiksekligi ve omuz genisligi 2014
Karkas kalitesi Sicak (kesimden hemen sonra) ve soguk Zhang vd.
(sogutmadan oOnce) karkas agirhigi; bas, deri, 2020
kalp, gogiis ve karin i¢ organlarmin agirliklari;
bacak uzunlugu, karkas genisligi, karkas yag
kapsami, yagsiz et ve kemik verim ytiizdeleri
Et kalitesi Renk, pH o6l¢timleri, su tutma kapasitesi, besin  Herrera
bilesimi (protein, yag ve kollajen yiizdeleri) ve vd. 2011

yag asidi profili

2.5. Biiyiimenin hormonal mekanizmasi

Hayvanin biiyiimesi siirekli ve dinamik bir siirectir. Biiylime siireci, hayvanin
embriyonik yasamindan itibaren baglar ve organin kiitle ve boyutunun zamana bagh
olarak olumlu yonde degismesi olarak tanimlanabilmektedir. Ekonomik bir kegi
yetistiriciliginde biiylime, kuskusuz en 6nemli 6zelliklerden birisidir. Hayvanin degeri,
biiyiime hizindan 6nemli 6l¢iide etkilenebilmektedir (An vd. 2011).

Cesitli bliylime evrelerinde hayvanlarin metabolizmalarinda goriilen farkliliklar
arasinda somatotropik hormonlarinin rolii 6nemlidir. Somatotropik eksen (Somatostatin
axis), viicut biiyiimesi ve gelisimiyle iligkili olan bir hormonal diizenleyici sistemdir. Bu
eksen, hipotalamus, hipofiz bezi ve hedef dokulari i¢erir. Temel olarak bu somatotropik
eksen, biiylime hormonu salgilayan hormon (GHRH), biiyiime hormonu (GH), insiilin
benzeri bliytime faktorleri I ve I (IGF-I ve IGF-II) ve bunlarla iligkili baglayic1 proteinler
ve reseptorlerden (GHRHR, GHR, IGF-IR ve IGF-1IR) olusmakta olup memeli
bliylimesinin metabolizmasi ve fizyolojisinin diizenlenmesinde anahtar rol oynamaktadir
(Curi vd. 2005). GH, hedef dokulardaki GHR'ye baglanarak somatik biiylime tizerindeki
etkilerine aracilik eder. Hipotalamus, biiytime hormonu salgilatici hormon (GHRH) ve
biiylime hormonu salgilatict inhibe edici hormon (GHIH) gibi hormonlar: salgilar. Bu
hormonlar, hipofiz bezinin GH salgilamasini kontrol eder. Bu eksende insiilin, leptin veya
tiroid hormonlar1 gibi hormonlar, GH veya IGF-l sentezini diizenleyerek bu
mekanizmaya etki eder. Ayrica, somatotropik eksene gore hayvan verimliliginin
arttirtlmasina yonelik ¢aligmalar, verimliligin yalnizca besin kaynagi ile alakali olmay1p
ayni zamanda hayvanin genetik potansiyeli ile de iliskili oldugunu ortaya koymustur
(Renaville vd. 2002; Webb vd. 2012) (Sekil 2.7).
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Sekil 2.7. Biiyiimenin salinimi ve GH/IGF-1 etki mekanizmasi1 (Reinecke vd. 2010;
Vural, 2015)

Somatotropin ekseninde gorev yapan ve omurgalilarin bedensel gelisiminde yer
alan ana hormonu kodlayan GH, oglaklarda dogumdan hemen sonraki siiregte giinliik
canli agirlik artisi ile giiclii bir sekilde iliskili oldugu rapor edilmistir (Devaraj vd. 2023).
GH'in karacigerdeki pek ¢ok gorevi arasinda baslica rolii, IGF-baglayic1 proteinlerin
(IGFBP'ler) transkripsiyonunu uyarmasidir (Fang vd. 2023). GH'nin biiyiimeyi tesvik
edici aktivitesine, GH/IGF-I ekseni olarak adlandirilan islevsel bir birimde temel olarak
IGF-1 aracilik eder. Insiilin gibi diger anabolik uyaranlarin katilimi GH/GF-I ekseni
tarafindan desteklenir (Poudel vd. 2020). GH/IGF-I seviyeleri yasla birlikte onemli
Olciide azalmaktadir. Bu, IGF-I biyolojik aktivitesindeki azalmanin organizmada yasa
bagli degisikliklerle iligkili oldugunu diisiindiirmektedir (Junnila vd. 2013). Berryman vd.
(2008) tarafindan yiiriitiilen bir arastirmada, azaltilmis GH veya IGF-I seviyesine sahip
fare gruplarinin, kontrol gruplariyla karsilagtirildiginda daha uzun 6miirlii olduklar: tespit
edilmistir. Bu sonuglar yaslanmaya katkida bulunan faktorlere dair bazi ipuglar
sunmaktadir.

Beslenme durumu, dolagimdaki GH, IGF-I seviyeleri ve bu hormonlarin baglayici
proteinleri ile hiicre zar1 reseptdrlerinin diizenlenmesinde 6nemli bir rol oynar.
Hayvanlarda uzun stireli aglik, GH plazma konsantrasyonlarinin yiikselmesini tesvik
ederken, yem kisitlamasina tabi tutulan hayvanlarda dolasimdaki GH seviyelerinin
degismedigi gozlemlenmistir. Bu gozlemler, diisiik beslenme durumunda GH'in
metabolik oranmin azaldigimi gostermektedir (Breier 1999; Renaville vd. 2002).
GH/IGF-1 ekseni ayni zamanda kemik mineral yogunlugunun elde edilmesine aracilik
ederek iskelet sistemini de etkilemektedir (Tritos ve Biller 2009).
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2.6. Biiyiime ozelligi ile ilgili genler

Son yillarda ¢iftlik hayvanlarda yapilan 1slah ¢aligmalarinda kalitim derecesini
artirmak i¢in birgok aday gen ¢alisilmis ve bu genler ile ekonomik 6nemi olan fenotipik
ozellikler arasindaki iliskiler arastirilmistir. Bitylime 6zellikleri, birden fazla gen, lokus
ve etkilesimi igeren (poligenik kalittm modeli) karmasik kantitatif 6zelliklerdir. Bu
nedenle, verimi artirmak i¢in yapilan seleksiyon ¢alismalarinda, birden fazla aday gen
kullanilmaktadir. Ciftlik hayvanlarinda, biiylime, lireme, et, siit, yilin ve hastaliklara direng
gibi ekonomik o&zellikleri etkileyen aday genler ekonomik olarak c¢iftciye fayda
sagladiklar1 goz Oniine alindiginda, kegi yetistiriciliginde en 6nemli 6zellikler arasinda
yer almaktadir (Webb vd. 2012). Litaratiir aragtirmalarina gore, kecilerde et ve biiyiime
ozelliklerine iliskin en ¢ok dikkate alinan aday genler Sekil 2.8’de gdsterilmistir (Salgado
Pardo vd. 2022).

IGFIR IGFBP3

1GF28P1 % IGF-l salinimi
E on 8 GH1 salimim

GHSR

Canh agirhik
ve GCAA

SNX29 Lo82 MYADM
HMGXB3 = FGFR1 CADM2
SMG6 PROMG6 RDH16

Karkas
yapisi
Karkas yag
icerigi

Sekil 2.8. Kegi aday genlerinin et iiretimi {izerindeki etkisinin 6zet semasi (Salgado Pardo
vd. 2022)

COC25A @ NEG

PPAR-y | ACACA LPL
H-FABP || CPTIA

Genlerin
ekspresyonu

SREBF1 THRSP

Aday genler, fizyolojik ve biyokimyasal farkliliklar ile verim ozellikleri
arasindaki iligskiye dayanarak tespit edilmektedir. Molekiiler biyoloji tekniklerinin hayvan
genetik gelisimine uygulanmasinin temel amaci, hayvanlarda ekonomik degeri olan
ozellikller ile ilgili ana metabolik yollarda yer alan genlerin polimorfizmlerini
tanimlamak, haritalamak ve analiz etmektir. Kegi yetistiriciliginde aday genler; biiylime,
ireme, tiftik ve hastalik direnci gibi 6zelliklerin belirlenmesinde rol oynamaktadir.
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Kegilerde biiylime, gelisme ve et verimi ile iligkili oldugu tespit edilen bazi aday genler
GH1, IGF-1, LEP, POU1F1 ve MSTN genleri olup (Cizelge 2.6) bu genler bazi tilkelerde
canl1 agirlik ve karkas iiretimi igin yapilan seleksiyon programlarinda genomik seleksiyon
kriteri olarak kullanilabilmektedir (Alakilli vd. 2012; Ncube vd. 2022).

Cizelge 2.6. Kecilerde ekonomik 6zelligi ile ilgili baz1 6nemli aday genler

Aday gen  Kromozom Ekzon Fonksiyon Kaynak
GH1 19 5 Biiytime ve siit verimi Missoho vd.
2006

IGF-I 5 7 Biiytime, yem  donisim Lan vd. 2007
etkinligi ve lireme verimi

LEP 4 3 Biiyime  gelisimi, yem Whitley vd.
dontigim  etkinligi ve siit 2005
verimi

POU1F1 1 6 Biiytime, karkas, siit ve yiin Lan vd. 2007
verimi

MSTN 2 3 Biiylime gelisimi ve et verimi _ Li vd. 2006

2.6.1. Bityiime hormonu (GH) geni

Biiylime hormnu geni, keginin 19. Kromozomunda bulunmakta olup 5 ekzon ve 4
intron bolgeden olusmaktadir (Schibler vd. 1998). GH, hipofiz bezinin 6n lobundan
salgilanir; IGF-I etkisiyle kemiklerin ve iskelet kaslariin biiylimesinin uyarilmasiyla
iligkilendirilir. GH genis bir biyolojik aktivite spektrumuna sahiptir ve tim viicut
hiicrelerini etkiler. Protein, DNA, RNA ve glikojenin biyosentezini gili¢lendirir. Viicut
boyutunda bir artis ve iskelet biiylimesinin uyarilmasiyla birlikte anabolik siireclerin
aktivasyonunu saglar. Biiylime endokrin bezleri tarafindan salgilanan, ¢oklu genleri,
lokuslar1 ve etkilesimleri i¢eren karmasik niceliksel 6zelliklerdir. Ciftlik hayvan tiirlerinin
biiylimesi, laktasyonu, iiremesi, protein, lipit ve karbonhidrat metabolizmasi gibi farkl
biyolojik 6zellikleri 6nemli 6l¢iide etkilemektedir (Singh vd. 2009).

Giinlimiize kadar GH geni ile alakali yapilan literatiir taramasinda GH'in 10'dan
fazla varyant: tespit edilmistir. Bu gen ile alakali ¢alismalarin bazilar1 (Boutinaud vd.
2003, Malveiro vd. 2001) et ve siit verim 6zellikleri ile iligkisini ortaya koymaya yonelik
iken bazi ¢alismalar (Hua vd. 2005; Gupta vd. 2007) ise yalnizca bu gende meydana gelen
mutasyonlart (polimorfizmi) tanimlamaya yoneliktir. Bu kapsamda, kegilerde et miktari
ve biiylime perfonmasi ile alakali GH mutasyonlarini tespit eden, 1slah programlari igin
onerilerde bulunan ve fenotipik iligski analizlerinin yapildigi ulusal ve uluslararasi
caligmalar agagida belirtilmistir.

Hua vd. (2009), Boer keci oglaklarinda yapmis olduklar1 ¢calismada, DNA sekans
analizi ve PCR-RFLP yontemi kullanilarak GH’ta iki adet SNP tespit etmislerdir: A781G
(Ser /Gly35) ve A1575G (Leul47). AA genotipli yavrularin gégiis cevresi uzunluklarinin
ve siitten kesim agirliklarinin AB genotipine gore dnemli seviyede diisiik oldugu, CC
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genotipi oglaklarin cidago yliksekliginin CD genotipine gore daha yiiksek oldugu
gozlemlenmistir. AACD genotipine sahip Boer oglaklarinin, fenotipik 6l¢iim degerleri,
stitten kesim Oncesi canli agirlik artist ve 11 aylik yasa kadar olan canli agirlik artist
acisindan diistik seviyeye sahip olduklari belirlenmistir. Kegilerde biiylime 6zellikleri ile
iligkili iki SNP’in, Boer oglaklarinda yapilan 1slah programlarinda biiylime ve yaglanma
Ozellikleri i¢in avantajli bir sekilde kullanilabilecegi bildirilmistir.

El-Halawany vd. (2019) tarafindan yapilan ¢alismada, Zaraibi, Barki ve Baladi
olmak tizere ii¢ farkli Misir ke¢i irkinda sanger dizileme yontemi kullanilarak GH
karakterizasyonu ve polimorfik bdlgeler ortaya koyulmustur. Bu ¢aligma sonucunda 2500
baz ¢iftinden olusan bir DNA parcasi elde edilmistir ve 15 adet SNP belirlenmistir. Bu
SNP'lerden altis1 yeni kesfedilmis olup ii¢ tanesi non-sinonimdir. Bu ¢alisma sonucunda,
GH SNP’leri ile ekonomik olarak 6nemli fenotipik ozelliklerin iliskilendirilmesiyle,
Misir kegi irklarinda yapilacak olan MAS c¢alismalarinda kullanilmasinin ekonomik
ozelliklerin gelisimine katki saglayabilecegi onerilmistir.

Gitanjli vd. (2020) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada, Hindistan Gaddi kegi 1rk1
materyal olarak kullanilmig ve PCR-RFLP ve SSCP kullanilarak GH lokusu (GH1, GH2,
GH3 ve GH4) analiz edilmistir. Sonuglar, GH1 (ekzon 2 ve 3) icin 3 farkli genotip (AA,
AB, BB), GH2 (ekzon 4) i¢in 2 farkli genotip (AB ve BB), GH3 i¢in 3 farkli genotip (AB,
BB ve AA) ve GH4'tiin monomorfik oldugunu ortaya koymustur. Ayrica, 9 aylik canli
agirlik ile GH1 arasinda, 9-12 aylik kegilerin kalp ¢evresi uzunlugu ile GH2 arasinda ve
6 aylik canli agirlik, cidago yiiksekligi ve viicut uzunlugu ile GH3 arasinda 6nemli
iliskiler bulunmustur. Tanimlanan genotiplerin Hindistan kegilerinde biiylime 6zellikleri
ile Onemli bir iligkisi oldugu wve ilgili genotiplerin 1rkin 1slah c¢aligmalarinda
degerlendirilmesi gerektigi belirtilmistir.

Kumar vd. (2023) Hindistan yerli kegileri olan Sirohi ve Assam kegilerinde GH
varyasyonlarini ve bu varyasyonlarin biiyiime o6zellikleriyle iligkisini arastirmayi
amaglamigtir. PCR-RFLP yontemi kullanilarak, iki farkli polimorfik lokus (GH1-Haelll
ve GH2-Haelll) saptanmigtir. GH1-Haelll lokusunda iki alel (A ve B) ve GH2-Haelll
lokusunda iki alel (C ve D) bulunmustur. Her iki keci irkinda alel frekanslar1 ve genotipler
belirlenmis, bu lokuslarin Hardy-Weinberg dengesinden sapma gosterdigi tespit
edilmistir. Assam kegisinde, GH varyasyonlarinin bazi biiylime 6zellikleriyle iliskili
oldugu gosterilmistir. Ozellikle AB ve CD genotiplerinin, AA ve CC genotiplerine
kiyasla daha yiiksek biiyiime degerleri sergiledigi belirlenmistir. Sonu¢ olarak, GH
geninin bu iki lokusu, kecilerde biiylime 6zelliklerini artirmak i¢gin MAS ¢alismalarinda
kullanilabilirligi tespit edilmistir.

Korkmaz-Agaoglu vd. (2019) tarafindan yapilan ¢alismada, Honamli ve Kil kegi
irklarmda GH1 ve GH2 genlerinin gen polimorfizmi PCR-RFLP yontemiyle
arastirilmistir. GH Haelll polimorfizmi agisindan 2 alel (A ve B) ve 2 genotip (AA ve
AB) tespit edilmistir. Honamli ve Kil kegilerinde GH1 genotiplerinin 90, 120, 180 ve 365.
giin canli agirlik ve fenotipik viicut dlgiileri lizerinde istatistiksel olarak dnemli bir etkisi
bulunmamaistir. Bu nedenle, Honaml1 ve Kil kegi irklariyla ilgili dizi analiz ¢caligmalarinin
Oonemi vurgulanmistir.
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2.6.2. Insiilin Benzeri Biiyiime Faktorii I (IGF-1) Geni

IGF-1 hormonu, somatotropin biliyiime hormonunun bir bilesenidir ve dogum
sonrast billylime ve metabolizmada 6nemli bir rol oynar. IGF-I, 70 amino asitten olusan
ve insiiline benzer bir molekiiler yapiya sahip olan bir peptittir. Bu hormonun molekiiler
agirligi 7649 kDa'dir. Rinderknecht ve Hunbel (1978) insiilin benzeri faktorleri kesfetmis
olup bu faktérler IGFBPs (Insulin like binding growth factor) olarak adlandirilmistir
clinkii instilinle yapisal benzerlik gosterdikleri belirlenmistir. Diigiik konsantrasyonlarda,
bu faktorlerin biiyiimeyi in vitro olarak tesvik ettigi tespit edilmistir. IGFBP'ler,
memelilerde alt1 proteinden (IGFBP 1-6) olusmaktadir (Vitale vd. 2019).

IGF-1 esas olarak karacigerde iiretilir ve tiretimi ve diger dokulara dagilimi esas
olarak GH tarafindan kontrol edilir. IGF-lI ayrica viicuttaki her dokuda ifade
edilebilmektedir (Junnila vd. 2013). In vivo ve in vitro ¢alismalar ile, IGF-I'in hiicre
biiyiimesini ve hedeflenen dokularin farklilasmasini tesvik edecek gii¢lii biyoaktiviteye
sahip oldugu gosterilmistir (Hakuno ve Takahashi 2018). Ayrica dogum dncesi ve dogum
sonrasi bilylimenin Onemli bir pargasi olarak kabul edilir; Omurgalilarin dogum
oncesinde IGF-I, fetal amino asit ve glukoz alimini artirarak fetal organlarin, endokrin
bezlerin gelisimini ve iskelet olgunlagsmasini desteklemektedir. Agaoglu vd. (2023), Kil
kecilerinde gebelik sirasinda IGF’lerin uterus ve yumurtaliktaki hiicresel olaylarda IGF-
| ve IGF-Il ekspresyonlarinin hamileligin diizenlenmesinde 6nemli bir rol oynadigini
tespit etmislerdir. Dogum sonrasi ise IGF-1’in kemik biiytimesi tizerinde 6nemli bir etkiye
sahip oldugu bildirilmistir (Junnila vd. 2013; Vitale vd. 2019). IGF-I, sigir (Grossi vd.
2015), koyun (Li vd. 2021) ve kegide (Rasouli vd. 2017; Sankhyan vd. 2020) biiyiime
ozellikleri icin aday bir gen oldugu tespit edilmistir.

Lestari vd. (2020) Endonezya’da yetistirilen yerel Kejobong kegisinde IGF-I
SNP’lerinin; canli agirliklart (BW), gogiis genisligi (CW), kalca yiiksekligi (HH), kalga
genisligi (HW) ve kalp ¢evresi (HG) ile iliskisini incelemislerdir. Allel frekanslar
sirasiyla %43 ve%357 olmak iizere, iki allel ve iki genotip tespit etmislerdir. Sonug olarak
IGF-I geninin intron 4'{indeki bir SNP (g5752G >C), giinlik canli agirligi ve viicut
Olciileriyle ile onemli Olciide iliskilendirilmistir. Sonug¢ olarak, Misir kegi irklarinda
yapilacak olan MAS caligmalarinda kullanilmasinin ekonomik 6zelliklerin gelisimine
katki saglayabilecegi onerilmistir.

Chalbi vd. (2023) tarafindan yapilan ¢alismada, 263 bas yerli Tunus kegi
popiilasyonunda, IGF-lI, MSTN ve BMP2 SNP’lerin degiskenligini ve haplotip yapis1
degerlendirilmistir. SNP'ler ile keg¢ilerin fenotipik 6zellikleri iligkilendirilmistir. Mevcut
aragtirma sonuglarma gore, |IGF-I'de genotiplenen on iki SNP'den yedisi kecilerde
fenotipik ozelliklerle onemli bir iligki oldugu tespit edilmistir. Buna gore, IGF-I’in
kegilerde; viicut uzunlugu, kulak uzunlugu, kuyruk uzunlugu ve gogiis ¢evre uzunlugu ile
onemli bir iligkisi oldugu belirtilmistir.

Zeytinli (2015) tarafindan yapilan ¢aligmada, Honamli ve Kil kegilerinde IGF-I
Haelll (g5752G>C) polimorfizleri, genetik yap1 ve allel frekanslar1 ve polimorfizmin
biiylime performansi iizerindeki etkileri incelenmistir. PCR-RFLP yontemi kullanilarak
genotipler belirlenmistir. Kil kegisi irkinda IGF-1 geni Haelll polimorfizmi igin 2 allel
(G ve C), 3 genotip (GG, GC ve CC) belirlenmistir. Honaml1 kegi irkinda ise 2 allel (G
ve C), 2 genotip (GG ve GC) tespit edilmistir. Honamli kegilerin dogum agirligi, canli
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agirliklart ve fenotipik viicut 6l¢ii degerlerinin Kil kegilerine kiyasla daha ytiksek oldugu
bulunmustur. Ancak, her iki irkta da 90, 120, 180 ve 365 giinliik canli agirlik ve fenotipik
viicut Olgiileri gibi biiylime oOzellikleri {lizerindeki polimorfizmin istatistiksel olarak
anlamli bir etkisi bulunamamustir.

2.6.3 Leptin (LEP) geni

LEP, canlilarda obezite ve viicudun enerji dengesi ile iliskili bir gen olarak
bilinmektedir. Bu genin mutasyonlari, kegilerde viicut agirligi, siit iretimi, giinliik canlt
agirlik artis1, dogurganlik ve yag tutma kapasitesi gibi bir¢ok 6zellikle iliskilendirilmistir.
Omegin, Liefers vd. (2002) tarafindan yapilan bir calismada, LEP mutasyonlarin
kecilerde viicut agirliginin artisiyla iligkili oldugu bulunmustur. Benzer sekilde, Singh vd.
(2009) tarafindan yapilan bir arastirmada da LEP mutasyonlarinin siit tiretimi iizerinde
etkili oldugu tespit edilmistir. Son zamanlarda yapilan bir ¢alismada ise Avondo vd.
(2019) LEP mutasyonlarin kegilerde yag tutma kapasitesi ve dogurganlik {izerinde de
etkili olabilecegini gostermistir. Bu bulgular, LEP’in kecilerde c¢esitli fizyolojik
ozelliklerle iliskili oldugunu gostermektedir.

Alim vd. (2019) tarafindan yapilan calismada, Kara Bengal kecilerinde
dogurganlik ile LEP arasindaki iligki incelenmistir. Bu ¢alismada, intron 3'te iki SNP
(9.104911A>G ve @.105151A>G) belirlenmistir. Heterozigot genotip AG'ye sahip
kegilerin, diger homozigot genotiplerle karsilagtirildiginda en yiiksek biiylime
performansint sergiledigi tespit edilmistir. Sonuglar, LEP’in kecilerde dogurganlikla
iligkili olabilecegini vurgulamislardir.

El-Shorbagy vd. (2022) Zaraibi kegisinde prolaktin reseptorii (PRLR), IGF-1 ve
LEP’in polimorfizmleri biiytime 6zellikleri ile iligskilendirilmistir. LEP i¢in, sadece intron
2'de (G281A) bir polimorfizm tespit edilmistir. Tespit edilen polimorfizm, keg¢inin siit
tiretimi ve bilylime 6zellikleriyle ile iligkili oldugu gosterilmistir. SNP’in biiyiime ve siit
perfonmasina yonelik MAS calismalarinda kullanilabilirligi tespit edilmistir.

Singh vd. (2009) tarafindan Barbari ve Jamunapari kegilerinde LEP’in ekzon 2 ve
intron 2 bolgelerindeki polimorfizmlerini analiz etmek amaciyla DNA-dizileme ve RFLP
analizi yapilmustir. 111 oglakta genotipleme yapilmistir. Her iki irkta da ekzon 2
bolgesinde 60 bg pozisyonunda ve intron 2 bolgesin 100 bg pozisyonunda mutasyon tespit
edilmistir. BLAST analizinde keg¢ilerin ekzon 2 bdlgesi dizilerinin diger hayvan tiirleriyle
karsilastirildiginda tespit edilen bu mutasyonlarin kegiye 6zgii oldugu bulunmustur.

Wang vd. (2015) tarafindan yapilan ¢alismada, bes Cin kegi irkindan 411 bas
kegide LEP polimorfizmleri belirlenmistir. Caligmada, alt1 yeni SNP (g.117 T>C, g.1642
G>A, 0.2883 G>A, ¢.3053 T>C, ¢.3190 G>A ve ¢.3314 T>C) DNA dizi analizi
kullanilarak tespit edilmistir. Tespit edilen SNP'lerin, biiyiime O6zellikleriyle iliskili
oldugu belirtilmistir. Ozellikle, g.1642G > A ve g.3190G > A lokuslarinda GG genotipine
sahip olan kegilerin dogum agirhiginin daha yiiksek oldugu gézlemlenmistir. Calisma
bulgularma gore, elde edilen alti yeni SNP’in MAS ¢alismalarinda kullanilabilecegi
Onerilmistir.

Korkmaz-Agaoglu vd. (2019) Honamli ve Kil kegi irklarinda yapmis olduklari
calismada; LEP polimorfizmini PCR-RFLP yontemi ile arastirilmistir. LEP’in 2.
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ekzonunda yer alan Hinfl ile 2. intronunda yer alan Sau3Al kesim bdlgeleri agisindan
monomorfik oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda; Honamli ve Kil Kegcilerinde ilgili
genin dizi analizi ile belirlenerek degerlendirilmesi gerektigi vurgulanmistir.

2.6.4. Pit-Oct-Unc 1 homeodomani (POU1F1veya Pit-1) Geni

POU (Pit-Oct-Unc) smif 1 homeodomani 1 (POULF1 veya Pit-1), hipofiz
Spesifik  Transkripsiyon Faktorii-1 olarak bilinen transkripsiyon faktoriini
kodlamaktadir. POU1F1, omurgali genomunun 1q21-22 kromozomu iizerinde bulunan
16078 b¢ uzunlugunda alt1 ekzon ve bes introndan olusmaktadir. POU1F1 6n hipofizde
salgilanir. GH, PRL ve tiroid uyarict hormon 3 (TSH-f) diizenlenmesinde énemli bir rol
oynamaktadir. Ozellikle POU1F1 mutasyonlari, GH, PRL ve TSH-p’lerin yetersiz
tiretimine neden olmaktadir. Bunun sonucu olarak yavrularda bityliime geriligi, ciicelik ve
diger saglik sorunlarina neden olabilmektedir (Lan vd. 2007).

POU1F1 varyasyonlarin, ¢iftlik hayvanlarinda et, siit ve kasmir irklarinda
biiytime, karkas, siit ve yiin dzellikleri ile iligkili oldugu bulunmustur (Dorjay ve Abraham
2022). Bu polimorfizmlerin viicut agirhigiyla iliskisi cesitli irklarda belirlenmistir.
Sigirlarda siit 6zellikleriyle iliskilidir (Viale vd. 2017), koyunlarda siit iiretimi ve siitten
kesim agirhigi ozellikleriyle iliskilidir (Ozmen vd. 2014), kegilerde ise biiyiime ve
ekonomik o6zelliklerle 6nemli derecede iliskilidir. Yapilan ¢aligmalar, POU1F1’in kegi
yetistiriciliginde lireme, biiylime, et, siit ve kagmir 6zelliklerini gelistirmek i¢in aday gen
olarak degerlendirilebilecegini gostermistir (Zhu vd. 2019).

Lan vd. (2007) tarafindan yapilan calismada, Cin'de yetistirilen yerli keci
irklarinda POU1F1’de bir mutasyonun PCR-RFLP yontemi kullanilarak tespit edildigi
belirtilmistir. 663 keginin sekiz biiyiime 06zelligi analiz edilmis ve TC ve TT
genotiplerinin siit verimi ve dogum agirlig1 i¢in MAS c¢aligmalarinda kullanilmasinin
ekonomik ozelliklerin gelisimine katki saglayabilecegi onerilmistir.

Zhu vd. (2019) tarafindan yapilan bir arastirmada, Shaanbei Beyaz Kasmir
kegilerinde POU1F1 polimorfizimleri belirlenmis ve ii¢ farkli SNP belirlenmistir.
Yapilan haplotip analizi sonucunda yedi farkli POU1F1 haplotipi tespit edilmistir. En
yiiksek haplotip frekans1 %56 ile Hap3 (GTTT) olarak belirlenmistir. ¢.682G> T
lokusunun GT genotipi ve ¢.837T> C lokusunun TT genotipi, daha iyi bityiime 6zellikleri
ve bir batinda dogan yavru sayist ile iligkili bulunmustur. Ayrica, ¢.682G> T lokusunun
tespiti i¢in uygun ve ekonomik bir yontem olan PCR-RFLP kullanilarak Hinfl
restriksiyon endoniikleaz enzimi kullanilmigtir. Analiz sonuglari, bu lokuslarin yavru
sayist ve biliylime ozellikleri lizerinde gii¢lii bir etkisi oldugunu ortaya koymaktadir.
Kullanilan SNP'lerin kegi yetistiriciliginde genomik seleksiyon i¢in etkili SNP markirlar
olarak kullanilabilecegi tespit edilmistir.

Korkmaz-Agaoglu vd (2019) tarafindan yapilan calismada, Honamli ve Kil
kegilerinde POU1F1-Pstl polimorfizmi igin 2 farkl allel (C ve T) ve 2 farkl1 genotip (TC
ve TT) tespit edilmistir. Arastirma sonuglarina gore, her iki ke¢i irkinda da POU1F1-Pstl
polimorfizmi i¢in en yaygin genotipin TT oldugu bulunmustur. Yapilan analizler
incelenen 1rklarin POU1F1-Pstl polimorfizmi agisindan Hardy-Weinberg dengesinde
oldugunu gosterilmistir. Ayrica, her iki genotipin 90, 120, 180 ve 365 giinlerde fenotipik
Olgiimler iizerinde anlamli bir etkisi olmadigi belirlenmistir (p>0.05).
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2.6.5. Miyostatin (MSTN) Geni

MSTN, kegilerde 3 ekzon ve 2 intron igermektedir. MSTN, ayn1 zamanda biiyiime
farklilasma faktorii 8 (GDF8) olarak da bilinmektedir (Rodriguez vd. 2014). iskelet
kasinin korunmasinda énemli bir rol oynayan TGF-£ (Transforme edici biiytime faktorii-
beta, Transforming growth factor-beta) ailesinin bir parcasidir (Li vd. 2006). MSTN
mutasyonu memelilerde kas hacim artistna neden olabilmektedir. MSTN, biiyiime
Ozellilerinin yani sira 6zellikle kas kiitlesinin artisinda 6nemli bir rol oynamaktadir. Bu
nedenle, ¢iftlik hayvanlarinda 6nemli bir aday gen olarak kabul edilebilmektedir
(Bellinge vd. 2005).

Bi vd. (2020), Shaanbei Beyaz Kasmir kegilerinde biiylime oOzellikleri igin
MSTN’in 5'UTR bolgesinde meydana gelen 5 baz giftlik insersiyonun (c.-120 ins) etkisini
DNA dizi analiziyle arastirmislardir. Homozigot (DD, 206 bg) ve heterozigot (ID, 211 bg
ve 206 bg) olmak tizere iki farkli genotip belirlenmis olup, 5 b¢’lik mutasyonun biiyiime
ozellikleri tizerinde anlaml1 bir etkisi olmadigi, ancak 602 oglagin viicut yiiksekligi, kalca
uzunlugu ve gogiis genisligi uzunluklari ile 6nemli Slgtide iliskili oldugu gosterilmistir (p
<0.05).

Zhang vd. (2012) tarafindan yiiriitilen bir aragtirmada, dort farkli kegi irkinda
(Boer, Matou, Haimen ve Nubi) toplam 687 bas kegide MSTN polimorfizmi
aragtirtlmistir. Arastirmada DNA dizi analizi ve PCR-RFLP yontemi kullanilmigtir. Dort
irkta, 5° UTR bolgesinde 5 bg’lik bir insersiyon (1256 TTTTA / -) ve ii¢ farkli genotip
(AA, AB ve BB) belirlenmistir. Ekson 1 bolgesinde T/A yer degisimi sonucu olusan
polimorfizm (CC, CD ve DD) sadece Boer irkinda tespit edilmistir. Her iki mutasyon i¢in
heterozigot bireylerin (AB veya CD) dogumda, 90. ve 300. giinlerde daha yiiksek canli
agirliklart ve viicut uzunluklart bildirilmistir (p <0.05). Her iki polimorfizm bir araya
getirildiginde, ABCD genotipine sahip hayvanlarin daha iyi biiylime performansi
sergiledigi gozlemlenmistir (p <0.05). Sonuglar, MSTN’de meydana gelen bu iki
mutasyonunun ke¢i bilyiime performansi lizerinde énemli bir etkisi oldugunu ve keci
yetistiriciligi ve 1slahinda potansiyel olarak seleksiyon ¢alismalarinda kullanilabilecegini
gostermistir.

Korkmaz-Agaoglu vd. (2019), Honamli ve Kil kegilerinde MSTN
polimorfizmlerini belirlemek ve bunlarin biiylime performansi ilizerindeki etkilerini
arastirmak amaciyla ¢alisma yapmiglardir. MSTN-Dral polimorfizmi i¢in, her iki keci
wrkinda iki allel ve {i¢ genotip tespit edilmistir. Honaml kegilerinde AB genotipi, kil
kecilerinde ise AA genotipi en yaygin genotip olarak belirlenmistir. AA genotipli
bireylerin 90. giinde diger genotiplere gore daha fazla canli agirliga sahip oldugu, ancak
120., 180. ve 365. giinlerde BB genotipine sahip bireylerin diger genotiplere gore daha
yiiksek canli agirliga sahip oldugu goriilmiistiir. Sonug olarak, Honamli ve Kil keg¢i 1rklart
arasinda MSTN-Dral polimorfizmi ile biiyiime o&zellikleri arasinda bir iliski
bulunamamastir.

2.7. DNA Dizi Analizi

DNA dizi analizi, bir DNA molekiiliindeki adenin, sitozin, guanin ve timin gibi
niikleotitlerin dogru sirasini belirlemek i¢in kullanilan bir yontemdir. Bu yontem,
organizmalarin genetik yapisini belirler ve bir¢ok alanda kullanilir. Niikleotit dizilerinin
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belirlenmesi icin iki temel yOntem mevcuttur. Maxam-Gilbert kimyasal yontemi,
niikleotitlerin kimyasal pargalama reaksiyonlar1 ile ayrilmasina dayanmaktadir. Diger
yontem olan Sanger yontemi ise DNA replikasyonunun kontrollii bir sekilde in-vitro
kosullarda yarida birakilmasina dayanmaktadir. Her iki yontemin de avantajlari ve
dezavantajlar1 vardir ve kullanilacak yontem, analizin amaglarina ve gereksinimlerine
bagl olarak degisebilmektedir (Maxam ve Gilbert 1977; Sanger vd. 1977; Pervez vd.
2022).

2.7.1. Maxam-Gilbert Yontemi

Maxam-Gilbert yontemi, 1970'lerin sonunda kesfedilen, DNA par¢alanmasina
dayanan bir kimyasal yontemdir. Bu yontem, DNA Ornegini tek bir iplik¢ik haline
getirmeyi amagclar ve bu sayede DNA'nin baz dizilimini belirlemeye olanak saglamaktadir
(Maxam ve Gilbert 1977).

Oncelikle, DNA pargasi bir ucundan radyoaktif bir etiket (P32) ile isaretlenir.
Daha sonra, isaretlenen DNA parcasi, dort drnek olarak boliiniir ve her bir 6rnekte,
DNA'daki bazlardan biri tahrip edilecek sekilde bir kimyasal madde eklenir. Ornegin,
dimetil siilfat ve piperidine kullanilarak 6rnege muamele edildiginde DNA sadece Guanin
(G) niikleotitlerinden kirilir. Bu sayede her bir 6rnekte, farkli bir baz hasar gormiis olur
ve bu hasarli bazlarin bulundugu yerlerde, iki eksenli DNA molekiiliinde fosfodiester
baglar1 ayrilir ve DNA molekiilii kesilir. Sonuglar oto radyografi ile degerlendirilir ve
DNA'nin baz dizilimi belirlenir (Eren vd. 2022).

2.7.2. Sanger yontemi

Sanger yontemi (Sanger vd. 1977), diger adiyla zincir sonlandirma ydntemi,
biyolojideki en temel kavramlardan biri olan DNA dizi analizinde kullanilan en yaygin
yontemlerden biridir. Bu yontem, DNA replikasyonunu kontrollii bir sekilde yarida
kesmek esasima dayanir. Islem, ilk olarak DNA'nin ¢ift zincir halinden tek zincir haline
getirilmesiyle baglar. Daha sonra, DNA polimeraz ve deoksiniikleotitlerin (dNTP)
karisimi yani sira 4 farkli dideoksiniikleotittrifosfat (ddATP, ddGTP, ddCTP, ddTTP)
iceren bir karigim  kullanilir.  Normal  deoksiniikleotitlere  benzer  olan
dideoksiniikleotittrifosfatlar, 3 'uglarinda hidroksil gruplar1 olmadigi i¢in (sadece H
icerir) zincir uzamasint durdurmaktadir. Bu nedenle, bu molekiiller zincirin son
niikleotitini olusturur. Boylece, DNA dizisindeki her bir niikleotitin renk kodu, bir 6l¢tim
cthazi tarafindan okunarak belirlenir. Sanger yontemi, yliksek dogruluk ve giivenilirlikle
birlikte, baz1 dezavantajlara da sahiptir. Ornegin, uzun DNA dizilerinin analizi i¢in yavas
ve masrafli bir yontemdir. Ayrica, tek bir uzun diziyi analiz etmek i¢in ¢ok sayida
reaksiyon gerektirir. Bununla birlikte, bu yontem, genetik aragtirmalarda ve DNA
analizlerinde giiniimiizde yaygin olarak kullanilmaktadir (Eren vd. 2022; Pervez vd.
2022).

Deoksiriboniikleotitlerin zincirleri, baglandik¢a uzamaya devam eder. Ancak,
rastgele olarak dideoksiriboniikleotit baglandiginda zincir uzamasi durur ve bu sekilde
farkli uzunluklarda birgok DNA parcasi elde edilir. Daha sonra, DNA parcalari
elektroforez yontemiyle birbirlerinden ayrilir ve bu sayede farkli biiyiikliiklerdeki
pargalarin belirlenmesi miimkiin olur. Jel tizerindeki bantlarin farkli floresan renkleri,
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DNA dizisinin belirlenmesinde énemli bir faktordiir. Bu bantlar, oto radyografi yontemi
ile degerlendirilir ve sonugta DNA dizisi dogrudan okunabilir hale gelir.

DNA Ornegi DNA Polimeraz Primer ddNTPler Normal dNTP'ler Elektroforez

Primer Baglamr

DNA Polimeraz Aktivasyonu

Narmal dNTP'ler Eklenir

ddNTP'ler Rastgele Eklenir

DNA Sentezi Durur

DNA Fragmanlan Ayrnlir

Fragman Boyutlamna Gére Siralanmir

o

DNA Ornegi DNA Polimeraz Primer ddNTP'ler Nermal dNTP'ler Elektroforez

Sekil 2.9. Sanger DNA dizileme metodu
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Sekil 2.10. Floresan renk veren bantlarin izlenmesi ve kapiler jel elektroforezi ile DNA
dizisinin okunmasi
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Hayvan materyali ve 6rnek sayilari

Doktora tez calismasinda, TAGEM tarafindan yiiriitiilen Antalya ilinde Halk
Elinde Kil Kegisi 1 Islah Projesi 07KIL-2011-01, Antalya Ili Halk Elinde Honaml1 Kegisi
Islah Projesi-1 07HON-2011-01 ve Antalya ili Halk Elinde Honaml1 Kegisi Islah Projesi-
2 07HON-2017-02 kapsaminda halk elinde yetistirilen kegiler materyal olarak
kullanilmistir. Bu kapsamda, toplam 200 bas ke¢i, Honamli (n=100) ve Kil (n=100)
rastgele Ornekleme yontemiyle secilmistir. Homojen bir 6rnekleme yapmak ve yas
faktoriinii elemine edebilmek i¢in, Tarim ve Orman Bakanligi'nin Hayvancilik Bilgi
Sistemi'nden (HAYBIS) yararlanarak 2019 dogumlu kegciler segilmistir (Cizelge 3.1).

Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarindan 6rnekleme yapilmadan 6nce hem
Tarim ve Orman Bakanligi’'ndan (03.06.2021 tarih ve E-92190712-604.01.01-1589198
say1l1 izin belgesi, EK-1) hem de Kil ve Honamli kegilerinde yiiriitiilen Halk Elinde Islah
projelerinin Proje Liderleri olan Dog¢. Dr. Taki KARSLI ve Dog¢. Dr. Hasan
MEYDAN’dan gerekli resmi izinler (EK-2) alinmistir. Ayrica bu tez ¢alismasi igin
Akdeniz Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurul’undan g¢aligmanimn
yiritiilebilmesi i¢in gerekli etik raporu (20.06.2022 tarih ve 1453/2022.06.008 sayili
rapor, EK-3) alinmistir.

Cizelge 3.1. Calisilan kegi 1rklarina ait bolgeler ve sayilari

Irk Alindig1 bolge n

Honamli Antalya-Elmali-Bozhdyiik 40
Honamli Antalya-Korkuteli-imecik 30
Honaml1 Antalya-Korkuteli-Ardan 30

Kil Kegisi  Antalya-Elmali-Islamlar 30
Kil Kegisi ~ Antalya-Elmali-Ahath 30
Kil Kegisi  Antalya-Elmali-Islamlar 40
Toplam 200

Cizelge 3.1°de belirtilen siiriilerdeki kecilerden K3-EDTA'l1 ve vakumlu tiipler
kullanilarak vena jugularis damarindan toplam 10 ml kan 6rnegi alinmistir (Sekil 3.1).
Alinan kan &rnekleri soguk zincirde Akdeniz Universitesi Hayvan Biyoteknolojisi
Anabilim Dali Genetik laboratuvarma getirilmistir. DNA izolasyonu i¢in kullanilana
kadar -20 °C'de derin dondurucuda muhafaza edilmistir.
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Sekil 3.1. Kegilerden kan 6rnegi toplama islemi

Uzerinde durulan gen bélgelerindeki SNP’lerin belirlenmesi amaciyla yapilan
DNA dizi analizi i¢in Honaml1 (n=20) ve Kil (n=20) kegi popiilasyonlarindan toplam 40
bas ke¢i damizlik deger tahminlerine gore secilmistir. Giinliik canli agirlik artis1 ve cidago
yiiksekligi 6zellikleri icin damizlik deger tahminleri ¢ok degiskenli hayvan modeli temel
alinarak bulunmugstur. Asagidaki formiilde de goriilecegi iizere, ¢cok degiskenli hayvan
modelinde cinsiyet, dogum tipi ve ana yas1 faktorleri de modele dahil edilmis ve ve her
bir irktaki 100 bas hayvan damizlik degerlerine gore yiiksek, orta ve diisiik olmak tizere
3 gruba ayrilmistir. Dolayisiyla her bir irktan yiiksek, orta ve diisiik damizlik degerine
sahip 20 keciye ait PCR {iriinleri (2 irk X 20 bas kec¢i X 5 gen = 200 6rnek) DNA dizi
analizine gonderilmistir.

GCAA ozelligi igin; Y, = X,b; + Z1a, + €4
Cidago ozelligi icin; Y, = X,b, + Z,a, + e,
Y1 _ X1 O b1 Zl O al el
Yz] —lo Xz] [bz] + [0 Zz] [az] + [62]
Yukaridaki denklem sistemindeki unsurlar
Y; = i. Ozellige ait gdzlem degerleri vektorii
b; = i. Ozellik i¢in sabit etkili faktorler anne yasi, dogum tipi ve cinsiyet vektorii

a; = i. Ozellik igin sansa bagl hayvan etkisi

e; = i. Ozellik i¢in sansa bagli cevre etkisi vektdriinii tanimlamaktadir.
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3.2. Arag gerecler ve tampon Cozeltiler

Arastirma olanaklar1 bakimindan ¢alismanin yiiriitiilecegi boliim laboratuvarinda
temel genetik analizler (DNA izolasyonu, PCR calismalari, elektroforez vb.) i¢in yeterli
altyapr imkan1 bulunmaktadir. Ancak ileri genetik analizler (DNA dizi analizi) i¢in
hizmet alimi yapilmistir (Cizelge 3.2.) Genomik DNA molekiillerinin izolasyonunda
kullanilmis olan tampon ¢ozeltiler Cizelge 3.2 *de verilmistir.

Cizelge 3.2. Tampon ¢ozeltilerin molarite/miktar1 ve igerikleri

TamponCéozelti Molarite/Miktar Icerik
Eritrosit Lizis Tampon 032 M Sukroz
Cozeltisi 10.00 mM EDTA
500 mM MgCl.
Fizyolojik 75.00 mM NaCl
Tampon Cozeltisi 2500 mM EDTA
Lizis TE Tampon 500.0 mM Tris-HCI
Cozeltisi 20.00 mM EDTA
10.00 mM NaCl
SDS Solusyonu (%10) 10.00 ¢ SDS
100.0 ml’ye tamamlanir. Saf dH.O
6M NaCl Cozeltisi 351 ¢ NaCl
10.00 ml’ye tamamlanur. Saf dH,O
DNA Yiikleme Tampon 500 ml Gliserol
Cozeltisi 200 ml Bromfenol Blue
150 ml EDTA
150 ml Saf dH;0O
10 X TBE Elektroforez/Jel 108.0 g Tris
Stok Tampon Cozeltisi 550 g Borik Asit
40.0 ml 0.5M EDTA (ph 8.0)
1000 ml’ye tamamlanur. Saf dH;0O
1 X TBE 100 ml 10 X TBE
Elektroforez/Jel Tampon 1000 ml’ye tamamlanir Saf dH,O
Cozeltisi

3.3. Genomik DNA izolasyonu

Genomik DNA izolasyonu i¢in, Meydan (2007) tarafindan optimize edilen Miller
vd. (1988) tarafindan bildirilen protokol kullanilmistir. Protokol asagidaki adimlarla
gerceklestirilmistir:

1. 500 pl kan 6rnegi 1,5 ml’lik mikrosantrifiij tiipline alinmistir.

2. Orneklerin iizerine 1.000 pl Eritrosit Lizis Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.2) ilave edilmis
ve kisa bir siire vorteksle karistirllmistir. Daha sonra 10 dakika oda sicakliginda
bekletilmistir.
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3. Ornekler 3.000 rpm de 10 dakika santrifiij edilmistir.

4. Tiiplerin st kisminda toplanan sivi faz (siipernatant) dikkatlice uzaklastirilmistir.
Dipte kalan peletlerin (hiicre kismi1) rengi beyaz olana kadar Eritrosit Lizis Tampon
Cozeltisi ile tekrar (en fazla 3 defa) muamele edilmistir.

5. Peletlerin tizerine 1.000 pl Fizyolojik Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.2.) eklenmis ve kisa
bir siire vortekslenmistir.

6. Ornekler 3.000 rpm de 10 dakika santrifiij edilmis ve santrifiij sonunda s1v1 kisim
dikkatli bir sekilde uzaklastirilmistir.

7. Peletlerin tizerine 600 pl Lisis TE Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.2.) eklenmis ve peletler
tyice ¢ozdiriilmiistiir.

8. Coziinen peletlerin tizerine 100 pl %10’luk SDS solusyonu (Cizelge 3.2.) ve 5 ul
proteinaz K (10 mg/ml) eklenerek hafif¢ce vortekslenmis ve 65 °C’de 30 rpm’de 1,5 saat
calkalamal1 su banyosunda bekletilmistir.

9. Orneklerin iizerine 200 ul 6M NaCl Cozeltisi (Cizelge 3.2.) eklenmis ve 15 dakika
vortekslenmistir. Ardindan 11.000 rpm de 10 dakika santrifiij edilmistir.

10. Santrifiij sonunda supernatant yeni bir mikrosantrifiij tiiptine aktarilmistir.

11. Ornekler 10.000 rpm de 5 dakika santriftj edilmis ve siipernatant yeni bir
mikrosantrifiij tiipe aktarilmistir. Ornekler tizerine yaklagik 1.000 pl %99,9’luk etil alkol
(-20 °C’den alinan) ilave edilmistir.

12. Kiimelesen DNA iplikgiklerinin tiipiin dibine ¢6kmesi i¢in tiip 10.000 rpm de 5 dakika
santrifiij edilmistir.

13. DNA peletinin iizerine 1.000 pl %70’lik etil alkol eklenerek 10.000 rpm’de 5 dakika
santrifiij edilmistir.

14. Santrifiijiin ardindan tiipiin iistiinde yer alan alkol uzaklastirilmistir.
15. Ornekler geker ocak igerisinde kurumaya birakilmistir.
16. Tamamen kuruyan 6rneklerin tizerine 100 pl saf su ilave edilmistir.

17. Orneklerden izole edilen genomik DNA molekiillerinin kalite ve miktarlar1 %2’lik
agaroz jelde ve BioDrop spektrofotometre cihazinda kontrol edilmistir.

18. Spektrofotometre 6l¢iimleri sonucunda 260/280 dalga boylarinda 1.8-2.0 saflik ve

miktar olarak 50 ng/ul'den fazla olan 6rnekler PCR islemine kadar +4 °C *de muhafaza
edilmistir.
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3.4. Gen bolgelerinin PCR ile cogaltilmasi

Bu tez calismasi kapsaminda, kecilerde viicut agirligi, giinliik canli agirlik artisi,
kas kiitlesi ve karkas 6zellikleri ile ile iliskili aday genler (GH1, IGF-1, POU1F1, LEP ve
MSTN) se¢ilmistir.

Kecilerde biiylime ile alakali ozellikleri kontrol eden ve biiyiimenin merkezi
sistemini olusturan GH ve IGF-I lokuslarinin ¢ogaltimi i¢in Hua vd. (2009) tarafindan
gelistirilen primerler kullanilmistir. Kegi yetistiriciliginde biiyiimenin sonucu olarak
tireme, et verimi Ve siit verimi gibi ekonomik 6zellikleri kontrol eden POU1F1 lokusu
icin Lan vd. (2009) tarafindan gelistirilen primeler kullanmilmistir. Kegilerin viicut
bliylimesinde, bagisiklik fonksiyonunun kontroliinde obez gen olarak bilinen LEP
lokusunun c¢ogaltilmasinda Wang vd. (2015) tarafindan belirlenen primerler
kullanilmistir. Kas kiitle artisinin potansiyel gostergesi olarak nitelendirilen MSTN
lokusunu ¢ogaltmak i¢in ise Li vd. (2008) tarafindan tasarlanan primer dizileri
kullanilmistir (Cizelge 3.3).

Cizelge 3.3. Calisilacak olan gen bolgesine ait primer dizileri.

Gen Primer dizileri PCR Kaynak

GH F: 5 CTCTGCCTGCCCTGGACT 3’ 422 b¢ Hua vd. 2009
R: 5> GGAGAAGCAGAAGGCAACC 3’

IGF-I F: 5> CACAGCGTATTATCCCAC 3’ 363 b¢ Hua vd. 2009
R: 5 CTTCTGGCTCATAGTGTC 3’

LEP F: 5> CCATCATCTCCCTTCTT 3’ 450 b¢ Lan vd. 2009
R: 5’ AATGTACAATGTGCCTTCTGAG 3’

POULF1 F:5ATGTGGGTGGTAACGGAGCA 3’ 412 b¢ Wang vd. 2015
R: 5’GGTGGGAGGCAAGGGAAGT 3’

MSTN F:5TGGCGTTACTCAAAAGCAAA 3 497 b¢ Livd. 2008

R:5’AACAGCAGTCAGTCAGCAGAGTCG3’

Uzerinde durulan gen bolgelerinin amplifiye edilebilmesi igin Cizelge 3.4’te
verilen PCR Stok Tampon Cozeltileri ornek sayist ile uyumlu olacak sekilde
hazirlanmistir. Daha sonra tiipler PCR cihazina yerlestirilmis ve Cizelge 3.5’te verilen
PCR programi uygulanmustir. Primerlerin baglanma sicakliklar1 farkli oldugu i¢in her bir
lokusa 0zgili primerlerin baglanma sicakliklar1 Gradient PCR uygulamasi (Thermo
Scientific) yapilarak en uygun baglanma sicakligi belirlenmistir. Bu optimizasyon
sonucunda GH1 i¢in 58°C, IGF-I i¢in 52.5°C, LEP i¢in 53.5°C, POU1F1 i¢in 54°C ve
MSTN i¢in 60°C’nin en uygun baglanma sicakligi olduguna karar verilmis ve
uygulanmistir.
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Cizelge 3.4. Genler icin PCR Stok Tampon Cozeltisi

Gen bolgesi Miktar icerik Derisim
0.5 pl DNA 100ng
2.5ul Buffer 10X
2.0 ul MgCl. 25mM

GH1 0.5 ul dNTPs 2mM
0.3 ul Forward Primer 10pmol
0.3 ul Reverse Primer 10pmol
0.2 ul Tag DNA polimeraz 5U/ng
14.0 H20
20 pl Toplam
0.5 pl DNA 100ng
2.5 ul Buffer 10X
2.0ul MgCl. 25mM
0.5 ul dNTPs 2mM
IGF 0.2 ul Forward Primer 10pmol
0.2ul Reverse Primer 10pmol
0.2l Tag DNA polimeraz 5U/ng
13.9 H20
20 pl Toplam
0.5 ul DNA 100ng
2.5ul Buffer 10X
2.0ul MgCl2 25mM
0.3 pl dNTPs 2mM
LEP 0.3 ul Forward Primer 10pmol
0.3 ul Reverse Primer 10pmol
0.5 ul Taq DNA polimeraz 5U/ng
13.6 ul H20
20 pl Toplam
0.5 ul DNA 100ng
2.5ul Buffer 10X
2.5ul MgCl, 25mM
POU1F1 0.5u dNTPs 2mM
0.5l Forward Primer 10pmol
0.5l Reverse Primer 10pmol
0.2 ul Taq DNA polimeraz 5U/ng
12.8 pl H20
20 ul Toplam
0.5 ul DNA 100ng
2.5l Buffer 10X
25ul MgCl2 25mM
0.5u dNTPs 2mM
MSTN 0.5 ul Forward Primer 10pmol
0.5 ul Reverse Primer 10pmol
0.2 ul Tag DNA polimeraz 5U/ng
12.8 pl H20
20 ul Toplam
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Cizelge 3.5. Genler i¢in PCR programi

94°C > 1dk DNA eksenlerinin  birbirinden ayrilmasi  (initial
denaturation)

94°C > 1dk ] DNA cksenlerinin birbirinden ayrilmasi (denaturation)

m > 45sn | 35 Primerlerin  komplimenter kalip DNA eksenine
dongli baglanmasi (annealing)

72°C > 45sn | Uzerinde durulan DNA bélgesinin sentezinin yapilmasi
(extension)

72°C > 10dk Uzerinde durulan DNA bdlgesinin sentezinin son kez
yapilmasi (final extension)

3.5. PCR iiriinlerinin Elektroforezi

Orneklerin elektroforez islemi icin tampon ¢ozeltisi olarak Cizelge 3.3’te icerigi
verilen 10X Elektroforez/Jel Stok Tampon Cozeltisi kullanmilmistir. Bu 10xTBE
(Tris/Borik asit/EDTA) ¢ozeltisi, 54 g/L Tris-HCI, 27.5 g/L borik asit ve 40 mL EDTA
(0.5 M, pH: 8.3) kullanilarak hazirlanmistir. Hazirlanan stok 10X TBE ¢ozeltisi, 9 kat saf
su ile sulandirilarak 1X TBE Elektroforez/Jel Tampon Cozeltisi elde edilmistir. Elde
edilen 1X TBE ¢ozeltisi hem elektroforez tanki igin ve hem de agaroz jelin hazirlanmasi
icin kullanilmistir.

Gergeklestirilen PCR isleminin galigip ¢alismadigi ve elde edilen PCR iiriinlerinin
kalitesi %2’lik agaroz jellerinden yararlanilarak kontrol edilmistir. Toz halindeki agaroz
(Sigma, Cat No: 17850)’dan 4 g tartilip erlen mayerin igine konmus ve tizerine 1X TBE
Elektroforez/Jel Tampon Cozeltisi eklenerek 200 ml’e tamamlanmistir. Daha sonra mikro
dalga firinda homojen bir sekilde ¢6ziinmesini saglamak amaciyla 2-4 dk kaynatilmustir.
Tamamen ¢0zlindligli zaman erlen mayer ¢eker ocak igerisinde biraz sogutulmus ve
tizerine 5 ul etidyum bromid (Et-Br) (15 mg/ml) ¢ozeltisi eklenmistir. Hazirlanmis olan
jel, 24 kuyucuklu tarak bulunan jel tablasina dikkatli bir sekilde dokiilerek oda
sicakliginda yaklasik 30 dk sogutulmustur. Daha sonra taraklar dikkatli bir sekilde
cikarilmis ve jel elektroforez tankina yerlestilmistir (Sekil 3.2).

PCR firiinlerinden 5 pl alinarak 0.2 pl’lik PCR tiiplerine konulmus ve iizerine 2
ul DNA Yiikleme Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.2) eklenmistir. PCR {iriinlerinin
biiyiikliigiinii tahmin etmek i¢in jeldeki kuyucugun bir tanesie 100 b¢’lik (Thermo
Scientific, Cat N0:1562801) standart DNA markirt (DNA Ladder) yiiklenmistir.
Elektroforez islemi 80 voltta yaklasik olarak 60 dk sonra tamamlanmistir (Sekil 3.2).
Elektroforez isleminden sonra jel, UV goriintiileme cihazina koyularak PCR firiinlerinin
varligi kontrol edilmis ve jel resmi bilgisayar ortamina aktarilmistir (Sekil 3.3). Yeterli
kalitede elde edilen PCR o6rneklerinden 15 pl ve sekans PCR islemi i¢in forward ve
reverse primerler, DNA dizi analizi i¢in hizmet alimi yapilan firmaya gonderilmistir.
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Gonderilen PCR ornekleri DNA dizi analizi isleminden 6nce purifiye edilmis ve DNA
dizi analizi gerceklestirlmistir.

T 1
B —

Sekil 3.3. UV’de goriintiilenme cihazi

3.6. Fenotipik (biiyiime ozellikleri) verilerinin elde edilmesi

Calismada materyal olarak kullanilan her bir Honamli ve Kil kegisine ait GCAA,
viicut uzunlugu, cidago yiiksekligi, sagr1 yiiksekligi ve gogiis ¢evresi fenotipik verileri
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iliskilendirme analizleri i¢in kullanilmistir. Bu verilerden dogum agirligi ve 90. giin canli
agirliklar, 100 g hassasiyetli tabla baskiil kullanarak 6l¢iilmiistiir. Daha sonra asagidaki
formiile gore kegilerin GCAA degerleri hesaplanmuistir.

90. giin canli agilig1 — dogum agirhgi

GCAA = rep— —
Ol¢ciimiin yapildig: giin

Viicut uzunlugu, cidago yiiksekligi, sagr yiiksekligi ve gdgiis ¢cevresi uzunluklari
ise Ol¢ii bastonu ve Ol¢ii seridi kullanilarak elde edilmistir. Bu biiylime 6zellikleri igin
Olctimler, Sekil 3.4'te gosterildigi gibi gerceklestirilmistir.

=

Viicut Uzunlugu Cidago viksekligi
C) 1‘ D) 1‘
Sagn Yiksekligi Goglis cevresi

Sekil 3.4. Kegilerde viicut 6l¢iilerinin alindig1 noktalar

Canli agirlik (CA): Hayvanin belirlenen giinlerde tabla baskiil kullanarak 6lgiilen
viicut agirhigidir. Cidago yiiksekligi (CD): Sirt omurlarindan en uzun kemik noktasi
(cidagonun en yiiksek kismi) ile zemin arasindaki mesafe dl¢lilmistiir. Sagr1 yiiksekligi
(SY): Sagr1 kemiginin en yiiksek noktasi ile yere kadar olan dikey mesafe ol¢iilmiistiir.
Gogiis cevresi (GC): Hayvanlarda gogiisiin en genis yerinden alinan mesafe 6l¢iilmiistiir.
Viicut uzunlugu (VU): Omuz basi ve oturak yumrusu (6n sagri ve arka sagri arasi)
arasindaki mesafe ol¢iilmiistiir (Sekil 3.5).
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Sekil 3.5. Keg¢ilerde viicut 6lglimlerinin alinmasi

3.7. Molekiiler veri analizi

Bu tez c¢alismasi kapsaminda elde edilen dizi analizi sonuglarinin
degerlendirilebilmesi ve yorumlanabilmesi i¢in bir ¢ok istatistik parametre ve
biyoinformatik yontem kullanilmistir. Bu parametrelerin hesaplanabilmesi ve yotemler
icin de bir ¢cok yazilimdan yararlanilmistir.

3.7.1. DNA dizilerinin kontrolii

Hizmet alim1 olarak gergeklestirilen DNA dizi analizi sonuglar1 FinchTV 1.5.0
(Geospiza Inc., Seattle, WA) programi kullanilarak goriintiilenmistir. Firmadan gelen her
bir sonu¢ dosyasi (.abl uzantili dizileme sonu¢ dosyalar1) bu programda acilmis ve her
bir 6rnegin dizi analizleri tek tek gdzle kontrol edilerek var olan mutasyonlar (SNP’ler)
tespit edilmistir. Orneklere ait DNA dizi analizi sonuglarmin FinchTV programi ile
kontrol edilmesinden sonra, tiim 6rneklere ait DNA dizileri MEGA 7 (Kumar vd. 2016)
programina girilmis ve ClustalW algoritmasi kullanilarak hizlanmislardir (aligment).

3.7.2. Genotiplerin belirlenmesi

Calisilan Honamli ve Kil keg¢i popiilasyonlarina ait bireylerin genotipleri, tizerinde
durulan 5 lokus bakimidan otomatik DNA dizi analizi ile belirlenmistir. Genotiplerin
belirlenebilmesi amaciyla her bir 6rnege ait DNA dizi analizi sonuglarindaki pikler tek
tek kontrol edilmis ve olas1 SNP’lere bakilarak her bir hayvanin genotipine (AA, AB veya
BB) karar verilmistir (Sekil 3.6).
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Sekil 3.6. DNA dizi analiz sonuglarina gore genotiplerin belirlenmesi
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3.7.3. Allel ve genotip frekanslari

Bu tez ¢alismasi kapsaminda Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarinda {izerinde
durulan lokuslar bakimindan allel ve genotip frekanslari, elde edilen DNA dizilerinden
Nei (1987)’nin gen (allel) sayma (counting the number of gene) yontemi kullanilarak
hesaplanmistir. Gen frekanslar1 hesaplanirken POPGENE v1.32 (Yeh vd. 1997) paket
programi kullanilmistir.

3.7.4. Niikleotit yer degistirme oranlari

Calisilan bolgelerdeki niikleotit yer degistirme oranlarinin belirlenebilmesi i¢in
MEGA?7 (Kumar vd. 2016) programi kullanilmistir. Calisilan tiim 6rneklerde Maximum
Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei (Tamura vd. 2004; 2013) modeli kullanilarak
niikleotit degigsimleri (transition/transversion egilimi, transition/transversion bias, R)
hesaplanmistir. Bu hesaplama yapilirken asagidaki formiil (Tamura vd. 2004; 2013)
kullanilmistir:

R = [A*G*K1 + T*C*K2]/[(A+G)*(T+C)]

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, Kk1: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi ve k2: pirimidinler i¢in toplam transisyon/transversiyon
egilimi.

Herhangi bir gen bolgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egiliminin, DNA
dizisinde meydana gelen evrimin genel bir 6zelligi oldugu bilinmekle birlikte, hayvan
mitokondriyal DNA'larinda (mtDNA) niikleer (nDNA) veya kloroplast DNA
(cpDNA)'larina gore daha belirgindir (Wakeley 1996). Toplam transisyon/transversiyon
egiliminin (R) tahmin edilmesi, sadece DNA diziliminin evrimini anlamamiz agisindan
degil, ayn1 zamanda DNA dizi mesafeslerinin ve filogenetik yapilandirilmanin daha
giivenilir olmas1 agisindan 6nemlidir.

3.7.5. Genetik cesitlilik ve haplotip analizleri

Calisilan keci poptiilasyonlarinda yapilan genetik cesitliligin belirlenebilmesi i¢in
haplotip sayis1 (h), haplotip ¢esitliligi (Hd), polimorfik bolge say1s (S), ortalama niikleotit
farklilik sayis1 (k) ve niikleotit ¢esitliligi (m) istatistik parametreleri, DnaSP (Librado ve
Rozas 2009) programindan yararlanilarak hesaplanmigtir. Bunun i¢in MEGA7 programi
sonrast .meg olarak ya da fasta formatinda kaydedilen dosyalar DnaSP programinda
acilmis ve “Generate” -> “Haplotype Data File” secenekleri kullanilarak haplotip
analizleri gergeklestirilmistir. Bu analiz sonucunda elde edilen veriler RDF dosyasi (.rdf,
Roehl Data File) olarak ve Nexus dosyasi1 olarak kaydedilmistir.

Popiilasyonlar i¢inde veya arasinda var olan niikleotit ¢esitliligini ortaya ¢ikarmak
poplilasyon genetigi caligmalarinin en 6nemli amagclarindan birisidir. Niikleotit ¢esitliligi,
DNA dizilimindeki farkli niikleotitlerin veya bdlgelerinin belirlenmesi ve bu bolgelerin
diziyi olusturan niikleotit sayisina boliinmesi ile tahmin edilmektedir. Bu tahmin edilen
degerler, popiilasyonlar arasindaki ve igindeki genetik ¢esitliligi ortaya koyabilmek i¢in
yogun bir sekilde kullanilmaktadir (Nei ve Kumar 2000). Niikleotit ¢esitliligi (r), iki dizi
arasindaki bolge basina ortalama niikleotit farklilig1 sayisi olarak da adlandirilir ve bir
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popiilasyonun genetik ¢esitliliginin bir dl¢ilistidiir. Rastgele ¢iftlesen popiilasyonlarda
niikleotit diizeyinde heterozigotluktur (Nei 1987). Haplotip ¢esitliligi (Hd) ise, bir veri
setinde (popiilasyon) rastgele segildiklerinde iki dizinin farkli haplotiplerinin ortaya

cikma olasiligii Olger. Bir popiilasyondaki heterozigotluk seviyesi bu 0Ol¢ii ile tahmin
edilebilir.

3.7.6. Notralite test sonuclari

Kimura (1968) tarafindan ortaya atilan nétral teori, genetik gesitliligin biiyiik
kisminin seleksiyonla degil, genetik siiriiklenme ve mutasyonlar ile ortaya ¢iktigini ve
bunun sonucunda da bazi allellerin rastgele nétral durumda kaldigini savunmaktadir. Bu
nedenle noétralite teorisi, poplilasyondaki c¢esitliligin yapilan pozitif ya da negatif bir
seleksiyondan m1 yoksa rastgele mi oldugunun test edilmesinde kullanilmaktadir
(Hedrick 2005). Calisilan Honamli ve Kil popiilasyonlarinda nétral teorinin test edilmesi
amaci ile ARLEQUIN (Excoffier vd. 2005) programindan faydalanilmig ve Tajima’s D
istatistikleri hesaplanmistir.

Tajima'min D degerinin negatif bir deger almasmin sebebi, diisiik
heterozigotluktan ~ ve  haplotip  sayisinin  beklenenden  diisiik  olmasindan
kaynaklanmaktadir. Bagka bir deyisle beklentiye gore diisiik frekansli polimorfizmlerin
fazlaligina ve nadir goriilen allellerin fazla olmasina isaret eder. Negatif Tajima'nin D
degeri popiilasyonda genislemenin olduguna isaret etmektedir. Tajima'nin D degerinin
pozitif olmasinin sebebi ise heterozigotluk degerinin yiiksek olmasi ve beklenenden
yiiksek haplotip sayisinin olmasindan kaynaklanmaktadir. Baska bir deyisle nadir goriilen
allellerin ¢cok az olmasina ve hem diisiik hem de yiiksek frekansli polimorfizmlerin diisiik
seviyelerde olmasina igaret eder. Pozitif Tajima'nin D degeri popiilasyonda dengeli bir
seleksiyon (balancing selection) oladugunun gostergesidir (Tajima 1989).

3.7.7. Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA)

Molekiiler marker yontemleri kullanilarak elde edilen verilerin istatistik
analizlerinde Molekiiler Varyans Analizi (Analysis of Molecular Variance, AMOVA)
kullanilmaktadir. Bu analiz Excoffier vd. (1992) tarafindan Varyans Analizi (ANOVA)
formiilleri molekiiler verilere gore diizeltilerek gelistirilen ¢ok degiskenli bir analiz
yontemidir. AMOVA yo6ntemi esas olarak bir popiilasyonda rastgele ele alinan iki bireyin
rastgele ele alinan allelleri arasindaki genetik korelasyonunu dikkate almaktadir. Boylece
bir popiilasyonda tespit edilen toplam genetik varyansin bilesenlerine ayrilarak her bir
faktorlin toplam varyasyondaki paylarmin belirlenmesi AMOVA analizinin temelini
olusturmaktadir. AMOVA ile toplam genetik varyasyonun ne kadarmin ¢alisilan
poplilasyonlarin ~ farkli olmasindan (among population), ne kadarmin ise
poptilasyonlardaki bireylerin farkli olmasindan (within population) kaynaklandigi
belirlenebilmektedir. Bu ¢alismada AMOVA analizi i¢in ARLEQUIN (Excoffier ve
Heckel 2006) paket programi kullanilmistir.

3.7.8. Genetik uzakhk degeri

Genetik mesafe, (ister ortak atadan itibaren gecen siireyi ister farklilagsma
derecesini dl¢siin) tiirler arasindaki veya bir tiir igindeki popiilasyonlar arasindaki genetik
farkliligin bir dl¢iisiidiir (Ne1 1987). Bircok benzer allele sahip popiilasyonlarin genetik
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mesafeleri kii¢iik olmakla birlikte bu durum yakin akraba olduklarin1 ve yakin zamanda
ortak bir ataya sahip olduklarin1 géstermektedir. Bu deger biyolojik ¢esitliligin kokenini
anlamak icin de kullamlmaktadir. Ornegin, evcillestirilmis hayvanlarin farkli irklart
arasindaki genetik mesafeler, genetik ¢esitliligi korumak i¢in hangi irklarin korunmasi
gerektigini belirlemek amaciyla siklikla arastirilmaktadir. Ayrica ayni tiir igerisindeki
farkli irklarin da evcillestirme silireci boyunca birbirlerinden genetik olarak ne kadar
farklilagtiklarini gostermektedir.

Popiilasyonlar, gegmiste gruplara boliinerek, gen akisi, genetik siirtiklenme veya
ayn1 seleksiyon etkisine maruz kalma sonucunda birbirlerine benzerlik gdsterebilir. Bu
durumda, genetik uzaklik degerleri diisiik olur. Tam tersine, uzun siire boyunca herhangi
bir gen akis1 olmamasi, etkili genetik siiriklenme veya farkli seleksiyon etkileri
sonucunda popiilasyonlar arasinda biiyiik farklar olusabilir ve genetik uzaklik degerleri
yiiksek ¢ikabilir. Genetik uzaklik degeri, teorik olarak 0 ile 1 arasinda hesaplanir ve deger
yiikseldik¢e popiilasyonlar arasindaki farklilik artar. Bu tez calismasinda, Nei'nin genetik
mesafe ve genetik benzerlik degerleri POPGENE v1.32 (Yeh vd. 1997) programi
kullanilarak hesaplanmustir.

3.7.9. Ikiserli (pairwise) Fst degeri

Fst degeri, alt popiilasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin Sl¢iilmesi olup, alt
popiilasyonlardan rastgele ele alinan iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini
belirtmektedir. Bir lokus agisindan popiilasyonlar1 karsilastirmada kullanilmaktadir.
Popiilasyonlarda genetik farklilagmalarin 6lgiimiinde en yaygin kullanilan degerdir. Fst
0 ile 1 arasinda bir deger alir. Belirlenen Fst degeri 1’e ne kadar yakin ise alt
popiilasyonlar ortak atadan olduk¢a uzak oldugu dolayisiyla Fst degeri kiiglik oldugu
zaman popiilasyonlarin arasindaki varyasyonun da az oldugu sdylenebilir. Yani iki
popiilasyon birbirine genetik olarak benziyor demektir.

Hartl ve Clark (2007)’a gore, popiilasyonlar arasindaki genetik farklilik 4 farkli
grupta toplanmistir. Wright (1978)’a gore popiilasyonlar arasindaki genetik farkliliklar
0.05’ten daha kiigiik ise bu farkliliklarin biyolojik olarak herhangi bir anlam tagimadig:
bildirilmistir.

Eger iki popiilasyon arasindaki Fst degeri;

- 0.00-0.05 arasinda bir deger aliyor ise kiigiik bir genetik farklilasma;

- 0.05-0.15 arasinda bir deger aliyor ise orta diizeyde farklilagma;

- 0.15-0.25 arasinda bir deger aliyor ise biiyiik bir genetik farklilagsma;

- 0.25’ten biiyiik degerler aliyorsa ¢ok biiyiik bir genetik farklilasmanin mevcut
oldugu sdylenebilir (Hartl ve Clark 2007).

Bu tez ¢alismasi kapsaminda ikiserli Fst degerleri ARLEQUIN (Excoffier vd.
2006) paket programi kullanilarak hesaplanmistir.

3.7.10. Genetik farklilasma katsayis1 (Gst)

Coklu allelik yapinin varoldugu alt popiilasyonlar arasindaki genetik farkliligin
tanimlanmasinda Fst’ nin Gst ile gosterilebilecegi belirtilmektedir. Bu durumda Gst,
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Fst’nin tartili ortalamasi olarak degerlendirilmekte ve genetik farklilasma katsayisi
(coefficient of gene differentiation) olarak ifade edilmektedir. Bu tez ¢alismasi
kapsaminda Honamli ve Kil popiilasyonlar1 arasindaki genetik farklilagma katsayisi
DnaSP (Librado ve Rozas 2009) programindan yararlanilarak hesaplanmastir.

3.7.11. Gen akis (Nm) degerleri

Farkli popiilasyonlar arasindaki farkliliklarin belirlenmesinde s6z konusu
popiilasyonlar arasinda meydana gelen gociin etkisi goz ardi edilmemelidir. Farkli
popiilasyonlar arasinda her generasyon go¢ eden bireylerin gercek sayisi ise, gen akisi
(Nm, gene flow) ile ifade edilmektedir. Bir popiilasyondaki bir bireyin baska bir bolgedeki
popiilasyona genetik faktor olarak katkida bulunmasi go¢ (m, migration) olarak ifade
edilmektedir. Hartl ve Clark (2007)’e gore gog, popiilasyonlarin birbirlerinden
farklilasmasini 6nleyen temel bir faktor olarak ele alinmaktadir.

Nm degeri iki farkli yontemle hesaplanmaktadir.

1- Nm hesaplama yonteminde 6zgiin allellerin frekanslarindan yararlanilmaktadir.
Farkl1 popiilasyonlardan hesaplanan 6zgiin allellerin ortalama gen frekanslarinin dogrusal
bir fonksiyonu olarak Nm degerinin logaritmik azalmalarina dayandirilan yontemdir

2- Nm degerinin Fst’ye bagli olarak tahmin edilmesidir. Nm degeri, Fst’ye bagh
olarak ters bir iligski icinde degismektedir. Fst kiiciildiikce go¢ eden bireylerin sayisi
artmaktadir. Popiilasyonlar arasinda tam bir genetik izolasyon s6z konusu ise Nm =0
(Fst=1) olmaktadir. Populasyonlar arasinda meydana gelen gen akisi, Fst degerine bagli
olarak, Fst = 1/ (1 + 4 Nm) esitligi kullanilarak tahmin edilir (Yeh vd. 1997).

Nm = 0.25 ise, popiilasyonlar arasinda her dort generasyonda bir birey go¢ etmektedir.
Nm = 0.50 ise, popiilasyonlar arasinda her iki generasyonda bir birey go¢ etmektedir.
Nm = 1.00 ise, popiilasyonlar arasinda her generasyon bir birey go¢ etmektedir.

Nm = 2.00 ise, popiilasyonlar arasinda her generasyon iki birey go¢ etmektedir.
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3.8. Genotip-Fenotip iliskilendirme Analizleri

Tespit edilen SNP’lerin iizerinde durulan fenotipik 6zellikler (GCAA, cidago
yiiksekligi, sagr1 yiiksekligi, viicut uzunlugu ve gogiis cevresi) ile alakali olup
olmadiginin belirlenmesi i¢in MINITAB 19 paket programi kullanilarak varyans analizi
(ANOVA) yapilmigtir. Genel Lineer Model kullanilarak yapilan analizde, fenotipik
Ozelliklere SNP’lerin etkilerini ortaya koyabilmek i¢in diger degiskenler olan cinsiyet,

anne yasi ve dogum tipi de modele dahil edilmistir. Kullanilan istatistik model asagidaki
gibidir:

Yijim = W+ Gi + G + D + Ay + €jjiam

Yijkim: 1. genotipteki, j. cinsiyette olan, k. dogum tipinde ve 1. ana yasinda dogan
m. oglagin Y 6zelligine ait degeri,

w: Popiilasyon ortalamasi

G;: 1. genotipteki oglaklarin etki miktar1 (i: AA, AB, BB)

C;: j. cinsiyetteki oglaklarin etki miktari (j: disi, erkek)

Dy k. dogum tipinde dogan oglaklarin etki miktarn (k: tekiz, ikiz)
A; 1. ana yasinda dogan oglaklarin etki miktar1 (1: 1, 2, 3, 4, 5+)

e;jkim: hata terimi (rastgele etki miktari)
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. DNA lzolasyonu

Honamli ve Kil ki kegileriden alinan kanlardan Miller vd. (1988) tarafindan
gelistirilen tuz ¢oktiirme (salting-out) yontemi kullanilarak genomik DNA izolasyonu
yapilmistir (Sekil 4.1). DNA izolasyonu sonucunda elde edilen DNA molekiillerinin
kirilmadig1 ve tek parca halinde bulunduklar1 %2°lik agaroz jelleri ile kontrol edilmistir.
Elde edilen genomik DNA’larin kalitatif (BioDrop) ve kantitatif tayinleri (Elektroforez)
yeterli seviyede olduktan sonra PCR islemine gegilmistir (Sekil 4.2).

Sekil 4.2. DNA’larin %2’lik agaroz jel elektroforez goriintiisii

BioDrop analizlerine gore Kil ve Honamli kegilerine ait laboratuvarimizda izole
edilen DNA’larin ortalama miktar1 ve 260/280 saflik oranlari sirasiyla 183.56+4.71 ng/pl
ve 1.79+0.03 olarak hesaplanmistir. Bu degerler Honamli ve Kil kegileri i¢in sirasiyla
193.22+ 7.01 ng/pl ve 1.81+0.03; 175.70+6.12 ng/ul ve 1.78+0.04 olarak bulunmustur.
Elde edilen genomik DNA’nin miktar1 yapilan ¢alisma i¢in yeterli goriilmiis ve PCR
reaksiyonlar1 i¢in uygun oranda seyreltilerek kullanilmistir. Elde edilen DNA’nin saflik
orani (260/280) ise istenilen aralikta ¢ikmistir. Ciinkii DNA saflik oraninin PCR analizleri
icin 1.70-1.90 arasida olmasi istenir. Goriilecegi lizere tarafimizdan elde edilen
DNA'’larin saflik orani bu araliktadir.
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4.2. Gen bolgelerinin PCR ile ¢ogaltilmasi

Bu tez ¢alismasinda kullanilan GH, IGF-I, POU1F1, LEP ve MSTN genlerine ait
PCR kosullar1 laboratuvar kosullarina gore optimize edilerek ilgili genlerin ¢ogaltma
islemleri gerceklesmistir. Bazi keci orneklerine ait PCR {iriinlerinin %2’ lik agaroz jel
tizerindeki goriintiisii Sekil 4.3 verilmistir.

G -

Sekil 4.3. PCR iiriinlerinin %2’ lik agaroz jel gériintiisii. A: IGF (363bg.), B: LEPTIN
(412bg.), C: GH (422bg.), D: MSTN (497 bg.) E: POU1F1 (450bg.)

Bu tez galismas1 kapsaminda iizerinde durulan genlere ait bolgeler literatiitiirde
bildirilen primerler ile PCR’da basarili bir sekilde amplifiye edilmistir. PCR iiriinlerinin
jel tizerinde kontrolii yapildiktan sonra yeterli miktar ve kalitede olduguna karar verilen
ornekler DNA dizi analizi i¢in +4 C’de muhafaza edilmistir. PCR {iriinlerinde sikinti
yasanan Ornekler tekrar PCR islemine tabi tutulmus ve DNA dizi analizi i¢in hazir hale
getirilmistir.

4.3. DNA Dizi Analiz Sonuglari

Simdiye kadar gergeklestirilen arkeolojik kanitlara gore, Anadolu’da insanoglu
tarafindan evcillestirilen en eski ¢iftlik hayvanlarindan bir tanesi de kegidir (Zeder 2008).
Evcillestirilmis keciler (Carpa hircus), artik diinya ¢apinda neredeyse her yere dagilmis
durumdadir ve tiim ¢iftlik hayvanlar1 arasinda en bol bulunanlar arasindadir. Yerli kegiler
geleneksel olarak hayvancilik sektoriinde 6nemli bir rol oynamis, genellikle, su ve yem
kithiginda, ekstansif kosullar altinda ise yiiksek kaliteli tirlinler iiretmistir. Genel olarak,
bu hayvanlar yillar icinde zorlu kosullara ¢ok iyi adapte olmustur, ancak marjinal
alanlarda tarimin giderek terk edilmesi ve kiiltiir irklartyla kontrolsiiz melezlenmeleri
nedeniyle varliklari tehdit altindadir.

Diinya ¢apinda hayvan genetik kaynaklarinin korunmasi ve siirdiiriilebilir
kullanimina iliskin artan bilgi ve farkindalik nedeniyle, ¢iftlik hayvani tiirlerinin genetik
cesitliliginin degerlendirilmesi Onemlidir. Evcillestirme ve dagilim geg¢mislerinin
anlasilmasi1 da onemli konular haline gelmistir. Aslinda, daha 6nce yapilan ¢ok sayida
caligma, diinyanin ¢esitli bolgelerindeki evcil ke¢i popiilasyonlarinin/irklarinin cografi
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dagilimmnin ve kokeninin mevcut anlayisina katkida bulunmustur. Daha once de
belirtildigi gibi Anadolu, insan gogiinde ve Asya ile Afrika arasinda deniz ve kara
koridorlar1 araciligiyla mallarin, bitkilerin, mahsullerin ve hayvanlarin yayilmasinda
onemli bir rol oynamistir (Pidancier vd. 2006). Evcillestirme merkezine yakin bolgelerde
yetistirilen ¢iftlik hayvanlarinin 6nemli bir gen kaynagi olmasi sebebiyle, bu tez ¢alismasi
kapsaminda Tiirkiye yerli ke¢i irklarindan olan Honamli ve Kil kegilerinin genetik
cesitliliginin ortaya konmasi, bu irklarin genetik iligkileri hakkindaki bilgi birikiminin
arttirtlmas1 ve tizerinde durulan gen bdlgelerindeki SNP’ler ile biiyiime o6zellikleri
arasindaki korelasyonlarin belirlenmesi amaglanmistir. Bu amaca yonelik olarak,
Antalya’nin Korkuteli ve Elmali ilgelerinde yetistirilen Honamli ve Kil kegisi
popiilasyonlarindan biiylime 6zellikleri ile alakali 5 tane gen bdlgesine ait DNA dizi
verileri elde edilmistir. Her bir gen bolgesinin DNA dizi analizleri ile ilgili sonuglar
asagida sunulmustur.

4.3.1. GH1 dizilerinin kontrolii

Bu tez calismasi kapsaminda GH1 bélgesinin dizi analizi i¢in BM Labosis (BM
Yazilim Danis. ve Lab. Sis. Ltd. Sti) firmasindan hizmet alimi1 gergeklestirilmistir.
Firmadan  gelen @ DNA  dizi analizi sonuglari oncelikle =~ BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) edilerek sonuglarin  dogrulugu  kontrol
edilmistir. BLAST sonuglar1 incelendiginde firmadan gelen DNA dizi analizi
sonuclarinin, daha Onceden yiiriitiilmiis olan calismalar ile benzerlik gosterdigi
goriilmistiir (Sekil 4.4).

BLAST isleminden sonra, firmadan gelen her bir sonu¢ dosyasi (.abl uzantili
sekans sonug¢ dosyalar1) Finch TV isimli programda a¢ilmigs ve her bir 6rnegin dizi
analizleri tek tek gozle kontrol edilmistir. Ozellikle kontrol islemi yapilirken sekans
piklerine dikkat edilmis ve var olan mutasyonlar tespit edilmistir (Sekil 4.5). Kontrol
islemi esnasinda bazi Orneklere ait sekans sonuglarmin diizglin olmadigi/calismadigi
tespit edilmis olup bu 6rnekler i¢in tekrar PCR islemi gerceklestirilmis ve dizi analizi igin
firmaya tekrar gonderilmistir.

46



BULGULAR VE TARTISMA

O. VURAL

m National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information

BLAST ® » blastn suite » results for RID-F3REV1ZK016 Home RecentResults Saved Strategies Help

Save Search Search Summary v @ How to read this report? 8 BLAST Help Videos  *DBack to Traditional Results Page

Job Title Nucleotide Sequence Filter Results

RID E3SREV1ZKO16  Search expires on 09-02 20:49 pm Download All v -

Program BLASTN@ Citation v Organism only top 20 will appear | ] exclude

Database nt  See details v | Type common name, binomial, taxid or group name ‘
+ Add organism

Query ID lcl|Query_48785

Description None Percent Identity E value Query Coverage

Molecule type dna ‘ ‘ to ‘ | | ‘ to ‘ | ‘ | to |

Query Length 48

Other reports Distance tree of results MSA viewer @ m

Desci ns Graphic Summary Alignments Taxonomy
Sequences producing significant alignments Download ~ Select columns ~  Show
select all 100 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results
Description Scientific Name L | W] | ey U [ Acc. Len
- - Score Score Cover walue  Ident -
v v | v - -
Ovis aries growth hormone variant 7 (GH) gene, GH2 allele,_partial cds Ovis aries 898 3938 100% 2e-14 100.00% 524
Ovis aries growth hormone variant & (GH) gene, GH2 allele, partial cds Qvis aries 89.8 89.8 100% 2e-14  100.00% 524
Qvis aries growth hormone variant 5 (GH) gene, GH2 allele_partial cds Ovis aries 898 3898 100% Z2e-14 100.00% 524
Ovis aries growth hormone variant 4 (GH) gene, GH2 allele,_partial cds Ovis aries 898 3938 100% 2e-14 100.00% 524
Qvis aries growth hormone variant 2 (GH) gene, GH2 allele,_partial cds Ovis aries 898 3898 100% Z2e-14 100.00% 524
Qvis aries growth hormone variant 1 (GH) gene, GH2 allele._partial cds Ovis aries 898 3898 100% Z2e-14 100.00% 524
Capra hircus breed Damascus growth hormone gene, partial cds Capra hircus 89.8 898 100% 2e-14 100.00% 535

MSA Viewer

Accession

MK573373 1
MKS573372.1
MK573371.1
MK573370.1
MK573368 1
MK573367 1

KY825733.1

Sekil 4.4. GH1 DNA dizi analizi sonuglarinin BLAST ile kontrol edilmesi

&) FinchTV - 53-GH.ab1 - O X
File Edit View Finch Help
|[e@6 d |we B B[E 3|8 1] s

GotoBaseMNo. [ | FndSequence [ ACG T

Vertical L "

| I Y 1 N o | 1 1 111 | P | | R— Lla-d 1 'l P
GGBAGBGCGBGCACCTACGTCCCGBGGBAGGBGGACAGAGATAC TCCATCCAGAACACCCAGGTTGCLETTCTGCECT TCTCCATCACTC
310 320 330 350 370
Reset Scales Horizontal Scle —————— |———

Sekil 4.5. GH1’¢ ait 422 b¢’lik DNA dizi analizi sonuglari

47



BULGULAR VE TARTISMA O. VURAL

Biitiin 6rneklere ait DNA dizi analizi sonuglarinin kontrol edilmesinden sonra,
orneklere ait DNA dizilerinin MEGA 7 (Kumar vd. 2016) programi ile hizalanmis
(ClustalW algoritmas: kullanilarak) hali Sekil 4.6’da goriilmektedir. Orneklerin
hizalanmasindan sonra MEGA7 programinda hazirlanan dosya analizler i¢in .mas ve
.meg uzantili olarak kaydedilmistir.

[5 M11: Alignment Explorer (GH_SONUG_28.08.2023_hasanmas) - o X
Edit Search Alignment Web Sequencer Display Help

=B EmE relri «0XBbBxa/+&anr @2 38

DNA Sequences Translated Protein Sequences

speqies/m" e vk g ok gk ok gk sk ok e gk gk gk gk gk ke ke ke e ke ok ke ok ke ok ke ok ok ok ke ke ke e e ke ke e e ke ke o ok ok ok ke ok ke ok ok ok ok ok ok ok ok ok ke ke e e ok ok ke ke ke ke ke ke ke ke

1. gh7 C CCGGGC! CACC CTGEC ccTTC ‘
Bcrirdc Mo g W W W W W M M

S R R RCHC R B

4. gn2a cecreTac ol Rl RN Rl R R

5. gna3 cacreTac EE M EoEoE H OE s M

6. gnso CBCTOTaCTCCa0ETCAGCACETACATCAACTGRCTGCTGACACCTTC

7. gns1 E N N W NN W N MM N

5. gns3 BN MR NN NN M N M NN e

9. ghs5 cchNclcharlc cHcRlc How o M oM N

16 gh56 cRaclc o EE M QEE HOE OEEE M

11. gns? RNl B MM oE M e

12. gh10s O N AR oo 5- Bl

13. gh109 i HE K cmc oW oM oM M M

14. gn130 ccRRCHCRRE R R R B R R R B

15: gh131 % Bc I !E ! '& E 5 ¥ K E

16. ghl37 cRRchC o B om e WM i

17. gn141 Bl B e moW M W M e

18'gh172 cchchC - Rl B OHOH M OH B o

19. gn178 NN NN NN NN NN N N NN o

20. gniss i M NNe M e W W W M M

21. gn190 N W e e i oM a

22. gn19s = EE E A Nl HEOEOE O HOE M o

e MO N NN N NN N NN N |

site# |115 = | @with O w/o gaps Selected genetic code: Standard

Sekil 4.6. GH1’e ait DNA dizi analizi sonuglarinin MEGA7 programi ile hizalanmasi
(alignment)

4.3.2. GH1 niikleotit yer degistirme oranlari

MEGA7 programinda Maximum Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei
(Tamura vd. 2021) modeli kullanilarak hesaplanan niikleotit degisimleri (toplam
transisyon/transversiyon egilimi; transition/transversion bias, R) Cizelge 4.1’de
verilmistir.

Cizelge 4.1. GH1’in niikleotit yer degistirme modelinin maksimum bilesik olabilirlik
tahmini

A T C G
A - 411 5.23 24.94
T 4.81 - 8.56 6.47
C 4.81 6.72 - 6.47
G 18.53 4.11 5.23 -
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Her bir veri, bir niikleotitten (satir) bagka bir niikleotite (siitun) yer degistirme
olasiligini (r) gostermektedir. Tabloda bulunan olasilik (r) degerlerinin toplami 100’e
esittir. Transisyon (transition) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlart koyu
harflerle, transversiyon (transversion) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution)
oranlar ise italik harflerle gosterilmistir. Tablodan da anlagilacag: iizere transisyon tipi
niikleotit yer degisim oranlar1 ¢ok yiiksek bulunmustur.

Bu tez kapsaminda iizerinde durulan gen bolgesindeki niikleotit frekanslar
%23.31 (Adenin), %19.92 (Timin), %25.39 (Sitozin) ve %31.38'dir (Guanin) seklinde
hesaplanmistir. Bu gen bdlgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egilimi (toplam
transisyon ve transversiyon egilimi, bias) asagidaki esitlik kullanilarak R=2.2 olarak
tahmin edilmistir. Her ne kadar R degerinin evrensel olmadigina dair ¢caligmalar bulunsa
da genomik DNA i¢in bu degerin 2:1 oldugu bildirilmistir. Bu ¢alismada da yaklasik 2:1
olarak hesaplanmustir.

R = [A*G*k1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)] (Tamura vd. 2004; 2013)

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, kl: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon  egilimi (k1=6.48) ve k2: pirimidinler igin toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k2=1.405).

4.3.3. IGF-I1 dizilerinin kontrolii

Bu tez ¢alismasi kapsaminda IGF-1 bdlgesinin dizi analizi icin BM Labosis (BM
Yazilim Danis. ve Lab. Sis. Ltd. Sti) firmasindan hizmet alimi gergeklestirilmistir.
Firmadan  gelen @ DNA  dizi analizi sonuglari oncelikle = BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) edilerek sonuglarin  dogrulugu kontrol
edilmigtir. BLAST sonuglart incelendiginde firmadan gelen DNA dizi analizi
sonuglarinin, daha Onceden yiiriitiilmiis olan calismalar ile benzerlik gosterdigi
goriilmistiir (Sekil 4.7).

BLAST isleminden sonra, firmadan gelen her bir sonu¢ dosyast (.abl uzantili
sekans sonu¢ dosyalar1) Finch TV isimli programda acilmis ve her bir 6rnegin dizi
analizleri tek tek gozle kontrol edilmistir. Ozellikle kontrol islemi yapilirken sekans
piklerine dikkat edilmis ve var olan mutasyonlar tespit edilmistir (Sekil 4.8). Kontrol
islemi esnasinda bazi Orneklere ait sekans sonuglarmin diizgiin olmadigi/calismadigi
tespit edilmis olup bu 6rnekler i¢in tekrar PCR islemi gerceklestirilmis ve dizi analizi i¢in
firmaya tekrar gonderilmistir.
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m) National Library of Medicine Login

BLAST @ 5 blastn suite » results for RID-F3XJP2J801R Home RecentResults Saved Strategies Help
Save Search Search Summary v @ How to read this report? @ BLAST Help Videos  '‘DBack to Traditional Results Page
Job Title Nucleotide Sequence Filter Results
RID E3XJP2J801R Sesrch expires on 09-02 22:33pm Download All v -
Program BLASTN@  Citation v organism only top 20 will sppesr || exclude
Database 0t See details v ‘ Type common name, binomial, taxid or group name ‘

+ Add organism
Query ID IcllQuery_376715
Description None Percent Identity E value Query Coverage
Molcul type _cna T o] 1 [ Je[ 1] e[ |

Query Length 64
Other reports  Distance tree of results MSA viewer @ m
Graphic Summary Alignments. Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download Select columns ~  Show
select all 100 sequences selscted GenBank Graphics Distance tree of results MSA Viewer
Max | Total Query E Per
Description Scientific Name Acc. Len ;
sl " Score | Score | Cover | value | Ident ! Accession
v v | v - -
Capra hircus insulin-like growth factor-] (IGF-1) gene IGF-1.G aliels_partial cds Capra hircus 19 118 100% S5e-23 100.00% 320  KX432968 1
Capra hircus insulin-like growth factor-| (IGF-1) gene. IGF-1-C allele. partial cds Capra hircus M9 118 100%  Se-23 100.00% 320  KX432967.1
Ovis aries insulin-like growth factorl (IGF-1) gene, IGF-1-G allsle._partial cds Ouis aries 19 118 100% S5e-23 100.00% 320  KX4329661
Ovis aries insulin-like growth factor (IGF-1) gene, IGF-1-C aliels, partial cds Ouis aries 19 118 100% S5e-23 100.00% 320  KX4329651
Capra hircus breed Attappady Black insulin-like growth factor 1 (IGF1) gene, exan 3 and partial cds Capra hircus 19 118 100% S5e-23 100.00% 197  KP2560011
Capra hircus breed Malabari insulin-like grovith factor 1 (IGF1) gene, exon 3 and parfial cds Capra hircus 19 118 100% Se-23 100.00% 197  KP256000.1

Sekil 4.7. IGF-1 DNA dizi analizi sonuglarinin BLAST ile kontrol edilmesi

a FinchTV - Y13_IGF_198_IGF.ab1 - O x

File Edit View Finch Help

2200 we 8o a g

Goto Base No Find Sequence |

TR e NN |
GCAGTC GG AG AGCGCC
20 30
z
R R R e e B e L LHALLH- L
ACTGTGCGCCTCTCAAGCCCACCAAGTCAGCCCGCTCAGTCCGTGCCCAGCGCCACAC
100 10 120 130 140 150
Vertical
Scale
HERANNNENNNNE FEFL Rl e e e B L R e 1
CGACATGCCCAAGGCTCAGAAGGTAAGCCCACCAGGGGCGGCGGTGAGGGTCGCCCATCTTCGCGAGATCTGAGT
160 170 180 190 200 210 220
=]
A
-
TC:,I-' :J

Reset Scales Horizontal Scale

o}

Sekil 4.8. IGF-I’e ait 363 bg’lik DNA dizi analizi sonuglari
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Biitiin 6rneklere ait DNA dizi analizi sonuglarinin kontrol edilmesinden sonra,
orneklere ait DNA dizilerinin MEGA 7 (Kumar vd. 2016) programi ile hizalanmis
(ClustalW algoritmas: kullanilarak) hali Sekil 4.9°da goriilmektedir. Orneklerin
hizalanmasindan sonra MEGA7 programinda hazirlanan dosya analizler i¢in .mas ve
.meg uzantili olarak kaydedilmistir.

[Z0 M11: Alignment Explorer (IGF_SONUG_28.08.2023_hasan.mas) - ] x
Edit Search Alignment Web Sequencer Display Help

O=sB=EMEBE|re/ri «0XDbxal+®H|anr &2 a3
DNA Sequences Translated Protein Sequences
Species/Abbrv % d d K %k K g Kk ok ke g Kk Kk ok k% e Kk ok ke Ik kg% vk ko ek kg Ik ko %k ok ok ok ek Kk %k ok ok ok ok ket
1. IGF1 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
2. IGF7 C CGGCTC C| C| CGCCcCC C C| CTGC
3. IGF17 C CGGCTC C| C| CGCCcCC C Cl CTGC
4. IGF24 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
5. IGF49 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
6. IGF50 C CGGCTC C C| CGCCCC C C| CTGC
7. IGF51 C CGGCTC C C| CGCCCC (& C| CTGC
8. IGF53 C CGGCTC C. C CGCCCC C C CTGC
9. IGF55 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
10. IGF57 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
11. IGFe4 C CGGCTC Ci C| CGCCCC C C| CTGC
12. IGF78 C CGGCTC C| C| CGCCcCC C Cl CTGC
13. IGF79 C CGGCTC C C CGCCCC C C CTGC
14. IGF101 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
15. IGF105 C CGGCTC C C| CGCCCC C C| CTGC
16. IGF123 C CGGCTC C| C| CGCCcCC C C| CTGC
17. IGF130 C CGGCTC C. C CGCCCC C C CTGC
18. IGF131 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
19. IGF134 C CGGCTC C| C| CGCCCC C C| CTGC
20. IGF137 C CGGCTC C C| CGCCCC C C| CTGC
21. IGF141 C CGGCTC C| C| CGCCcCC C Cl CTGC
22. IGF188 C CGGCTC C. C CGCCCC C C CTGC
23. IGF190 C CGGCTC C| C| CGCCCC C Cl CTGC! v
< >
Site # l:l @with O w/o gaps Selected genetic code: Standard

Sekil 4.9. IGF-1’e ait DNA dizi analizi sonuglarinin MEGA7 programi ile hizalanmasi
(alignment)

4.3.4. IGF-I niikleotit yer degistirme oranlari

MEGA?7 programinda Maximum Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei
(Tamura vd. 2004; 2013) modeli kullanilarak hesaplanan niikleotit degisimleri (toplam
transisyon/transversiyon egilimi; transition/transversion bias, R) Cizelge 4.2°de
verilmigtir.

Cizelge 4.2. IGF-1 geninin niikleotit yer degistirme modelinin maksimum bilesik
olabilirlik tahmini

A T C G
A - 1.62 2.63 0.00
T 2.03 - 50.74 2.77
C 2.03 31.16 - 2.77
G 0.00 1.62 2.63 -
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Her bir veri, bir niikleotitten (satir) bagka bir niikleotite (siitun) yer degistirme
olasiligini (r) gostermektedir. Tabloda bulunan olasilik (r) degerlerinin toplami1 100’e
esittir. Transisyon (transition) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlart koyu
harflerle, transversiyon (transversion) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution)
oranlar ise italik harflerle gosterilmistir. Tablodan da anlasilacag iizere transisyon tipi
niikleotit yer degisim oranlar1 ¢ok yiiksek bulunmustur.

Bu tez kapsaminda iizerinde durulan gen bolgesindeki niikleotit frekanslar
%22.41 (Adenin), %17.88 (Timin), %29.11 (Sitozin) ve %30.61'dir (Guanin) seklinde
hesaplanmigtir. Bu gen bdlgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egilimi (toplam
transisyon ve transversiyon egilimi, bias) asagidaki esitlik kullanilarak R=4.02 olarak
tahmin edilmistir. Her ne kadar R degerinin evrensel olmadigina dair ¢alismalar bulunsa
da genomik DNA ig¢in bu degerin 2:1 oldugu bildirilmistir. Bu ¢alismada ise evrensel
degerden daha yiiksek yaklasik 4:1 olarak hesaplanmustir.

R = [A*G*k1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)] (Tamura vd. 2004; 2013)

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, kl: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon  egilimi  (k1=0) ve k2: pirimidinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k2=6.155).

4.3.5. POU1F1 dizilerinin kontroli

Bu tez calismasi kapsaminda POU1F1 bdlgesinin dizi analizi i¢in BM Labosis
(BM Yazilim Danis. ve Lab. Sis. Ltd. Sti) firmasindan hizmet alim1 gergeklestirilmistir.
Firmadan  gelen @ DNA  dizi analizi sonuglari oncelikle = BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) edilerek sonuglarin  dogrulugu kontrol
edilmistir. BLAST sonuglar1 incelendiginde firmadan gelen DNA dizi analizi
sonuglarinin, daha Onceden yiiriitiilmiis olan calismalar ile benzerlik gosterdigi
goriilmiustiir (Sekil 4.10).

BLAST isleminden sonra, firmadan gelen her bir sonu¢ dosyast (.abl uzantili
sekans sonug¢ dosyalar1) Finch TV isimli programda ac¢ilmis ve her bir 6rnegin dizi
analizleri tek tek gozle kontrol edilmistir. Ozellikle kontrol islemi yapilirken sekans
piklerine dikkat edilmis ve var olan mutasyonlar tespit edilmistir (Sekil 4.11). Kontrol
islemi esnasinda bazi Orneklere ait sekans sonuglarinin diizgiin olmadigi/calismadigi
tespit edilmis olup bu 6rnekler i¢in tekrar PCR islemi gerceklestirilmis ve dizi analizi i¢in
firmaya tekrar gonderilmistir.
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National Library of Medlcme Log in
er for B

BLAST ® 5 blastn suite » results for RID-F3YPTMH4013 Home RecentResults Saved Strategies Help
Save Search Search Summary v @ How to read this report? @ BLAST Help Videos  'DBack to Traditional Results Page
Job Title Nucleotide Sequence Filter Results
RID E3YPTMH4013 Search expires on 09-02 22:52 pm Download All v -

i Iy fop 20 will exclude
Program BLASTN®@  Citation v Organism_ony o 20 Wi s2eeer L

Type common name, binomial, taxid or group name
Database Nt See details v | v growp |
<+ Add organism

Query ID IclQuery_18397
Description Mone Percent Identity E value Query Coverage
olecule ype [ Je] ][ e[ [ o[ |

Query Length 65

Other reports  Distance iree of results MSA viewer @ m
Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download Select columns ' Show L7
select all 100 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results MSA Viewer
Max | Total Query E Per.
Description ScientiicName | | < e Cover value | ldemt | A9CLED Accession
- - -
Ovis aries POU1F1 gene for piluitary-specific positive factor 1 _complele cds Ovis aries 121 121 100%  1e-23  100.00% 876 LC494494 1
Capra hircus breed Nan POU1F1 (POU1F1) gene parfial cds Capra hircus 121 121 100% 1e-23 100.00% 404 MK228972 1
Ovis aries ewes #45 pou'lfl gene _exon 6 _complete sequence Ovis aries 121 121 100%  1e-23  100.00% 462 LC469349 1
Ovis aries Pou1fl gene for pituitary-specific positive transcription factor 1, complete cds QOvis aries 121 121 100%  1e-23  100.00% 876 LC467961.1
Ovis aries breed Madgyal pituitary. specific POU domain iranscriplion factor 1 (POU1F1) gene. complet... Qvis aries 121 121 100%  1e-23 100.00% 2618  MH716184.1
Capra hircus breed O: i pituitary specific POU domain fr iption factor 1 (POU1F1) gene, p .- Capra hircus 121 121 100% 1e-23 100.00% 2639 MH716183.1
Capra hircus POU1F1 (POU1F1) gene. exon 6 and partial cds Capra hircus 121 121 100%  1e-23  100.00% 450 MH892432.1

Sekil 4.10. POU1F1 DNA dizi analizi sonug¢larinin BLAST ile kontrol edilmesi

& FinchTV - 141-POU.ab1 - 0 X

File Edit View Finch Help

220 0 we DB E |11 com

Goto Base No Find Sequence || I ACG T
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Reset Scales Horizontal Scale |

Sekil 4.11. POU1F1’e ait 450 bg’lik DNA dizi analizi sonuglari
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Biitiin 6rneklere ait DNA dizi analizi sonuglarinin kontrol edilmesinden sonra,
orneklere ait DNA dizilerinin MEGA 7 (Kumar vd. 2016) programi ile hizalanmig
(ClustalW algoritmas1 kullamlarak) hali Sekil 4.12°de goriilmektedir. Orneklerin
hizalanmasindan sonra MEGA7 programinda hazirlanan dosya analizler i¢in .mas ve
.meg uzantili olarak kaydedilmistir.

m M11: Alignment Explorer (POU_SONUC_28.08.2023_hasan.mas) - [m} X
Data Edit Search Alignment Web Sequencer Display Help
O=BSEWETe(ri «0xbhxal+s/ar @g3a
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Sekil 4.12. POUL1F1’c ait DNA dizi analizi sonuglarnin MEGA7 programi ile
hizalanmas: (alignment)

4.3.6. POU1F1 niikleotit yer degistirme oranlari

MEGA?7 programinda Maximum Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei
(Tamura vd. 2013) modeli kullanilarak hesaplanan niikleotit degisimleri (toplam
transisyon/transversiyon egilimi; transition/transversion bias, R) Cizelge 4.3’de
verilmigtir.

Cizelge 4.3. POU1F1 geninin niikleotit yer degistirme modelinin maksimum bilesik
olabilirlik tahmini

A T C G
A - 7.42 4.45 0.00
T 7.56 - 19.05 5.16
C 7.56 31.78 - 5.16
G 0.00 7.42 4.45 -

Her bir veri, bir niikleotitten (satir) baska bir niikleotite (siitun) yer degistirme olasiligin
(r) gostermektedir. Tabloda bulunan olasilik (r) degerlerinin toplami 100°e esittir.
Transisyon (transition) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlari koyu
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harflerle, transversiyon (transversion) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution)
oranlar1 ise italik harflerle gosterilmistir. Tablodan da anlasilacag iizere transisyon tipi
niikleotit yer degisim oranlar1 ¢ok yiiksek bulunmustur.

Bu tez kapsaminda iizerinde durulan gen boélgesindeki niikleotit frekanslari
%30.75 (Adenin), %30.17 (Timin), %18.08 (Sitozin) ve %21.00'dir (Guanin) seklinde
hesaplanmistir. Bu gen bolgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egilimi (toplam
transisyon ve transversiyon egilimi, bias) asagidaki esitlik kullanilarak R=0.936 olarak
tahmin edilmistir. Her ne kadar R degerinin evrensel olmadigina dair ¢alismalar bulunsa
da genomik DNA icin bu degerin 2:1 oldugu bildirilmistir. Bu ¢aligmada yaklasik R=1
(1:1) olarak hesaplanmustir.

R = [A*G*K1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)] (Tamura vd. 2004; 2013)

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, kl: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon  egilimi  (k1=0) ve k2: pirimidinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k2=4.285).

4.3.7. LEPTIN (LEP) dizilerinin kontrolii

Bu tez calismasi kapsaminda LEP bdlgesinin dizi analizi i¢cin BM Labosis (BM
Yazilim Danis. ve Lab. Sis. Ltd. Sti) firmasindan hizmet alimi1 gergeklestirilmistir.
Firmadan  gelen @ DNA  dizi analizi sonuglari oncelikle = BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) edilerek sonuglarin  dogrulugu kontrol
edilmistir. BLAST sonuglari incelendiginde firmadan gelen DNA dizi analizi
sonuclarinin, daha o©nceden yiiriitiilmiis olan calismalar ile benzerlik gosterdigi
gorilmustiir (Sekil 4.13).

BLAST isleminden sonra, firmadan gelen her bir sonu¢ dosyas: (.abl uzantili
sekans sonug¢ dosyalar1) Finch TV isimli programda acilmig ve her bir 6rnegin dizi
analizleri tek tek gozle kontrol edilmistir. Ozellikle kontrol islemi yapilirken sekans
piklerine dikkat edilmis ve var olan mutasyonlar tespit edilmistir (Sekil 4.14). Kontrol
islemi esnasinda bazi Orneklere ait sekans sonuclarinin diizgiin olmadigi/¢alismadigi
tespit edilmis olup bu 6rnekler i¢in tekrar PCR islemi gerceklestirilmis ve dizi analizi i¢in
firmaya tekrar gonderilmistir.
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m National Library of Mechcme

Na Center

BLAST ® 5 blastn suite » results for RID-F46J8TCP016 Home RecentResults Saved Strategies Help
Save Search Search Summary v @ How to read this report? @8 BLAST Help Videos  *DBack to Traditional Results Page
Job Title Nucleotide Sequence Filter Results
RID F46J8TCPO16 Sesrch expirss on 09-0301:07 sm Download All v o
Program BLASTN @  Citation v (EIEE S ®/n 20 [] exclude
Database Mt See details v ‘ Type common name, binomial, taxid or group name ‘

+ Add organism
Query ID Icl|Query_67953
Description None Percent Identity E value Query Coverage
Molecule type  dna ‘ ‘ to ‘ | | ‘ o ‘ | | ‘ to | |

Query Length 62

Other reports  Distance tree of results  [MSA viewer @ m
Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ~ Select columns ¥ Show
select all 50 ssquences selected GenBank Graphics Distance tree of results ~ MSA Viewer
. . Max  Total Query E Per Acc
Description Seientific Hame Score Score Cover wvalue  Ident  Len  Accession
- - - - - -
Capra hircus clone BG 4 leptin gene. exon 2 and partial cds Capra hircus 15 115 100% 6e-22 100.00% 967 MNG635656.1
Capra hircus clone BG 3 leptin gene, exon 2 and partial cds Capra hircus 15 115 100% 6e-22 10000% 967 MMNG356551
Capra hircus clone BG 2 leptin gene. exon 2 and partial cds Capra hircus 15 115 100% 6e-22 100.00% 967 MNG6356541
Capra hircus clone BG 1 leptin gene, exon 2 and parfial cds Capra hircus 15 15 100% 6e-22 100.00% 967 MMNBE35653.1
Capra hircus voucher RM14 leptin ggne. partial cds Capra hircus 15 115 100% 6e-22 100.00% 500 OMB55254.1

Sekil 4.13. LEP DNA dizi analizi sonuglarinin BLAST ile kontrol edilmesi
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Sekil 4.14. LEP’e ait 412 b¢’lik DNA dizi analizi sonuglari

Biitiin 6rneklere ait DNA dizi analizi sonuglarinin kontrol edilmesinden sonra,
orneklere ait DNA dizilerinin MEGA 7 (Kumar vd. 2016) programi ile hizalanmis
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(ClustalW algoritmas1 kullanilarak) hali Sekil 4.15’te goriilmektedir. Orneklerin
hizalanmasindan sonra MEGA7 programinda hazirlanan dosya analizler i¢in .mas ve
.meg uzantili olarak kaydedilmistir.

m M11: Alignment Explorer (LEP_SONUC_23.08.2023.mas) - a X
Data Edit Search Alignment ‘Web Sequencer Display Help
O=@=EmMBw6|lri «0XxBxal+dlanr agga
DNA Sequences Translated Protein Sequences
Species/Abbrv % %k K Kk %k Kk K k| F ko ok ke k ok ok Kk ke ke ke ke ok ok ok ok kb k| ok g ok ok ok k ok ke ke ke k| ok ok ok ok ok kA
1. LEP7 C CTTC C CCccC CCCATCCC C
2. LEPY C CTTC C CCccC CCCATCCC C
3. LEP17 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
4. LEP24 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
5. LEP35 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
6. LEP49 C CTTC C CCcCcC CCCATCCC C
7. LEP50 C CTTC C CcCcccC CCCATCCC C
8. LEP51 C CTTC C CcCcccC CCCATCCC C
9. LEP53 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
10. LEP55 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
11. LEP56 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
12. LEP57 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
13. LEP78 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
14. LEP101 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
15. LEP105 C CTTC C CCccC CCCATCCC C
16. LEP109 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
17. LEP130 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
18. LEP131 C CTTC C CCCC CCCATCCC C
19. LEP134 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
20. LEP137 C CTTC C CcCcccC CCCATCCC C
21. LEP141 C CTTC C CcCcccC CCCATCCC C
22. LEP167 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
23. LEP172 C CTTC C CCcCC CCCATCCC C
24. LEP178 C CTTC C CCCC CCCATCCC {49
< >
Site # @ with O w/o gaps Selected genetic code: Standard

Sekil 4.15. LEP’e ait DNA dizi analizi sonuglarmnin MEGA7 programi ile hizalanmasi
(alignment)

4.3.8. LEP niikleotit yer degistirme oranlari

MEGA7 programinda Maximum Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei
(Tamura vd. 2013) modeli kullanilarak hesaplanan niikleotit degisimleri (toplam

transisyon/transversiyon egilimi;
verilmistir.

transition/transversion bias, R) Cizelge 4.4’de

Cizelge 4.4. LEP geninin niikleotit yer degistirme modelinin maksimum bilesik olabilirlik
tahmini

A T C G
A - 0.69 1.08 50.76
T 0.74 - 0.00 0.88
C 0.74 0.00 - 0.88
G 42.47 0.69 1.08 -
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Her bir veri, bir niikleotitten (satir) bagka bir niikleotite (siitun) yer degistirme
olasiligini (r) gostermektedir. Tabloda bulunan olasilik (r) degerlerinin toplami 100’e
esittir. Transisyon (transition) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlart koyu
harflerle, transversiyon (transversion) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution)
oranlar ise italik harflerle gosterilmistir. Tablodan da anlagilacag: iizere transisyon tipi
niikleotit yer degisim oranlar1 ¢ok yiiksek bulunmustur.

Bu tez kapsaminda iizerinde durulan gen bolgesindeki niikleotit frekanslar
%21.81 (Adenin), %20.27 (Timin), %37.85 (Sitozin) ve %26.07'dir (Guanin) seklinde
hesaplanmistir. Bu gen bdlgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egilimi (toplam
transisyon ve transversiyon egilimi, bias) asagidaki esitlik kullanilarak R=5.961 olarak
tahmin edilmistir. Her ne kadar R degerinin evrensel olmadigina dair ¢aligmalar bulunsa
da genomik DNA i¢in bu degerin 2:1 oldugu bildirilmistir. Bu ¢alismada yaklasik R=6:1
olarak hesaplanmustir.

R = [A*G*k1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)] (Tamura vd. 2004; 2013)

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, kl: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k1=26.165) ve k2: pirimidinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k2=0).

4.3.9. MSTN dizilerinin kontrolii

Bu tez ¢alismasi kapsaminda MSTN bolgesinin dizi analizi i¢in BM Labosis (BM
Yazilim Danis. ve Lab. Sis. Ltd. Sti) firmasindan hizmet alim1 gergeklestirilmistir.
Firmadan  gelen @ DNA  dizi analizi sonuglari oncelikle = BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) edilerek sonuglarin  dogrulugu kontrol
edilmistir. BLAST sonuglar1 incelendiginde firmadan gelen DNA dizi analizi
sonuglarinin, daha Onceden yiiriitiilmiis olan calismalar ile benzerlik gosterdigi
gorilmistiir (Sekil 4.16).

BLAST isleminden sonra, firmadan gelen her bir sonu¢ dosyas: (.abl uzantili
sekans sonug¢ dosyalar1) Finch TV isimli programda acilmig ve her bir 6rnegin dizi
analizleri tek tek gozle kontrol edilmistir. Ozellikle kontrol islemi yapilirken sekans
piklerine dikkat edilmis ve var olan mutasyonlar tespit edilmistir (Sekil 4.17). Kontrol
islemi esnasinda bazi Orneklere ait sekans sonuglarmin diizgiin olmadigi/calismadigi
tespit edilmis olup bu 6rnekler i¢in tekrar PCR islemi gerceklestirilmis ve dizi analizi i¢in
firmaya tekrar gonderilmistir.
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m National Library of Medicine

National Center for B forma
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Job Title
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Program
Database
Query ID
Description
Molecule type
Query Length
Other reports

< Edit Search Save Search Search Summary v
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FA9JS2EAQ13 Search sxpires on 09-03 01:58 sm Download All v

BLASTN@  Citation v
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IcljQuery_45135

@ How to read this report? @ BLAST Help Videos

Home

Filter Results

Recent Results

Saved Strategies Help

*DBack to Traditional Results Page

Log in

organism  only top 20 will sppssr

[ ] exclude

‘ Type common name, binomial, taxid or group name

4 Add organism

select all 100 sequences selected

Capra hircus breed

Ovis aries isolate MSTN 2.1 myostat

None Percent Identity E value Query Coverage
i ) |
84
Distance tree of results MSA viewer @ m
Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy
Sequences producing significant alignments Download ™ Select columns ~  Show (7]
GenBank Graphics Distance tree of results ~ MSA Viewer
. " Max Total Query E Per.
Desmvatuon ScwenlurE Name o scors Cover value  lemt | M6 'Lar\ SRR
- v - -
myostatin (MSTN) gene _pariial cds Capra hircus 156 156 100% 6e-34 100.00% 575  MG004719.1
Capra hircus breed Bundelkhandi myestatin (MSTN) gene. partial cds Capra hircus 156 156 100% 6e-34 100.00% 684  MGO04T17.1
Capra hircus breed Berari myostatin (MSTN) gene. partial cds Capra hircus 156 156 100% 6e-34 100.00% 580  MGO04716.1
in (MSTN) gene, exon 1 and partial cds Ovis aries 156 156 100% 6e-34 100.00% 32 MH025922.1
Capra hircus isolate 4.C myosialin gene, complete cds Capra hircus 156 156 100% 6e-34 100.00% 468  KY612634.1
Capra hircus isolate 3.C myosialin gene, complete cds Capra hircus 156 156 100% 6e-34 100.00% 468  KY6126331

Sekil 4.16. MSTN DNA dizi analizi sonuglarinin BLAST ile kontrol edilmesi
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Sekil 4.17. MSTN’e ait 497 b¢’lik DNA dizi analizi sonuglari
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Biitiin 6rneklere ait DNA dizi analizi sonuglarinin kontrol edilmesinden sonra,
orneklere ait DNA dizilerinin MEGA 7 (Kumar vd. 2016) programi ile hizalanmis
(ClustalW algoritmas1 kullamlarak) hali Sekil 4.5’te goriilmektedir. Orneklerin
hizalanmasindan sonra MEGA7 programinda hazirlanan dosya analizler i¢in .mas ve
.meg uzantili olarak kaydedilmistir.

[ M11: Alignment Explorer (MSTN_SONUG_23.08.2023.mas) = a X
Data Edit Search  Alignment  Web Sequencer Display Help

OB % EwEwe|r:i «0 XBxg +Har @ & 38
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Sekil 4.18. MSTN’e ait DNA dizi analizi sonuglarinin MEGA7 programi ile hizalanmasi
(alignment)

4.3.10. MSTN niikleotit yer degistirme oranlari

MEGA7 programinda Maximum Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei
(Tamura vd. 2013) modeli kullanilarak hesaplanan niikleotit degisimleri (toplam
transisyon/transversiyon egilimi; transition/transversion bias, R) Cizelge 4.4’de
verilmistir.

Cizelge 4.5. MSTN geninin niikleotit yer degistirme modelinin maksimum bilegik
olabilirlik tahmini

A T C G
A - 3.24 3.04 2151
T 441 - 9.64 3.05
C 441 10.27 - 3.05
G 31.12 3.24 3.04 -

Her bir veri, bir niikkleotitten (satir) baska bir niikleotite (siitun) yer degistirme
olasiligin1 (r) gostermektedir. Tabloda bulunan olasilik (r) degerlerinin toplam1 100’e
esittir. Transisyon (transition) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlar1 koyu
harflerle, transversiyon (transversion) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution)
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oranlar ise italik harflerle gosterilmistir. Tablodan da anlagilacag: iizere transisyon tipi
niikleotit yer degisim oranlar1 ¢ok yiiksek bulunmustur.

Bu tez kapsaminda iizerinde durulan gen bolgesindeki niikleotit frekanslar
%32.09 (Adenin), %23.58 (Timin), %22.14 (Sitozin) ve %22.19'dir (Guanin) seklinde
hesaplanmistir. Bu gen bdlgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egilimi (toplam
transisyon ve transversiyon egilimi, bias) asagidaki esitlik kullanilarak R=2.70 olarak
tahmin edilmistir. Her ne kadar R degerinin evrensel olmadigina dair ¢alismalar bulunsa
da genomik DNA i¢in bu degerin 2:1 bildirilmistir. Bu ¢alismada yaklasik R=2:1 olarak
hesaplanmustir.

R = [A*G*k1 + T*C*k2] /[(A+G) *(T+C)] (Tamura vd. 2004; 2013)

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, kl: pilrinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k1=9.335) ve k2: pirimidinler igin toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k2=0.425).

4.4. Molekiiler Veri Analizleri
4.4.1. Allel ve genotip frekanslari

Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarinda biiyiime 6zelligi ile alakali olan 5 adet
gen lizerinde durulmustur. GH1, IGF-I, LEP, POU1F1 ve MSTN genlerine ait allel ve
genotip frekanslar1 Nei (1987) nin gen sayma (the counting the number of the genes) gore
yontemine hesaplanmistir (Cizelge 4.6.).

Honamli popiilasyonlarinda GH1’deki 863. SNP’te herhangi bir varyasyon
bulunmazken Kil kegilerinde ise 966. SNP’te herhangi bir varyasyon tespit edilememistir.
Honaml1 popiilasyonlarinda LEP’teki 1021. SNP’te tek bir allel tespit edilmis olup, yine
Honaml1 kegilerinde POU1F1’in 896. ve 912. SNP bolgelerinde herhangi bir varyasyon
tespit edilememistir.

GH1 geni bakimindan 863T ve 966T allellerinin sadece Honamli irkinda
goriilmesi ve frekansinin %5’ten yiiksek olmasindan dolay1 bu allellerin Honamli 1rkina
Ozgiin allel oldugu sodylenebilir. Ayni sekilde LEP geni bakimindan da 1021A allelinin
sadece Kil kecilerinde yiiksek frekansta (%21) goriilmesi bu allelin Kil kecilerine 6zgii
bir allel oldugunu ortaya koymustur.
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Cizelge 4.6. Uzerinde durulan gen bolgeleri bakimindan allel ve genotip frekanslari

Gen SNP Allel HON KIL Genotip  HON KIL
827G>A G 0.90 0.94 GG 0.82 0.88
A 0.10 0.06 GA 0.18 0.12
863C>T C 1.00 0.94 cC 1.00 0.88
T - 0.06 CT - 0.12
872A>T A 0.90 0.97 AA 0.82 0.94
T 0.10 0.03 AT 0.18 0.06
927G>A G 0.77 0.84 GG 0.55 0.69
A 0.23 0.16 GA 0.45 0.31
934G>A G 0.68 0.88 GG 0.36 0.75
A 0.32 0.12 GA 0.64 0.25
966 G>T G 0.86 1.00 GG 0.72 1.00
T 0.14 - GT 0.28
1001G>A G 0.86 0.94 GG 0.72 0.88
T A 0.14 0.06 GT 0.28 0.12
O 1005T>C T 0.59 0.53 TT 0.18 0.06
C 0.41 0.47 TC 0.82 0.94
1009T>G T 0.96 0.94 TT 0.90 0.88
G 0.04 0.06 TG 0.10 0.12
1041A>T A 0.86 0.94 AA 0.72 0.88
T 0.14 0.06 AT 0.28 0.12
1057G>A G 0.86 0.94 GG 0.72 0.88
A 0.14 0.06 GA 0.28 0.12
1070G>A G 0.59 0.72 GG 0.18 0.44
A 0.41 0.28 GA 0.82 0.56
1078A>G A 0.77 0.97 AA 0.54 0.94
G 0.23 0.03 AG 0.46 0.06
1097C>A C 0.82 0.82 cC 0.63 0.63
A 0.18 0.18 CA 0.37 0.37
G 0.86 0.63 GG 0.71 0.33
5752G>C C 0.14 0.37 GC 0.29 0.60
CcC - 0.07
- C 0.93 0.97 cC 0.93 0.93
'-(_',3 5778C>T T 0.07 0.03 CT - 0.07
- TT 0.07 -
C 0.82 0.80 CcC 0.64 0.67
5841C>T T 0.18 0.20 CT 0.36 0.27
TT - 0.06
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Cizelge 4.6.'nin devam

Gen SNP Allel HON  KIL Genotip HON  KIL
1021G>A G 1.00 0.79 GG 1.00 0.58

A - 0.21 GA - 0.42

1075G>A G 0.89 0.82 GG 0.79 0.63

A 0.11 0.18 GA 0.21 0.37

—  1084G>A G 0.82 0.82 GG 0.64 0.63
= A 0.18 0.18 GA 0.36 0.37
4 1113G>A G 0.71 0.68 GG 0.43 0.37
- A 0.29 0.32 GA 0.57 0.63
1123G>A G 0.79 0.76 GG 0.57 0.53

A 0.21 0.24 GA 0.43 0.47

1224C>A C 0.71 0.55 cC 0.43 0.11

A 0.29 0.45 CA 0.57 0.89

682G>T G 0.82 0.89 GG 0.64 0.79

T 0.18 0.11 GT 0.36 0.21

723T>G T 0.93 0.76 TT 0.86 0.63

G 0.07 0.24 TG 0.14 0.26

GG - 0.11

g 837T>C T 0.87 0.87 TT 0.71 0.74
=) C 0.13 0.13 TC 0.19 0.26
O  896C>T C 1.00 0.96 cC 1.00 0.89
T r 0.04 CT - 0.11

912T>C T 1.00 0.96 TT 1.00 0.89

C - 0.04 TC - 0.11

986T>C T 0.96 0.97 TT 0.93 0.95

C 0.04 0.03 TC 0.07 0.05

330G>A G 0.75 0.86 GG 0.50 0.71

A 0.25 0.14 GA 0.50 0.29

440 G>A G 0.69 0.79 GG 0.38 0.57

A 0.31 0.21 GA 0.62 0.43

501 G>A G 0.69 0.93 GG 0.38 0.86

A 0.31 0.07 GA 0.62 0.14

513G>T G 0.69 0.79 GG 0.38 0.57

Z T 031 021 GT 062 043
2 526AST A 0.69 0.79 AA 0.38 0.57
T 0.31 0.21 AT 0.62 0.43

527G>C G 0.69 0.79 GG 0.38 0.57

C 0.31 0.21 GC 0.62 0.43

547 G>A G 0.88 0.93 GG 0.75 0.86

A 0.12 0.07 GA 0.25 0.14

638C>T C 0.81 0.86 cC 0.63 0.71

T 0.19 0.14 CT 0.37 0.29
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4.4.2. Genetik Cesitlilik ve Haplotip Analizleri

Honamli ve Kil kecisi popiilasyonlarinda var olan genetik cesitliligin
degerlendirilebilmesi i¢in haplotip sayis1 (h), haplotip ¢esitliligi (Hd), polimorfik bdlge
sayis1 (S), ortalama niikleotit farklilik sayis1 (k), niikleotit ¢esitliligi () ve Tajima’nin
notralite D parametreleri tahmin edilmistir (Cizelge 4.7).

Honamli ke¢i popiilasyonlarinda yapilan analizler sonucunda, GH1, IGF-I, LEP,
POU1F1 ve MSTN icin sirasiyla 13, 3, 5, 4 ve 8 polimorfik bdlge (S) tespit edilmistir.
Biiylime 6zelligi ile alakali olan ve {izerinde durulan genler i¢inde en yiiksek polimorfik
bolge sayist GH1 i¢in elde edilmistir. Haplotip sayilar1 (h) ise sirasiyla 11, 5,9, 6 ve 6
olarak hesaplanmistir (Sekil 4.19). En yiiksek haplotip ¢esitliligi (hd) GH1 igin
1.000+0.039 olarak tespit edilirken en diisiik haplotip ¢esitliligi (hd) ise IGF-1 igin
0.791+0.067 olarak tespit edilmistir. Ortalama niikleotit farklilik sayis1 (k) 1.076 (IGF-I)
ile 5.345 (GH1) arasinda hesaplanmistir. IGF-1 ve POU1F1 i¢in en diisiik (0.003+0.001)
niikkleotit gesitliligi (m) degeri tahmin edilmisken, en yiiksek (0.014+0.002) niikleotit
cesitliligi () degeri ise GH1 igin hesaplanmuistir. En yiiksek Tajima'nin D degeri LEP i¢in
1.909 olarak hesaplanirken en diisiik Tajima'nin D degeri ise POU1F1 i¢in 0.216 olarak
hesaplanmustir (Cizelge 4.7).

Kil keci popiilasyonlarinda yapilan analizler sonucunda, GH1, IGF-I, LEP,
POU1F1 ve MSTN igin sirastyla 13, 3, 6, 6 ve 8 polimorfik bolge (S) tespit edilmistir.
Biiyiime 6zelligi ile alakali olan ve {izerinde durulan genler i¢cinde en yiiksek polimorfik
bolge sayist GH1 i¢in elde edilmistir. Haplotip sayilari (h) ise sirasiyla 13, 6, 8, 9 ve 4
olarak hesaplanmistir. En yiiksek haplotip ¢esitliligi (hd) GH1 i¢in 0.967+0.036 olarak
tespit edilirken en diisiik haplotip gesitliligi (hd) ise MSTN i¢in 0.714+0.1810larak tespit
edilmistir. Ortalama niikleotit farklilik sayis1 (k) 1.200 (IGF-I) ila 3.809 (MSTN) arasinda
hesaplanmustir. IGF-1 i¢in en diisiik (0.004+0.003) niikleotit ¢esitliligi () degeri tahmin
edilmisken, en yiiksek (0.010+£0.001) niikleotit ¢esitliligi (w) degeri ise GH1 igin
hesaplanmistir. En yiiksek Tajima'nin D degeri LEP i¢in 1.592 olarak hesaplanirken en
diisiik Tajima'nin D degeri ise GH1 i¢in -0.279 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.5).

Honaml1 ve Kil keci popiilasyonlar1 tek bir popiilasyon olarak ele alindiginda
yapilan analizler sonucunda, GH1, IGF-I, LEP, POU1F1 ve MSTN ig¢in sirastyla 14, 3, 6,
6 ve 8 polimorfik bolge (S) tespit edilmistir. Haplotip sayilar1 (h) ise sirastyla 23, 6, 14,
11 ve 8 olarak hesaplanmistir. En yiiksek haplotip ¢esitliligi (hd) GH1 igin 0.986+0.011
olarak tespit edilirken en diisiik haplotip ¢esitliligi (hd) ise MSTN igin 0.790+0.105 olarak
tespit edilmistir. Ortalama niikleotit farklilik sayist (k) 1.177 (IGF-I) ila 4.472 (GH1)
arasinda hesaplanmigtir. POULF1 igin en diistik (0.003+0.001) niikleotit gesitliligi ()
degeri tahmin edilmigken, en yiiksek (0.012+0.001) niikleotit ¢esitliligi () degeri ise
GH1 geni i¢in hesaplanmistir. En yiiksek Tajima'nin D degeri MSTN igin 2.275 olarak
hesaplanirken en diisiik Tajima'nin D degeri ise POU1F1 i¢in 0.190 olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.5.).
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Cizelge 4.7. Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarina ait polimorfizm degerleri

Irk Gen S h hd+£SS k n+SS D
_ GH1 13 11 1.000+£0.039  5.345  0.014+0.002  0.894
3‘ IGF-I 3 5 0.791+0.067 1.076  0.003+0.001 0.433
<ZE LEP 5 9 0.912+0.059  2.439  0.006+0.001 1.909
% POU1F1 4 6 0.865+0.070  1.340  0.003+0.001 0.216
MSTN 8 6 0.893+0.111  4.214  0.009+0.002  1.769
GH1 13 13 0.967+0.036  3.633  0.010+0.001 -0.279
IGF-I 3 6 0.800+0.077  1.200  0.004+0.003 0.894
i‘ LEP 6 8 0.883+0.042 2561  0.007+0.001 1.592
POU1F1 6 9 0.895+0.040 1.754  0.004+0.001 0.071
MSTN 8 4 0.714+0.181  3.809  0.008+0.002  0.875
GH1 14 23 0.986+0.011  4.472  0.012+0.001 0.789
d IGF-I 3 6 0.800+0.038  1.177  0.004+0.001 1.286
E LEP 6 14 0.922+0.023 2598  0.007+0.001 2.112*
O  POUIF1 6 11 0.864+0.033  1.579  0.003+0.001 0.190
MSTN 8 8 0.790+0.105 3.980  0.009+0.001 2.275

S: polimorfik bolge sayis1 (number of variable sites); h: haplotip sayisi (number of haplotypes); hd: haplotip
cesitliligi (haplotype diversity); k: ortalama niikleotit farklilik sayis1 (Average number of nucleotide
differences); m: niikleotit ¢esitliligi (nucleotide diversity-per site); D: Tajima'nin D degeri (Tajima’s D); SS:
standart sapma (standart deviation). *p<0.05
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GH1 IGF-TI LEP POU1F1 MSTN

88899911111111 555 111111

26723600000070 774 000112 678899 34555556

73274600045709 574 278122 823918 34012243
15917087 281 154334 237626 00136778

H1 ACAGATACTTAGAA GCC GAAAAA GTTCTT AAATTCGT

H2 G..A.GGT.AGAGC % .G..G. s WBwiwmy smermene AC
H3 G. ciereieiesioe GA.C C.T .GG... Foioroinin GGGGAG.C
H4 G.TAG.GT.A.AGC N § . GGGGC sl cameene C
H5 G....GG.GAGA.. Coo .G.... 0Geooo Giiereieisise
H6 G....GG..AGAG. CTT .GG.G. I . ..... A.
H7 .. TAGG.T...A.. «.GG.C .G.TC. G.G.vowo
H8 G....GG..AG.GC .GG.GC o s:a T Co eeGecess
H9 G..AGGG. .AGA.C .G.GG.  .ieen C

H10 G....GG..AGAGC AlC o, .GC...

H11 G....GG..AGA.C ACG. .. TGC...

H12 G..AGGG..AGA.. -GGGG.

H13 G....G..GA.A.. AGG...

H14 G...GGG..AGA.C A...G.

H15 G.T.GGG..AG...
Hi6 .T...G.....A..
H17 G....GG.G.GA..
H18 G...GGG..AG..C
H19 G..A.GG..AGAGC
H20 G..AGGG..AG..C
H21 G...GGG..AG...
H22 GT..GGGT.AG..C
H23 ...AGGG..AGA.C

Sekil 4.19. Honaml1 ve Kil keg¢isi popiilasyonlarina ait haplotip listesi. Honaml1 kegilerine
Ozgiin olan haplotip kirmizi ile, Kil kegilerine 6zgiin olan haplotipler ise mavi ile
isaretlenmistir.

Teorik olarak, evcillestirme bdlgesinden uzaklasildik¢a, bu bolgelerden giden
hayvanlarin (gen havuzlarimin) siirli sayida haplotip/allel tasimasi nedeniyle genetik
cesitliligin diisiik olmas1 beklenmektedir (Loftus vd. 1999; MacHugh ve Bradley 2001;
Bellwood 2023). Anadolu’da yetistirilen ke¢i popiilasyonlari yiiksek seviyede genetik
cesitlilik gdstermektedir. Genel olarak, genetik ¢esitlilik endeksleri (h ve ) gozle gortiliir
derecede yiksektir. Cilinkii evcillestirme merkezine yakin bir bdlgede yetistirilen
hayvanlardaki genetik ¢esitliligin daha yiiksek olmasi (yani daha yiiksek h ve w) beklenir
(Meadows vd. 2007).

Bu tez calismasi kapsaminda, var olan genetik cesitliligin degerlendirilebilmesi
icin haplotip sayist (h), haplotip c¢esitliligi (Hd), polimorfik bolge sayis (S), ortalama
niikleotit farklilik sayis1 (k) ve niikleotit ¢esitliligi () parametreleri tahmin edilmistir.
Yapilan haplotip analizleri sonucunda en yiiksek haplotip sayist (h=13) Kil
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popiilasyonunda GH1 i¢in, en diisiik haplotip sayis1 ise (h=4) Kil popiilasyonunda MSTN
geni i¢in hesaplanmustir. GH1, IGF-I ve POUIF 1 i¢in Kil popiilasyonlarinda daha ytiksek
haplotip sayis1 elde edilirken LEP ve MSTN i¢in Honamli popiilasyonlarinda daha ytiksek
haplotip sayis1 elde edilmistir. Elde edilen sonuglara gére GHI, IGF-1 ve MSTN igin esit
sayida polimorfik bolge gozlenirken, LEP ve POUIF1 igin Kil kegisi popiilasyonlarinda
daha yiiksek polimorfik bolge sayis1 goriildiigli soylenebilir.

Honamli ve Kil ke¢i popiilasyonlarindan elde edilen haplotip cesitliligi
degerlerine bakildiginda en yiiksek degerin Honamli’da GH1 i¢in elde edildigi, en diisiik
degerin ise Kil’da MSTN igin belirlendigi goriilmiistiir. Her ne kadar kiigiik farkliliklar
gozlense de her iki ke¢i popiilasyonunda da haplotip ¢esitliligi bakimindan yiiksek
degerler hesaplandig1 ve polimorfik oldugu asikardir. Ayni sekilde Honaml1 ve Kil kegisi
popiilasyonlar i¢in birbirine benzer niikleotit ¢esitliligi degerleri hesaplanmis olup en
yiiksek deger Honamli’da GH1 i¢in elde edilmistir.

Ortalama niikleotit farklilik sayis1 bakimindan en yiiksek deger Honamli’da GH/
icin hesaplanmis olup bu durum popiilasyon icindeki hayvanlarda en polimorfik gen
bdlgesinin ve ayni zamanda en ¢ok mutasyona ugrayan gen bdlgesinin GH/ oldugunu
isaret etmektedir. Ote yandan, ortalama niikleotit farklilik sayisinin en diisiik Honaml1’da
IGF-I i¢in hesaplandig1, dolayisiyla popiilasyon igindeki hayvanlarda en az varyasyona
sahip gen bdlgesinin ve aynit zamanda en az mutasyona ugrayan gen bolgesinin /GF-1
oldugu goriilmiistiir. Ayni sekilde Kil popiilasyonunda da en yiiksek ve en diisiik ortalama
niikleotit farklilik sayisi sirasiyla GHI ve IGF-I i¢in hesaplanmistir. Dolayisiyla Kil
kegilerinde de GHI’in en polimorfik, /GF-I"in ise en diisiik varyasyonlu gen oldugu
sOylenebilir.

Honamli ve Kil kegi popiilasyonlarindan elde edilen nétralite test istatistiklerine
gore Tajima'nin D degerinin sonuglarina bakildiginda, elde edilen pozitif ve negatif
degerlerin 6onem seviyesi bakimindan onemli olmadig1 ve sadece Honamli ve Kil
popiilasyonlar: birlikte ele alindiginda LEP igin elde edilen Tajima D degerinin denmli
(»<0.05) oldugu goriilmiistiir. Ayrica bu tez ¢calismasi kapsaminda Tajima’nin D degeri
Honaml1 popiilasyonlarinda ¢alisilan tiim gen bolgeleri igin pozitif olarak hesaplanmig
olup Kil popiilasyonlarinda ise GH1 harig tiim bolgeler i¢in pozitif olarak hesaplanmastir.
Honaml1 ve Kil popiilasyonlart birlikte degerlendirildiginde de tiim genler i¢in pozitif
Tajima D degeri elde edilmistir. Bu durum Korkuteli ve Elmali bolgelerinde yetistirilen
Honamli ve Kil popiilasyonlarinda heterozigotluk degerinin yiiksek oldugunu ve
beklenenden yiiksek haplotip sayisinin elde edildigini gostermektedir.

Antalya’da yetistirilen Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarindaki genetik
cesitliligi belirlemek i¢in haplotip analizleri yapilmistir. Ciinkii popiilasyonlarda var olan
genetik c¢esitliligin derecesini belirleme kriterlerinden bir tanesi de haplotip sayilar1 ve
haplotip ¢esitliliginin belirlenmesidir. Ayrica niikleotit ¢esitliligi de bu kriterlerden bir
tanesidir. Haplotip ¢esitliligi yalnizca bir popiilasyonda rastgele segildiklerinde iki dizinin
farkli haplotiplerinin meydana gelme olasiligini 6lgerken, niikleotit ¢esitliligi iki dizi
arasindaki bolge basina ortalama niikleotit farki sayisidir. Bu arastirmada da elde edilen
haplotip ve niikleotit ¢esitlilik degerleri hem daha 6nceden Honamli ve Kil kegilerinde
yapilan ¢alismalarla hem de diinya keci irklarinda yapilan ¢alismalarla karsilastirilarak
degerlendirilmistir.
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Ankara Universitesi veteriner Fakiiltesi’nde yapilan bir doktora tez ¢alismasinda
Ankara, Honamli, Kilis, Kil ve Norduz kecilerinden toplam 252 bas hayvan materyal
olarak kullanilis ve bu irklarda genetik ¢esitlilik analizleri yapilmistir (Cinar Kul 2010).
Yapilan bu analizler sonucunda haplotip ¢esitliligi (hd) degeri Honamli ve Kil kegileri
icin sirastyla 0.993+£0.006 ve 0.996+0.005 olarak tespit edilmistir. Yiiriitiilen bu tez
calismas1 kapsaminda ise ortalama haplotip ¢esitliligi degeri Honaml1 ve Kil kegileri igin
strastyla 0.892+0.006 ve 0.852+0.086 olarak tespit edilmistir. Her ne kadar Cinar Kul
(2010) tarafindan yiiriitiillen calismada bulunan degerler daha yiiksek olsa da her iki
calismada bulunan degerler Honamli ve Kil kegcilerinin yiiksek genetik varyasyon
gosterdigini ortaya koymaktadir. Yine ayni c¢alismada niikleotit cesitliligi () degeri
Honamli ve Kil kegileri igin sirasiyla 0.0233+0.0018 ve 0.0203+0.0010 olarak tespit
edilmistir. Yiiriitiilen bu tez calismasi1 kapsaminda ise ortalama haplotip ¢esitliligi degeri
Honaml1 ve Kil kegileri i¢in sirasiyla 0.007+0.001 ve 0.006+0.001 olarak tespit edilmistir.
Cinar Kul (2010) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada bulunan degerler bu tez calismasinda
bulunan degerlerden daha yiiksektir. Cinar Kul (2010) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada
bulunan degerlerin yiiksek olmasinin sebebi, mtDNA calisilmasi ve mtDNA’da genetik
varyasyonun nDNA’ya gore daha yiiksek olmasi veya 6rneklemelerin farkli bolgelerden
yapilmis olmasi olabilir.

Bu tez calismasi kapsaminda Tajima’nin D degeri Honamli popiilasyonlarinda
calisilan tiim gen bélgeleri icin pozitif olarak hesaplanmistir. Kil popiilasyonlarinda ise
GH1 harig tiim bolgeler i¢in pozitif olarak hesaplanmistir. Honamli ve Kil popiilasyonlari
birlikte degerlendirildiginde de tiim genler i¢in pozitif Tajima D degeri elde edilmistir.
Cimar Kul (2010) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada ise Tajima’nin D degeri hem Honamli
hem de Kil ke¢i popiilasyonlari i¢cin negatif olarak hesaplanmistir. Dolayisiyla bu tez
calismast kapsaminda ¢alisilan popiilasyonlarda heterozigotluk degerinin yiiksek
oldugunu ve beklenenden yiiksek haplotip sayisinin elde edildigi, Cinar Kul (2010)
tarafindan ytiriitiilen ¢aligmadaki popiilasyonlarda ise heterozigotlugun diisiik oldugunu
ve haplotip sayisinin beklenenden daha diisiik oldugunu sdylenebilir.

Bu tez calismasinda elde edilen genetik cesitlilik degerlerinin diinya irklarryla
karsilastirilmas1 amaciyla literatiir incelendiginde Avrupa irklar ile karsilastirmada
kullanilabilecek az sayida ¢alisma bulunmaktadir. Bunlardan birisi Sardina vd. (2006)
tarafindan Sicilya yerli keci irklarinda yapilmistir. Toplam 67 6rnegin analiz edildigi bu
caligmada Sicilya’ya 6zgii ti¢ yerli kegi 1rki incelenmis Ve niikleotit ¢esitliligi %0.9 ile
%?2.4 araliginda, haplotip ¢esitliligi ise 0.806 ile 0.963 araliginda bulunmustur ve genetik
cesitliligin diisiik olmasi bu irklardan hayvanlarin sayilarimin giderek azalmasina
baglanmustir. Bir diger caligma ise Pereira vd. (2005) tarafindan Portekiz yerli kegilerinde
yapilan caligmadir ve 288 bas keg¢i incelenerek ortalama haplotip gesitliligi ise 0.977
olarak bulunmustur. Afrika keci 1rklar ile ilgili olarak ise Royo vd. (2009), Bat1 Afrika
kegi 1rklarin1 ortalama 14’er 6rnekle incelemisler ve niikleotit ¢esitliligini %1 ile %3.3
arasinda, haplotip g¢esitliligini ise ortalama 0.748 bulmuslardir. Sunulan bu tez
caligmasinda ise her 1rk i¢in miimkiin oldugunca farkli bolgelerden ve akraba olmayan
stiriilerden se¢ilen Honamli ve Kil kegileri incelenmistir ve irklarin yeterince temsil
edildigi diisiiniilmektedir. Buna bagh olarak elde edilen haplotip ve niikleotit cesitlilik
sonuglari, yukarida 6zetlenen kegi irklar ile karsilastirildiginda birbirlerine benzerlik
gosterdigi gortilmektedir.
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4.4.3. Popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasma analizleri

Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlar1 arasindaki genetik farlilasmanin
degerlendirilebilmesi i¢in haplotip frekanslarina dayali genetik farklilasma degeri (Gst),
ikiserli genetik farklilasma katsayisi1 (Fst), gen akis degeri (Nm), genetik uzaklik (GU)
ve genetik benzerlik (GB) degerleri, popiilasyonlar arasindaki niikleotit farkliliklarinin
ortalama oran1 (KXy) ve popiilasyonlar arasindaki bolge basina ortalama niikleotit yer
degisimi sayis1 (DXy) hesaplanmis olup Cizelge 4.8’de verilmistir.

Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarinin birbirinden genetik olarak ne kadar
farklilastigini ortaya koymak amaciyla yapilan genetik farklilagma analizleri sonucunda,
genetik farklilasma degeri (Gst) bakimindan en yiiksek (0.0290) deger LEP igin
hesaplanirken en diisiik (-0.0058) deger POU1F1 i¢in hesaplanmistir. Popiilasyonlar
arasindaki ikiserli genetik farklilagsma katsayis1 (Fst) ise en yiiksek (0.0658) deger LEP
icin hesaplanirken en diisiik (0.0008) deger POU1F1 i¢in hesaplanmigtir. Gen akis (Nm)
degeri 3.51 (LEP) ile 260.88 (POU1F1) arasinda degismektedir. Her ne kadar genetik
uzaklik (GU) ve genetik benzerlik (GB) degerleri tiim genler i¢in birbirine ¢ok yakin
tahmin edilmis olsa da en yiiksek genetik uzaklik degeri (0.0207) MSTN i¢in
hesaplanmistir. Popiilasyonlar arasindaki niikleotit farkliliklarinin ortalama orani olan
Kxy degerleri, IGF ve GH i¢in 1,2095 ile 4,7727 arasinda hesaplanirken, popiilasyonlar
arasindaki bolge basina ortalama niikleotit yer degisimi sayist olan Dxy degerleri
POU1F1 ve GH igin 0,0038 ile 0,0131 arasinda degismektedir (Cizelge 4.8).

Cizelge 4.8. Honamli ve Kil kecisi popiilasyonlar1 arasindaki genetik farklilasma
degerleri

Gst Fst Nm GU GB Kxy Dxy
GH 0.0066  0.0593 396 0.0117 0.9883 4.7727 0.0131
IGF 0.0057  0.0587 401 0.0165 0.9836 1.2095 0.0040
LEP 0.0290  0.0658 351 0.0167 0.9834 2.6766 0.0073
POU1F1 -0.0058 0.0008 260.88 0.0072 0.9929 1.5488 0.0038
MSTN 0.0221 0.0212 12.04 0.0207 0.9795 3.9280 0.0091

Gst: haplotip frekanslarina dayali genetik farklilagsma degeri (Genetic differentiation index based on the
frequency of haplotypes); Fsr: ikiserli genetik farklilagma katsayisi (Pairwise genetic differentiation); Nm:
gen akis degeri (gene flow); GU: genetik uzaklik (genetic distance), GB: genetik benzerlik (genetic
identity), Kxy: popiilasyonlar arasindaki niikleotit farkliliklariin ortalama orani (Average proportion of
nucleotide differences between populations); Dxy: popiilasyonlar arasindaki bolge basina ortalama
niikleotit yer degisimi sayisi (The average number of nucleotide substitutions per site between populations).

Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlart arasindaki genetik farlilagsmanin
degerlendirilebilmesi i¢in yapilan analizler sonucunda hesaplanan tiim degerler
bakimindan da popiilasyonlar arasinda genetik farklilik olmadigi ve genetik olarak
Honamli ve Kil popiilasyonlarinin birbirlerine ¢ok fazla benzerlik gosterdigi ortaya
koyulmustur. Ozellikle POULF1 bakimindan popiilasyonlarin birbirlerinden higbir
farklilik gostermedigi hem negatif olarak hesaplanan Gst degerinden hem de sifira yakin
olarak hesaplanan Fst degerinden anlasilmaktadir. Ayrica bu gen bolgesi i¢in Honamli
ve Kil popiilasyonlar1 arasinda hesaplanan genetik uzaklik (GU) degeri %]1’in altinda
bulunmustur ve bu iki popiilasyonun %99.29 (GB) oraninda birbirlerine benzedigi tespit
edilmistir. En yiiksek genetik farklilasma (Gst) degeri LEP icin tahmin edilirken en
yiiksek genetik uzaklik (GU) degeri ise MSTN i¢in hesaplanmustir.

69



BULGULAR VE TARTISMA O. VURAL

Ikiserli Fst degeri popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmay1 gdstermektedir
ve ¢alisilan popiilasyonlarda 6zgiin allellere gore, orta frekansa sahip allellerden daha ¢ok
etkilenmektedir. Bu tez calismasinda Antalya’da yetistirilen Honamli ve Kil kegi
popiilasyonlarinin birbirinden genetik olarak ne kadar farklilastigini ortaya koymak igin
poplilasyonlar arasindaki ikigerli genetik farklilasma katsayilart (pairwise Fsr)
hesaplanmis olup 0.0008 ila 0.0658 arasinda degerler bulunmustur. Wright (1978)’a gore
calisilan popiilasyonlar arasinda hesaplanan genetik farklilasma katsayilar1 0.05’ten
kiiciik ise goriilen bu farkliliklarin biyolojik olarak herhangi bir énemi yoktur ve o
popiilasyonlar birbirine benzer olarak nitelendirilir. Bu baglamda POUIF1I ve MSTN igin
bu iki ke¢i popiilasyonu arasindaki farkliliklarin biyolojik agidan bir 6nemi olmadigi
sOylenebilir. Hartl ve Clark (2007)’in agiklamalarina goére, GHI, IGF-I ve LEP
bakimindan Honamli1 ve Kil kegisi popiilasyonlar1 arasinda orta seviyede bir genetik
farklilasma s6z konusudur. Ciinkii bu ikili popiilasyonlar arasinda hesaplanan degerler
0.05 ila 0.15 arasindadir.

Cmar Kul (2010), Yildirnm (2015) ve Aslan (2019) tarafindan yapilan
caligmalarda Honamli ve Kil popiilasyonlarinda hesaplanan Fst degerlerinin sirasiyla
0.007, 0.029 ve 0.020 oldugu belirlenmistir. Bu doktora tez ¢alismasinda ise Fst degerleri
0.0008 ila 0.0658 arasinda hesaplanmis olup, MtDNA, mikrosatellit ve MHC gen
bolgelerine gore daha fazla genetik farklilasma goriilmiistiir. Bu tez ¢alismasi, Cinar Kul
(2010), Yildirim (2015) ve Aslan (2019) calismalariyla karsilastirildiginda, kullanilan
farkli gen bolgeleri ve farkli 6rneklemeye bagl olarak genetik farklilasma degerlerinin
degisebilecegini gostermektedir. Ancak genel olarak, bu ii¢ ¢calisma da Honamli ve Kil
kegisi popiilasyonlari arasinda belirgin bir genetik farklilasma olmadigini gostermektedir.

Litaratiir taramalarimiza gore, Cinar Kul (2010) tarafindan mtDNA {izerinde
yapilan ¢aligmada, Honaml1 ve Kil kegisi popiilasyonlar1 arasindaki genetik uzakligin
0.00015 oldugu tespit edilmistir. Ote yandan, Aslan (2019) tarafindan MHC gen
kompleksi iizerinde yapilan ¢alismada ise bu deger 0.16 olarak tahmin edilmistir.
Mikrosatellit lokuslar kullanilarak yiiriitiilen bir diger calismada ise Yildirim (2015)
tarafindan 0.093 olarak hesaplanmistir. Bu tez caligmas1 kapsaminda ise genetik uzaklik
degeri lzerinde durulan gen bolgeleri bakimindan 0.0072 ila 0.0207 arasinda
hesaplanmistir. Bu tez ¢alismasi ile Yildirrm (2015) ve Cmar Kul (2010) tarafindan
yapilan ¢aligmalar goz oniine alindiginda, her ne kadar bu ¢alismada hesaplanan deger
yiiksek olsa da Honamli ve Kil popiilasyonlar1 arasindaki genetik uzakligin oldukga
diisiik oldugu goriilmektedir. Diger yandan, Aslan (2019) tarafindan yapilan ¢alismada
hesaplanan deger bu tez ¢alismasinda bulunan degerden oldukga yiiksektir. Genetik
uzaklik degerleri bakimindan goriilen bu farkliligin sebebi, bu iki ¢alismada farkli gen
bolgelerinin iizerinde durulmasi (Honamli ve Kil popiilasyonlart MHC gen bdlgeleri
bakimindan genetik olarak birbirinden daha c¢ok farklilasmis olabilir) veya farkh
stiriilerden 6rnekleme yapilmasi olabilir.

Cinar Kul (2010) tarafindan yapilan c¢alismada, iki popiilasyon i¢in Dxy degeri
(popiilasyonlar arasindaki bolge basina ortalama niikleotit yer degisimi sayis1) 0.0226
olarak bulunmustur. Bu deger yapilan bu tez ¢aligmasinda ise 0.0040 ila 0.0131 arasinda
tahmin edilmistir ve Cinar Kul (2010) tarafindan yapilan ¢aligmaya gdre nispeten
diisiiktiir. Bunun nedeni, mtDNA'nin niikleer DNA'ya gore daha hizli bir mutasyon
oranina sahip olmasi olabilir. Bu, mitokondrial genomun daha hizli evrimlestigi anlamina
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gelebilir ve bu da iki popiilasyon arasindaki genetik farkliliklarin daha belirgin olmasina
neden olabilir.

4.4.4. AMOVA analizleri

Honamli ve Kil keci popililasyonlarinda iizerinde durulan gen bdlgeleri
bakimindan genetik varyasyonun kaynaginin tespit edilmesi amaciyla yapilan AMOVA
analiz sonucu Cizelge 4.9°da verilmistir. Yapilan AMOVA analiz sonucunda var olan
genetik varyasyonun 0 ila %6.67’sinin {izerinde durulan Honamli ve Kil kegi
popiilasyonlarinin farkli olmasindan, %93,33 ila %100’{iniin ise popiilasyon i¢i bireylerin
birbirlerinden genetik olarak farkli olmasindan kaynaklandigi goriilmiistir. AMOVA
analiz sonuglarina gore popiilasyonlar arasinda 6nemli bir fark gézlemlenmedigi,
farkliligin ¢ok yiiksek bir kisminin popiilasyonlar i¢indeki bireyler arasinda gergeklestigi
ortaya konulmustur.

Cizelge 4.9. Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarinda AMOVA analizi

Varyasyon Kaynagi SD Kareler Varyans Varyasyon
Toplami Bilesenleri Yiizdesi
_, Popiilasyonlar arasi 1 4171 0.1543 6.67
% Popiilasyon ici 25 53.977 2.1590 93.33
Toplam 26 58.148 2.3134
- Popiilasyonlar arasi 1 1.083 0.0353 5.84
t5 Popiilasyon igi 27 15.400 0.5703 94.16
~ Toplam 28 16.483
N Popiilasyonlar arasi 1 2.66 0.087 6.52
W Popiilasyon i¢i 31 38.91 1.255 93.48
Toplam 32 41.57 1.342
— Popiilasyonlar arasi 1 0.769 0.000 0.00
3 Popiilasyon igi 31 24.504 0.789 100.00
8 Toplam 32 25.273 0.789
— Popiilasyonlar arasi 1 1.68 0.00 0.00
t5 Popiilasyon ici 13 26.17 1.970 100.00
= Toplam 14 41.57 1.970

Daha onceden yapilan g¢aligmalar koyun ve keci gibi go¢ esnasinda kolay
taginabilen evcil hayvanlarda popiilasyon i¢indeki varyasyonun popiilasyonlar arasindaki
varyasyondan ¢ok daha yiiksek oldugunu ortaya koymustur. Ozellikle, Asya ve Avrupa
kecilerinde simdiye kadar yapilan ¢alismalar toplam genetik varyasyonunun =%14'liniin
popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyondan kaynaklandigini ortaya koymustur
(Luikart vd. 2001). Bu oran evcil koyunlarda gozlenenden ( =%20) biraz daha diistiktiir
(Chen vd. 2006). Ciinkii evcillestirilmis hayvan tiirlerinde, popiilasyon i¢i genetik
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varyasyon, popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmadan ¢ok daha yiiksektir (Gizaw
vd. 2014). Bu tez ¢alismasi kapsaminda da benzer sonuglar elde edilmistir. Antalya’da
yetistirilen Honaml1 ve Kil kecisi popiilasyonlarindaki genetik varyasyonun kaynaginin
tespit edilmesi amaciyla yapilan AMOVA analiz sonucunda gozlenen genetik
varyasyonun ¢ok biiyiik kisminin (%93,33 - %100) popiilasyonlar i¢indeki bireylerin
farkli olmasindan kaynaklandigi ve popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyonun ¢ok
diisiik oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4.9).

Honamli ve Kil kegilerinde daha 6nceden yapilmis ¢alismalar incelendiginde
poplilasyonlar arasi genetik varyasyonun Cinar Kul (2010) tarafindan %1.41 ve Aslan
(2019) tarafindan %8.62 olarak tahmin edildigi goériilmiis olup bu tez kapsaminda elde
edilen degerler ile onceki ¢aligmalar benzerlik gostermistir.

4.4.5. Fenotipik (bityiime o6zellikleri) veriler

Bu c¢alismada, Elmali ve Korkuteli ilgelerine gidilerek, her bir bas Honamli
(n=100) ve Kil (n=100) kegilerine ait fenotipik veriler 6l¢iilmiistiir. Bu veriler (cidago
yiiksekligi, sagr yiiksekligi, gogiis ¢evresi, viicut uzunlugu) 6l¢ii bastonu ve olgii seridi
kullanilarak alinmistir. GCAA ise 100 g hassasiyetli tabla baskiil kullanarak 6lgiilmistiir.
Bu kegi popiilasyonlarina ait ortalama fenotipik veriler Cizelge 4.10’da gosterilmistir.

Cizelge 4.10. Honamli ve Kil kegisi popiilasyonlarinda ortalama fenotipik degerler

Cidago Sagri Gogiis Viicut
GCAA (g) | Yiksekligi | Yiksekligi | Cevresi Uzunlugu
(cm) (cm) (cm) (cm)
Honamli 159 87 88 88 94
Kil 158 82 81.2 88 83.6

4.4.6. GH1, IGF-I, POU, LEP ve MSTN fenotipik ozellikler iizerine etkisi

Sunulan doktora tez ¢alismasinda Honamli ve Kil kecilerinde, lizerinde durulan
GH1, IGF-I, POU, LEP ve MSTN genleri DNA dizi analizi yontemiyle dizilenmis ve bu
gen bolgelerinde var olan SNP’ler tespit edilmistir. Yapilan DNA dizi analizi sonucunda
GH21’de 14 SNP, IGF-I’de 3 SNP, POU1F1’de 6 SNP, LEP’te 6 SNP ve MSTN’de 6 SNP

tespit edilmistir.
4.4.6.1. GH1 SNP’lerin fenotipik ozellikler iizerine etkisi

Yukaridaki model kullanilarak yapilan istatistik analizlerde GH1’de 14 tane SNP
bulunmus olup bu SNP’lere ait her bir genotipin ortalamalar1 arasindaki farkin istatistik
onem dereceleri (p) Cizelge 4.11°de verilmistir. Yapilan analizler sonucunda;

927. SNP (927G>A) sadece Honamli irkinda sagr1 yiksekligi (p=0.05)
bakimindan 6nemli farklilik bulunmustur. Bu SNP bakimindan GA genotipine sahip
kecilerin GG genotipine gore daha yiliksek sagri yiiksekligine sahip oldugu ortaya
koyulmustur.
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934. SNP (934G>A) sadece Kil irkinda; sagri yiiksekligi (p=0.05), gogiis ¢evresi
(p=0.04) ve viicut uzunlugu (p=0.04) fenotipik O6zelliklerinde Onemli farkliliklar
bulunmustur. Bu SNP bakimindan GA genotipine sahip kegilerin GG genotipine gore
daha yiiksek sagr1 yiiksekligi, gégiis gevresi ve viicut uzunluguna sahip oldugu tespit
edilmistir.

966. SNP (966G>T) sadece Honamli irkinda; GCAA (p=0.04) fenotipik
ozelliginde onemli farklilik bulunmustur. Bu SNP bakimindan GT genotipine sahip
kecilerin GG genotipine gore daha yiiksek giinliikk canli agirlik artisina sahip oldugu
ortaya koyulmustur.

1005. SNP (1005T>C) sadece Honamli irkinda; cidago yiiksekligi (p=0.02) ve
viicut uzunlugu (p=0.02) fenotipik 6zelliklerinde 6nemli farkliliklar bulunmustur. Bu
SNP bakimindan TT genotipine sahip kegilerin TC genotipine gére daha yiiksek cidago
yiiksekligine ve viicut uzunluguna sahip oldugu belirtilmistir.

1009. SNP (1009T>G) sadece Kil irkinda; cidago yiiksekligi (p=0.03) ve gogiis
cevresi (p=0.01) fenotipik ozelliklerinde Onemli farkliliklar bulunmustur. Bu SNP
bakimindan TG genotipine sahip kegilerin TT genotipine gore daha yiiksek cidago
yiiksekligine ve viicut uzunluguna sahip oldugu tespit edilmistir.

1097. SNP (1097C>A) sadece Kil wrkinda gogiis ¢evresi (p=0.02) fenotipik
ozelliklerinde 6nemli farkliliklar bulunmustur. Bu SNP bakimindan CA genotipine sahip
kegilerin CC genotipine gore daha yiiksek gogiis ¢evresi uzunluguna sahip oldugu tespit
edilmigtir. GH1 de tespit edilen diger SNP’lere ait genotipler bakimindan ortalamalar
arasinda herhangi bir 6nemli fark bulunmamustir (Cizelge 4.11).

Kegilerde GH1’in fenotipik 6zellikler ile iliskisini ortaya koymaya yonelik az
sayida caligmaya rastlanilmis olup bu calismalarin birgogu PCR-RFLP yontemi
kullanilarak gerceklestirilmis ve sadece bir SNP bolgesi iizerinde durulmustur. Honamli
ve Kil kegilerinde GH1’in sadece PCR-RFLP ile galisildigi bir arastirmada bu gen
bakimindan tespit edilen polimorfizmlerin dogum agirligi, viicut uzunlugu ve canli agirlik
ozellikleri ile iligkili olmadig1 bildirilmistir (Korkmaz Agaoglu vd. 2019). Hua vd. (2009)
tarafindan Boer kegi irkinda yapilan arastirmada iki adet SNP (A781G ve A1575G) tespit
edilmis olup GH1’in biiytime 6zellikleri (dogum gdgiis ¢evresi, viicut agirligi ve siitten
kesim agirlig) ile iligkili oldugu ve bu 6zellikler i¢in belirleyici bir markir olabilecegi
bildirilmistir. Boer kecilerinde yapilan bir bagka ¢alismada (Zhang vd. 2011) da yine iki
adet SNP (A781G ve A1575G) belirlenmis olup GH1’in siiperovulasyon ve yavru dogum
agirhig ile iliskili oldugu bildirilmistir. An vd. (2010) tarafindan Cin yerli kegilerinde
yiiriitiilen bir ¢alismada 5 adet SNP tespit edilmis olup GH1’in viicut agirligi, cidago
yuksekligi, viicut uzunlugu ve gogiis ¢everesi Ozellikleri ile iligkli oldugu ortaya
koyulmustur. Hindistan yerli ke¢i 1rklarinda yiiriitiilen bir calismada GH1’in canli agilik
ve viicut uzunlugu ile alakali olup bu 6zellikler i¢in seleksiyon programlarinda marker
olarak kullanilabilecegini bildirmislerdir (Gitanjli vd. 2020). Bu c¢alismalar diginda da
GH1’i iizerinde baska ¢aligsmalar (Alakilli vd. 2012; Gupta vd. 2007, 2009; Mahrous vd.
2018) yapilmis olup bunlar sadece polimorfizm belirlemeye yonelik calismalardir.
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Cizelge 4.11. GH1 icin elde edilen SNP’ler bakimindan genotiplere ait ortalamalar ve
SNP’lerin tizerinde durulan fenotipik 6zellikler ile iliskisi

Cidago Sagr1 Gogiis Viicut
GCAA (g) Yiiksekligi Yiiksekligi Cevresi Uzunlugu
(cm) (cm) (cm) (cm)
SNP! GE H K H K H K H K H K

8271G>A GG 1918 151 845 816 858 803 884 86.9 84.3 854
GA 1457 163 860 835 920 835 915 89.5 84.0 915
p 040 075 089 069 025 038 0.60 0.38 0.52 0.57

863C>T ~ CC 1541 153 848 820 870 800 890 87 843 86
cT - 147 - 77 - 79 - 83 - 82

p - 084 - 083 - 018 - 097 - 069

872A>T  AA 1626 152 856 82 895 8L 895 87 847 86
AT 1160 153 810 74 85 76 865 84 820 84

p 010 089 065 008 023 044 095 068 051 059

927G>A GG 1728 148 848 80 848 79 880 86 833 85
GA 1317 161 848 8 8.6 8 902 88 854 88

p 022 056 085 053 005 043 079 047 011 0.25

934G>A . 1466 150 8.0 79 897 78 0915 84 855 83
oA 1584 160 841 87 854 8 875 95 835 94

o 064 097 034 006 007 005 034 004* 016 004

*

9%66G>T GG 1498 152 840 8L 865 80 880 87 845 86
GT 1654 - 870 - 883 - 916 - 836 -

P 0.04* - 0.23 - 0.93 - 0.09 - 076 -

1001G>A GG 1426 153 847 82 81 80 881 87 850 86
GA 1847 148 80 80 893 81 913 86 823 86

p 073 094 047 010 028 095 007 011 037 096

100sT>C .. 1233 142 85 79 905 80 895 81 885 79
1c 1609 153 840 82 862 80 888 87 833 86

o 062 049 002* 086 016 051 029 068 002 042

*

1009T>G ~ TT 1608 151 849 80 870 80 892 86 843 84
TG 870 161 840 89 870 85 870 9% 840 95

p 08 077 062 003* 08 028 021 001** 022 009

1041A>T  AA 1426 151 847 8. 8.1 80 881 86 850 85
AT 1847 164 850 85 893 83 913 94 823 93

p 073 065 047 064 028 056 007 012 037 0.12

1057G>A GG 1530 153 846 82 857 80 886 87 843 86
GA 1568 148 83 80 903 81  90.0 86 840 86

p 040 094 089 010 025 095 060 011 052 096

1070G>A GG 2149 146 905 78 895 77 935 81 910 80
GA 1406 157 835 84 8.4 83 880 91 827 90

p 08 059 062 031 08 08 021 077 022 060

1078A>G  AA 1582 151 848 80 871 79 900 86 833 85

AG 1492 166  84.8 97  86.8 9  87.8 105 854 102

p 064 08 035 080 039 054 0.09 0.37 0.48 0.69

1097C>A CC 1416 148 850 82 864 81 9038 86 86.2 85
CA 1761 160 845 80  88.0 79 857 88 80.7 86

p 037 008 09 063 08 077 0.69 0.02* 0.90 0.88

1 SNP noktalart KX032517.1 (NCBI accession number)’e gére verilmistir.
*p<0.05; H: Honamlz; K: Kil.
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4.4.6.2. IGF-1 SNP’lerin fenotipik 6zellikler iizerine etkisi

Yukaridaki model kullanilarak yapilan istatistik analizlerde IGF-1"de 3 tane SNP
bulunmustur. Bu SNP’lere ait her bir genotipin ortalamalar1 arasindaki farkin istatistik
onem dereceleri (p) Cizelge 4.10°da verilmistir. Yapilan analizler sonucunda sadece
5752. SNP (5752G>C) bakimindan Honamli irkinda go6giis ¢evresi (p=0.03) ve viicut
uzunlugu (p=0.03) fenotipik ozelliklerinde 6nemli farkliliklar bulunmustur. Bu SNP
bakimindan GC genotipine sahip kegilerin GG genotipine gore daha yiiksek gogiis ¢evresi
ve viicut uzunluguna sahip oldugu ortaya koyulmustur. IGF gen bolgesinde tespit edilen
diger SNP’lere ait genotipler bakimindan ortalamalar arasinda herhangi bir 6nemli fark
bulunmamustir (Cizelge 4.12).

Cizelge 4.12. IGF-I icin elde edilen SNP’ler bakimindan genotiplere ait ortalamalar ve
SNP’lerin tizerinde durulan fenotipik 6zellikler ile iliskisi

Cidago Sagn Gogiis Viicut
GCAA (9) Yiiksekligi Yiiksekligi Cevresi Uzunlugu
(cm) (cm) (cm) (cm)
SNP!? Genotip H K H K H K H K H K

GG 1486 1536 86.7 826 87.7 828 915 902 86.1 8538

5750G>C GC 2138 1612 952 805 95.0 787 107.7 87.0 106.0 86.6

cc -~ 1523 -~ 760 790 - 850 - 850
o 028 054 038 073 010 020 003* 083 003* 042
CC 1678 1601 8885 816 894 810 964 892 916 87.6
cT - 1446 . 760 - 740 - 795 - 775
5778C>T TT 1597 9300 - 940 920 - 90 -
b 037 047 037 079 024 041 079 061 039 060
CC 1789 15414 9256 79.2 92.00 79.0 98.00 863 9622 844
. CT 1461 16908 8300 857 8580 845 9280 945 8380 932

TT - 1510 - 790 - 740 - 78.0 - 77.0
p 0.21 040 068 059 091 079 0.62 043 022 0.16

1 SNP noktalart HQ731040.1 (NCBI accession number)’e gore verilmistir.
*p<0.05; H: Honaml; K: Kil.

Kecilerde IGF-I’in fenotipik ozellikler ile iligskisini ortaya koymaya yonelik
calismalarin birgogu PCR-RFLP yontemi kullanilarak gerceklestirilmis ve sadece bir
SNP bolgesi iizerinde durulmustur. Mehmet Akif Ersoy Universitesi’nde yiiriitiilen bir
yiiksek lisans tez ¢alismasinda Haelll enzimi kullanilarak IGF-1"deki 5752G>C
SNP’indeki polimorfizmler belirlenmis olup ilgili polimorfizmin, her iki irkta da 90, 120,
180 ve 365 giinliik canli agirlik ve viicut Olgiileri gibi biiytime 6zellikleri tizerine etkisi
istatistiksel olarak 6nemsiz bulunmustur (Zeytiinlii 2015). Zhang vd. (2008) tarafindan
Cin’de yetistirilen Nanjiyang Huan ke¢i irkinda yapilan arastirmada 1GF-1"deki
5752G>C SNP’inin dogum agirligi, canli agirlik ve viicut uzunlugu ile yiiksek iligkili
oldugu bildirilmistir. Cin’de yetistirilen Sanen kegilerinde yiiriitiilen bir ¢alismada ise
IGF-I’deki 5752G>C SNP’inin viicut uzunlugu ve gogiis ¢evresi uzunluk Olgiileri ile
yiiksek iligkili oldugu ve ayrica siit verim ozellikleri ile de alakali oldugu bildirilmistir
(Deng vd. 2010). Endonezya’nin Kejobong kegi irkinda yapilan arastirmada 1GF-1"deki
5752G>C SNP’inin canli agirlik ve viicut uzunluk olgiileri ile yiiksek iligkili oldugu
bildirilmistir (Lestari vd. 2020). Yiritiilen bu doktora tez ¢alismasinda da IGF-1’deki
5752G>C SNP bakimindan Honamli irkinda g6giis ¢evresi (p=0.03) ve viicut uzunlugu
(p=0.03) bakimindan 6nemli farkliliklar bulunmustur.
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4.4.6.3. LEP SNP’lerin fenotipik o6zellikler iizerine etkisi

Yukaridaki model kullanilarak yapilan istatistik analizlerde LEP’de 6 tane SNP
bulunmustur. Bu SNP’lere ait her bir genotipin ortalamalar1 arasindaki farkin istatistik
onem dereceleri (p) Cizelge 4.13’te verilmistir. Yapilan analizler sonucunda;

1084. SNP (1084G>A) Honamli ve Kil irkinda GCAA (sirasiyla p=0.03, p=0.04)
fenotipik ozelliginde 6nemli farkliliklar bulunmustur. Bu SNP her iki irkda da GA
genotipine sahip kegilerin GG genotipine gore daha yiiksek giinliik canli agirlik artigina
sahip oldugu tespit edilmistir. Ayrica Honamli irkinda cidago uzunlugu (p=0.02)
fenotipik Ozelliginde ©nemli farkliliklar bulunmustur. Bu SNP bakimindan GA
genotipine sahip kecilerin GG genotipine gére daha yiiksek cidago uzunluguna sahip
oldugu tespit edilmistir.

1224. SNP (1224C>A) sadece Kil irkinda gogiis ¢evresi (p=0.01) ve viicut
uzunlugu (p=0.05) fenotipik 6zelliklerinde 6nemli farkliliklar bulunmustur. Bu SNP
bakimindan CA genotipine sahip kecilerin CC genotipine gore daha yiiksek gogiis ¢evresi
ve viicut uzunluguna sahip oldugu tespit edilmistir. LEP gen bolgesinde tespit edilen
diger SNP’lere ait genotipler bakimindan ortalamalar arasinda herhangi bir 6nemli fark
bulunmamustir (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13. LEP i¢in elde edilen SNP’ler bakimimdan genotiplere ait ortalamalar ve
SNP’lerin lizerinde durulan fenotipik 6zellikler ile iliskisi

Cidago Sagn Gogiis Viicut
GCAA (9) Yiiksekligi  Yiiksekligi Cevresi Uzunlugu
(cm) (cm) (cm) (cm)
SNP Genotip  H K H K H K H K H K
1021G>A GG 158 1515 86 827 87 813 91 884 87 86.6
GA - 1594 - 826 - 8138 - 88.7 - 880
P - 012 - 092 - 0.66 - 0.78 - 048
1075G>A GG 162 151.6 85 821 87 817 92 88.1 87 865

GA 145 160.4 88 835 89 822 90 89.2 86 884

p 066 019 017 098 025 097 0.78 0.96 0.60 0.90

1084G>A GG 142 1511 82 819 8 810 83 87.7 88 864
GA 187 168.7 92 855 93 837 92 91.7 98 90.2

p 0.03* 0.04* 0.02¢ 080 0.20 0.82 0.13 0.65 0.20 0.78

1113G>A GG 149 1481 85 827 87 81.0 96 884 91  86.7
GA 165 158.7 86 826 88 819 88 88.6 84 875

p 09 024 100 082 086 0.65 0.45 046 052 0.87

1123G>A GG 162 149.6 84 824 86 806 93 87.3 88  86.0
GA 154 160.6 88 830 89 826 93 90.0 84 885

p 083 014 031 066 046 0.7/ 0.98 0.78 098 0.77

1224C>A cC 140 162.1 80 945 84 880 89 104.5 83 1025
CA 172 154.0 90 81.2 90 80.8 93 86.7 90 854

p 006 082 026 007 066 045 070 0.01** 0.54 0.05*

1 SNP noktalar1 JQ739233.1 (NCBI accession number)’e gore verilmistir.
*p<0.05; H: Honamli; K: Kil.

Kegilerde LEP’in fenotipik 6zellikler ile iligkisini ortaya koymaya yonelik az
sayida caligmaya rastlanilmis olup bu calismalarin birgogu PCR-RFLP yontemi
kullanilarak gerceklestirilmis ve sadece bir SNP bolgesi tizerinde durulmustur. Honamli
ve Kil kegilerinde LEP’in sadece PCR-RFLP ile ¢alisildigi bir arastirmada bu gen
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bakimindan tespit edilen polimorfizmlerin dogum agirligi, viicut uzunlugu ve canli agirlik
Ozellikleri ile iligkili olmadig1 bildirilmistir (Korkmaz Agaoglu vd. 2019). Wang vd.
(2015) tarafindan Cin’de yetistirilen 5 farkli kegi irkinda yapilan aragtirmada alt1 adet
SNP tespit edilmis olup bu polimorfizmlerin LEP’in biiylime 6zellikleri (dogum agirligi,
canlt agirligi ve viicut uzunlugu) ile iliskili oldugu ve bu ozellikler igin belirleyici bir
marker olabilecegi bildirilmistir.

Yiiriitiilen bu tez ¢alismasinda elde edilen en 6enmli sonuglardan bir tanesi LEP
genindeki 1084G>A SNP’inin hem Honamli hem de Kil kegilerinde GCAA ile iligkili
olarak bulunmasidir. Dolayisiyla bu SNP bdlgesinin canli agirlik ile alakali yapilacak
olan seleksiyon programlarinda marker olarak kullanilmasi dnerilebilir.

4.4.6.4. POU1F1 SNP’lerin fenotipik ozellikler iizerine etkisi

Yukaridaki model kullanilarak yapilan istatistik analizlerde POU1F1’de 6 tane
SNP bulunmustur. Bu SNP’lere ait her bir genotipin ortalamalar1 arasindaki farkin
istatistik onem dereceleri (p) Cizelge 4.14’te verilmistir. Yapilan analizler sonucunda;

723. SNP (723T>G) sadece Honamli irkinda GCAA (p=0.02) fenotipik
ozelliginde onemli farklilik bulunmustur. Bu SNP bakimindan TG genotipine sahip
kegilerin TT genotipine gore daha yiiksek giinliik canli agirlik artigina sahip oldugu tespit
edilmistir.

837. SNP (837T>C) sadece Honamli irkinda GCAA (p=0.02) fenotipik
ozelliginde onemli farklilik bulunmustur. Bu SNP bakimindan TC genotipine sahip
kegilerin TT genotipine gore daha yiiksek giinliik canli agirlik artigina sahip oldugu tespit
edilmistir. POU1F1gen bolgesinde tespit edilen diger SNP’lere ait genotipler bakimindan
ortalamalar arasinda herhangi bir 6nemli fark bulunmamistir (Cizelge 4.14).
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Cizelge 4.14. POU1F1 i¢in elde edilen SNP’ler bakimindan genotiplere ait ortalamalar
ve SNP’lerin {izerinde durulan fenotipik 6zellikler ile iligkisi

Cidago Sagri Gogiis Viicut
GCAA (g) Yiiksekligi Yiiksekligi  Cevresi Uzunlugu
(cm) (cm) (cm) (cm)
SNP!? Genotip H K H K H K H K H K
682G>T GG 163 154 83 83 86 81 86 87 82 89

GT 153 155 90 81 91 80 99 84 95 84
p 069 094 020 0.74 040 0.75 036 054 0.77 091

723T>G TT 159 154 86 82 88 80 93 86 88 85
TG 162 158 86 85 87 83 82 92 77 90

GG - 152 - 79 - 81 - 90 - 85

p 0.02* 025 048 027 055 0.63 030 080 039 0.58

837T>C TT 157 153 84 81 87 80 87 84 83 86

TC 165 158 89 87 90 84 101 93 97 93
p 0.02* 075 009 038 037 051 010 0.38 0.09 0.24

896C>T cCc 159 153 86 83 87 82 91 87 87 89
CT - 160 = 77 - 78 - 81 - 82

p - 044 - 0.46 - 043 - 092 - 094

9127>C TT 159 153 86 83 87 82 91 87 87 89
TC - 160 - 7 - 78 - 81 - 82

p - 046 - 046 - 043 - 092 - 094

986T>C TT 159 155 85 82 87 81 92 88 87 87

TC 163 133 8 79 89 80 8 8 79 80
p_ 0.02x 009 048 0.74 055 041 030 0.69 039 0.83

1 SNP noktalar1 Zhu vd. (2019)’e gore verilmistir.
*p<0.05; H: Honaml1; K: Kil.

Kecilerde POU1F1’in fenotipik 6zellikler ile iliskisini ortaya koymaya yonelik az
sayida caligmaya rastlanilmis olup bu calismalarin birgogu PCR-RFLP yontemi
kullanilarak gergeklestirilmis ve sadece bir SNP bolgesi iizerinde durulmustur. Ege
Universitesi’nde yiiriitiilen bir doktora tez ¢alismasinda PCR-RFLP ve DNA dizi analiz
yontemleri  kullanilarak POU1F1’deki polimorfizmler belirlenmis olup ilgili
polimorfizler ile laktasyon siit verimi, dogumda oglak sayis1 ve oglak dogum agirlig:
ozellikleri arasinda 6nemli iligki bulunmustur (Isik 2016). Honamli ve Kil kegilerinde
POU1F1’in sadece PCR-RFLP ile ¢alisildig1 bir arastirmada bu gen bakimindan tespit
edilen polimorfizmlerin dogum agirligi, viicut uzunlugu ve canl agirhik 6zellikleri ile
iliskili olmadigr bildirilmistir (Korkmaz Agaoglu vd. 2019).

Cin’de yetistirilen Kagmir kecilerinde yiiriitiilen bir calismada (Zhu vd. 2019)
POU1F1’deki SNP’lerin viicut yiiksekligi, viicut agirligi, viicut uzunlugu, kalga
yiiksekligi, gogiis cevresi, gogis derinligi, gogiis genisligi ve kalca genisligi ozellikleri
ile iligkili olup olmadig1 arastirilmistir. Sonug olarak 682G>T SNP’inin viicut yiiksekligi,
viicut uzunlugu, kalga yiiksekligi, gogiis cevresi ve gogiis genisligi ile alakali oldugunu,
723T>G SNP’inin kalga genisligi, viicut uzunlugu ve gogiis ¢evresi ile alakali oldugunu,
837T>C SNP’inin kalca yiiksekligi, gégiis cevresi, gégiis derinligi, gogiis genisligi ve
viicut uzunlugu ile iliskili oldugunu bildirmislerdir. Bu doktora tez ¢caligsmasi kapsaminda
da 723T>G ve 837T>C SNP’lerinin GCAA ile alakali oldugu tespit edilmistir.
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4.4.6.5. MSTN SNP’lerin fenotipik 6zellikler iizerine etkisi

Yukaridaki model kullanilarak yapilan istatistik analizlerde MSTN’de 6 tane SNP
bulunmustur. Bu SNP’lere ait her bir genotipin ortalamalar1 arasindaki farkin istatistik
onem dereceleri (p) Cizelge 4.15’te verilmistir. Yapilan analizler sonucunda; Honamli ve
Kil kegi irkinda MSTN’de tespit edilen SNP’lere ait genotipler bakimindan ortalamalar
arasinda herhangi bir 6nemli fark bulunmamustir (Cizelge 4.15).

Cizelge 4.15. MSTN igin elde edilen SNP’ler bakimindan genotiplere ait ortalamalar ve
SNP’lerin tizerinde durulan fenotipik 6zellikler ile iliskisi

Cidago Sagri Gogiis Viicut

GCAA (9) Yiiksekligi  Yiiksekligi Cevresi Uzunlugu

(cm) (cm) (cm) (cm)

SNP Genotip H K H K H K H K H K
330 G>A GG 1584 1531 86.3 836 875 822 920 912 835 878

GA 1516 1487 858 79.0 865 79.0 895 83.0 902 820
p 05 055 086 0.77 098 073 032 098 009 0.88

440 G>A GG 1726 154.6 89.6 80.7 90.3 80.5 91.0 877 856 84.0
GA 1444 1481 838 843 850 823 90.6 90.3 87.6  89.0

p 099 0.09 047 0.77 043 0.27 0.39 055 0.75 0.65

501 G>A GG 1726 151.3 89.6 828 90.3 818 91.0 89.5 85.6 86.3
GA 1444 1548 838 79.0 850 78.0 90.6 85.0 87.6 85.0

p 099 0.67 047 062 043 049 0.39 021 0.75 0.11

513 G>T GG 1726 154.6 89.6 80.7 90.3 80.5 91.0 87.7 856 84.0
GT 1444 1481 83.8 843 85.0 823 90.6 90.3 87.6 89.0

p 099 0.09 047 0.77 043 0.27 0.39 055 0.75 0.65

526 A>T AA 1726 1546 89.6 80.7 90.3 805 91.0 87.7 85.6 84.0
AT 1444 1481 838 843 85.0 823 90.6 90.3 87.6 89.0

p 099 0.09 047 051 043 049 0.39 021 075 011

527 G>C GG 1726 1546 89.6 80.7 90.3 80.5 91.0 87.7 856 84.0
GC 1444 1481 838 843 850 823 90.6 90.3 87.6 89.0

p 099 0.09 047 051 043 049 0.39 021 075 011

547 G>A GG 164.1 151.3 875 828 881 818 91.6 89.5 86.8 86.3
GA 1277 1548 815 79.0 835 78.0 88.0 85.0 87.0 85.0

p 0.32 0.67 058 0.62 050 0.49 0.66 021 049 011

638 C>T CC 159.2 1547 88.0 80.4 886 80.0 90.0 87.2 87.0 842
CT 1479 1448 826 87.0 843 845 92.0 930 86.6 91.0

p 039 021 050 046 0.63 0.38 0.21 024 049 034

1 SNP noktalar1 DQ167575.2 (NCBI accession number)’e gore verilmistir.

Kegilerde MSTN’nin fenotipik 6zellikler ile iligkisini ortaya koymaya yonelik az
sayida caligmaya rastlanilmis olup bu calismalarin birgogu PCR-RFLP yontemi
kullanilarak gerceklestirilmis ve sadece bir SNP bolgesi tizerinde durulmustur. Honamli
ve Kil kegilerinde MSTN’nin sadece PCR-RFLP ile ¢aligildigi bir arastirmada bu gen
bakimindan tespit edilen polimorfizmlerin dogum agirligi, viicut uzunlugu ve canli agirlik
ozellikleri ile iligkili olmadig bildirilmistir (Korkmaz Agaoglu vd. 2019). Bi vd. (2020)
tarafindan Cin’de yetistirilen Kasmir kecilerinde yapilan arastirmada MSTN’nin gogiis
derinligi ile yiiksek seviyede iliskili oldugu ve bu 6zellikler i¢in belirleyici bir marker
olabilecegi bildirilmistir. Boer kegilerinde yapilan bir calismada (Zhang vd. 2012) da yine
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iki adet SNP belirlenmis olup MSTN’nin dogum, 90. giin ve 300. giin canl1 agiliklariyla
ve viicut uzunlugu ile kuvvetli iligkili oldugu bildirilmistir. Zhang vd. (2013) tarafindan
Cin’de yetistirilen Boer ve Anhui kegilerinde yiiriitiilen bir ¢alismada 2 adet SNP
(197G>A ve 345A>T) tespit edilmis olup MSTN’deki bu varyasyonlarin canli agirlik,
viicut uzunlugu ve viicut yiiksekligi 6zellikleri ile iligkli oldugu tespit edilmistir. Sunulan
bu doktora tez ¢calismasinda ise MSTN’de tespit edilen 8 SNP’ten hig birisi herhangi bir
fenotipik 6zellik ile iligkili bulunamamastir.
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5. SONUC

Kegilerin evcillestirilmesine dair en eski kanitlar, Anadolu (Tiirkiye)’nun da
icinde yer aldig1 Mezopotamya bolgelerinde bulunmustur. Asya ile Avrupa'nin kesisim
noktasindaki cografi konumu nedeniyle ve bu iki kita arasindaki koprii vazifesi sebebiyle
Anadolu, tarih Oncesi ¢aglardan beri birgok medeniyete ev sahipligi yapmistir. Bu
bolgelerde kesfedilen birka¢ Neolitik insan yerlesiminden elde edilen veriler, buranin
ozellikle keciler ve koyunlar olmak iizere bir¢ok evcil hayvan i¢in Onemli bir
evcillestirme merkezi oldugunu giiclii bir sekilde gostermektedir. Simdiye kadar yapilan
arkeolojik ve molekiiler temelli g¢alismalar, sigir, domuz, koyun ve kegilerin
evcillestirilmesinde Anadolu’nun ¢ok 6nemli oldugunu ve bu iki tiiriin Anadolu
tizerinden Avrupa’ya yayildigini bildirmektedir (Zeder 2008). Evcillestirme tarihinde
onemli bir yeri olan Tirkiye’nin yerli ke¢i irklarindan olan Honamli1 ve Kil kegilerinde
molekiiler temelli yapilan ¢aligsma sayisi oldukga azdir. Bu yiizden Tiirkiye’de yetistirilen
yerli ¢iftlik hayvanlarinin arastirilmasi biiylik 6nem arz etmektedir.

Yapilan tez ¢alismasi, Tiirkiye’ de endemik bir 1irk olan ve sadece Teke Y 6resi’nde
yetistirilen Honamli Keci 1rki ile Tiirkiye’de %98 oraninda yetistiriciligi yapilan Kil keci
irkinin bitylime 6zelligi ile alakali GH, IGF-I, POU1F1, LEP ve MSTN genlerinin
polimorfizmleri (SNP) DNA dizi analizi yontemi ile belirlenmeye ¢alisilmis ve genetik
cesitlilik analizlerinin yapilmistir. Bu genlerde tespit edilen SNP’lerin ve biiyiime ile akali
fenotipik ozelliklere (gogiis cevresi, sagr yiiksekligi, canli agirlik, viicut uzunlugu ve
cidago yiiksekligi) etkilerinin olup olmadig arastirilmistir. Yiiriitiilen bu tez kapsaminda
elde edilen temel sonuglar asagidaki gibidir:

1) Tiirkiye yerli kegi popiilasyonlarindan olan Honamli ve Kil kegilerinde GH1, IGF-I,
LEP, POU1F1 ve MSTN genlerinin dizilenmesi sonucunda, Honamli
poptilasyonlarinda GH1, IGF-I, LEP, POU1F1 ve MSTN i¢in sirastyla 13, 3, 5,4 ve 8
polimorfik bodlge, Kil popiilasyonlarinda ise sirasiyla 13, 3, 6, 6 ve 8 polimorfik bolge
(S) tespit edilmistir. Bu polimorfik bolgeler temelinde Honamli popiilasyonlarinda
GHL1, IGF-I, LEP, POU1F1 ve MSTN igin sirasiyla 11, 5, 9, 6 ve 6 farkli haplotip, Kil
popiilasyonlarinda ise sirasiyla 13, 6, 8, 9 ve 4 farkli haplotip tespit edilmistir (Cizelge
4.7).

2) Honamli ve Kil kegilerinde genetik gesitliligin degerlendirilebilmesi igin haplotip
cesitliligi (Hd) ve niikleotit ¢esitliligi (n) parametreleri tahmin edilmistir. Haplotip
cesitliligi bakimindan Honamli kegilerinde en yiiksek varyasyon (0.01440.002)
GH1’de goriilirken en diisiik varyasyon ise (0.003+0.001) IGF-I ve POU1F1’de
goriilmiistiir. Kil kecilerinde ise en yiiksek haplotip ¢esitliligi GH1 i¢in 0.967+0.036
olarak tespit edilirken en diisiik haplotip cesitliligi ise MSTN igin 0.714+0.1810larak
tespit edilmistir (Cizelge 4.7).

3) Popiilasyondaki gesitliligin yapilan pozitif ya da negatif bir seleksiyondan m1 yoksa
rastgele mi oldugunun test edilmesi i¢in ndtralite testleri yapilmistir. Honaml
kecilerinde en yliksek Tajimanin D degeri LEP i¢in 1.909 olarak hesaplanirken en
diisik Tajima'nmin D degeri ise POULF1 i¢in 0.216 olarak hesaplanmistir. Kil
kecilerinde ise en yiiksek Tajima'nin D degeri LEP i¢in 1.592 olarak hesaplanirken en
diisiik Tajima'nin D degeri ise GH1 i¢in -0.279 olarak hesaplanmigtir. Honaml1 ve Kil
poplilasyonlar birlikte degerlendirildiginde tiim genler i¢in pozitif Tajima D degeri
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elde edilmistir. Bu durum Korkuteli ve Elmali bolgelerinde yetistirilen Honamli ve Kil
popiilasyonlarinda heterozigotluk degerinin yiiksek oldugunu ve beklenenden yiiksek
haplotip sayisinin elde edildigini gostermektedir (Cizelge 4.7).

4) Honaml1 ve Kil kegisi popiilasyonlarinin birbirinden genetik olarak ne kadar
farklilastigin1 ortaya koymak amaciyla yapilan analizler sonucunda, genetik
farklilagma degeri (Gst) bakimindan en yiiksek (0.0290) deger LEP i¢in hesaplanirken
en diisik (-0.0058) deger POULF1 i¢in hesaplanmistir. Popiilasyonlar arasindaki
ikiserli genetik farklilagsma katsayis1 (Fst) ise en yiiksek (0.0658) deger LEP icin
hesaplanirken en diisiik (0.0008) deger POU1F1 icin hesaplanmistir. Gen akis (Nm)
degeri 3.51 (LEP) ile 260.88 (POU1F1) arasinda degismektedir. Her ne kadar genetik
uzaklik (GU) ve genetik benzerlik (GB) degerleri tiim genler i¢in birbirine ¢ok yakin
tahmin edilmis olsa da en yiiksek genetik uzaklik degeri (0.0207) MSTN ig¢in
hesaplanmistir. Yapilan analizler sonucunda hesaplanan tiim degerler bakimindan da
popiilasyonlar arasinda genetik farklilik olmadigi ve genetik olarak Honamli ve Kil
poplilasyonlarinin birbirlerine ¢ok fazla benzerlik gosterdigi ortaya koyulmustur
(Cizelge 4.8).

5) Honamli ve Kil kegi popiilasyonlarinda iizerinde durulan gen boélgeleri bakimindan
genetik varyasyonun kaynaginin tespit edilmesi amaciyla yapilan AMOVA analiz
sonucunda var olan genetik varyasyonun 0 ila %6.67’sinin tizerinde durulan Honaml
ve Kil keci popiilasyonlarinin farkli olmasindan, %93,33 ila %100’iniin ise
popiilasyon i¢i bireylerin birbirlerinden genetik olarak farkli olmasindan
kaynaklandig goriilmiistiir(Cizelge 4.9).

6) Honamli ve Kil kegilerinde, tizerinde durulan GH1, IGF-1, POU, LEP ve MSTN DNA
dizi analizi yontemiyle dizilenmis ve bu gen bdlgelerinde var olan SNP’ler tespit
edilmistir. Yapilan DNA dizi analizi sonucunda GH1’de 14 SNP, IGF-I’de 3 SNP,
POU1F1’de 6 SNP, LEP’te 6 SNP ve MSTN’de 6 SNP tespit edilmistir.

7) Uzerinde durulan gen bélgelerinde tespit edilen SNP’lerin bilyiime dzelligiyle alakali
fenotipik degerler (GCAA, cidago yiiksekligi, sagr yiiksekligi, viicut uzunlugu ve
gogiis cevresi) ile alakali olup olmadiginin belirlenmesi i¢in Genel Lineer Model
kullanilarak analizler yapilmis ve bu analizler sonucunda asagidaki sonuglar
bulunmustur:

e GHY’deki 966 G>T’nin GCAA, 1005T>C ve 1009T>G’nin Cidago yiiksekligi,
927G>A ve 934G>A’nin sagrn yiiksekligi, 934G>A, 1009T>G ve 1097C>A’nin gogiis
gevresi, 934G>A, 1005T>C, 1009T>G ve 1097C>A’nin ise viicut uzunlugu ile iligkili
oldugu (Cizelge 4.11),

e IGF-I’deki 5752 G>C’nin hem gogiis ¢evresi hem de viicut uzunlugu ile iliskili oldugu
(Cizelge 4.12),

e LEP’teki 1084 G>A’nin hem GCAA hem de cidago yiiksekligi ile ve 1224 C>A’nin
gogiis cevresi hem de viicut uzunlugu ile iliskili oldugu (Cizelge 4.13),

e POUI1F1’deki 723 T>G, 837 T>C ve 986 T>C’nin GCAA ile iliskili oldugu(Cizelge
4.14),

e MSTN’deki tespit edilen SNP’leri herhangi bir fenotipik deger ile iliskili olmadi tespit
edilmistir (Cizelge 4.15).
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Tiirkiye yerli kegi popiilasyonlarinin koruma ve islah ¢alismalart Tarim ve Orman
Bakanligt TAGEM tarafindan "Halk Elinde Kiigiikbas Hayvan Islah1 Ulkesel Projesi"
baslatilmigtir. Yapilan ve yapilacak olan 1slah ¢aligmalari irklarin genetik yapilarinin
tanimlanmasi ile hayvanlarin genetik yapilari hakkinda daha ayrintili bilgilere sahip
olunacaktir. Bu nokta itibariyle, Tiirkiye yerli ke¢i popiilasyonlarindaki genetik
cesitliligin tanimlanmas1 programlarmin gelistirilmesi i¢in son derece Onemlidir.
Arastirma sonucunda elde edilen verilere gore Tirkiye yerli keci irklarindan olan
Honamli ve Kil kegilerinin biiylime o6zellikleri ile ilgili olarak 6nemli sonuglara
ulagilmistir. Elde edilen bu sonuglarin kegilerde yapilacak olas1 seleksiyon ve genomik
1slah ¢alismalarina katki saglayacagi asikardir.

Arkeolojik veriler ile molekiiler genetik ¢iktilar birlikte degerlendirildiginde koyun,
keci, sigir, domuz gibi ¢iftlik hayvanlarinin ilk defa evcillestirildikleri bolge olarak
bildirilen Anadolu’nun da iginde yer aldig1 bolge olduk¢a 6nemli bir pozisyonda
bulunmaktadir ve bu bélgede yetistirilen ¢iftlik hayvanlari gentipleri agisindan ¢ok
degerlidir. Bu tez calismasi kapsaminda bu degerli genotiplerden Honamli ve Kil
kegilerinin materyal olarak kullanilmasi ¢alismanin 6zgiinliiglinii arttirmaktadir.
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8. EKLER

EK-1. Tarim ve Orman Bakanhg izin belgesi

T:C:
TARIM VE ORMAN BAKANLIGI
Tarimsal Aragtirmalar ve Politikalar Genel Miidiirlaga

Sayr  :E-92190712-604.01.01-1589198 03.06.2021
Konu :Antalya- Yayn izni

AKDENIZ UNIVERSITESI REKTORLUGUNE
(Ziraat Fakiiltesi Dekanlig1)
(Dog¢. Dr. Hasan MEYDAN)

Ilgi : Do¢. Dr. Hasan MEYDAN'"1n 01.06.2021 tarihli ve 43202761 sayil yazisi.

Ilgi yaz1 incelenmis olup, "Halk Elinde Hayvan Islahi Ulkesel Projesi" kapsaminda Antalya ilinde
yuritilen Honamli-I (07HON2011-I), Honamli-II (07HON2017-1T) ve Kil Kegisi-I (07KIL2011-1)
siiritlerinden Ogretim Gorevlisi Onur VURAL'in doktora tezi olan "Tiirkiye'deki Honamh ve Kil
Kecilerinin Et Verim ve Kalitesi Yoniinden Molekiiler Diizeyde Tanimlanmasi™ i¢in kan orneklerinin
alinmas: talep edilmektedir.

Hayvan sahiplerinden ve Do¢. Dr. Taki KARSLI'dan yazihi izin alinmasi ve s6z konusu
¢alismanin bashgi alunda, hayvan materyalinin Halk Elinde Kiiciikbas Hayvan Islahi Ulkesel
Projelerinden saglandiginin belirtilmesi, tesekkiir kisminda Bakanhigimiza atifta bulunulmasi, ¢alisma
¢iktilarinin bir niishasimin Genel Mudiirliguimiize gonderilmesi kosulu ile izin verilmigtir.

Bilgilerinize rica ederim.

Ihsan ASLAN
Bakana.
Genel Midiir Yardimcist
Bu belge, giivenli elektronik imza ile imzalanmagtir.

Dogrulama Kodu: 661422A0-B78341C5-8496-06AC22804B86 Dogzrulama Adresi: https=//www.turkiye.gov.tr'tanm-cbys
Universiteler Mah. Dumlupinar Bulvan, Eskischir Yolu 10. Km, 06800 Bilgi igin:ifan GONGOR @
Cankaya’Ankara Mithendis ?

Tel: (0312) 307 60 00 Faks: Telefon No:(312) 307 61 37 3

http-//www.tanm 2ov i TAGEM  tagem@ gthb hsOl kep.tr
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EK-2. Kil kecilerinde halk elinde 1slah projesinin izin dilekcesi

04.06.2021
Akdeniz Universitesi, Ziraat Fakiiltesi

Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii

Sn. Dog. Dr. Hasan Meydan

Tarim ve Orman Bakanhgi, Tanmsal Aragtirmalar ve Politikalar Genel Miidiirligi
koordinatdrliigiinde “Halk Elinde Kiigiikbag Hayvan Islaln™ projesi kapsaminda Antalya ilinde
yilriitiilen ve proje liderligini yaptigim Kil Kegisinin Halk Elinde Islahi (07KIL2011-01) alt
projesi kapsamindaki hayvanlardan, doktora ogrenciniz Onur VURAL'm “Tiirkiye 'deki
Honamli ve Kil Kegilerin Et Verimi ve Kalitesi Yoniinden Molekiiler Diizeyde Tammlanmast™
baslikhi doktora tez galiymasinda kullanilmak {izere kan Ornegi alinmasinda tarafimica bir

sakinca yoktur.

Proje Lideri
Dog. Dr. Taki KARSLI
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EK-3. Yerel etik kurul belgesi

T:C
AKDENIZ UNiVERSITESI
Deney Hayvanlar: Uygulama ve Arastirma
Merkezi
Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu /L@ /0(. 12022

Sayr :B.30.2.AKD.0.05.07.00/ /
Konu : Etik Kurul Karar1 Hak.

Sayin
Dog¢.Dr.Hasan MEYDAN
Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi
Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii, Hayvansal Biyoteknoloji

Degerlendirilmek iizere Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulumuza bagvuruda
bulundugunuz, “Honamli ve Kil Kegilerinin Et Verimi Yoniinden Molekiiler Diizeyde
Tammlanmasi™ adl aragtirma projeniz ile ilgili olarak alinan kurul karar1 ekte sunulmustur.

Calimamz tamamlandiktan sonra http://akhadyek.akdeniz.edu.tr/proje-sonuc-bildirimi
adresinde bulunan linkten projenizin sonug raporunun tarafimiza génderilmesi konusunuda
bilgilerinizi ve geregini rica ederim.

Prof.Dr. Nazmi YARAS
Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu
Bagkani

Eki: Kurul Karari

Not:Deney hayvani kullanimi planlanmasi ve fiyatlandirma igin Deney Hayvanlari Uygulama ve Arastirma Merkezi
ile iletisime gegilmesi gerekmektedir. (0 242 227 44 00 ~Dahili:3880 veya 3882)

Adres  : Dumlupmar Bulvari, Kampiis 07070 ANTALYA
Tel :(242) 249 69 54

Faks :1(242) 249 69 03

e-posta  : akhadyek@akdeniz.edu.tr
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EK-3 devamu. Yerel etik kurul belgesi

1.0
AKDENIZ ONIVERSITES]
Demey Hayvmsdan Uygulama ve Armptirms Meorkes
Mayvan Mz Yerd Lok Kerwhe
KARAR
o | Akdeniz Universitesi Dency Hayvanlan Uygulama ve Aragtima
5'; ETIK KURULUN ADI Merkezi Hayvan Deneyleri Yerel Edk Kurubu
g : ACIK ADRESI: Akdeniz U:imlmi Tip Fakaitesi Dekanligy Morfoloji Binasi A Blok
2= . 1. Kat No: A1.05 Kampls ANTALYA
%3 TELEFON 0(242) 249 69 $4
E® FAKS 0 (242) 249 69 03
E-POSTA skhadyedakdeniz.odut
SORUMLU ARASTIRMACH

UNVANUADUSOYADE | P05 DrHasan MEYDAN

AR:SCI;I.?:!&NIN Honam ve Kil Kegilerinin Et Verimi Yantnden Molcktler Dazeyde Tanunlanmas:
BASVURU FORMU 1D/ =

‘ PROTOKOL NO 1433202206008
L Calymasiresi _Denck tird o Denek Saymi ¥ Denek Cinsiyeti
Iwl Honamb ve Kif Kegisi | A0+40 1‘ Erkek ve Digi
Aragtirma Sonunda
U .hun\ l !D':'“'" Deney protokolingn wygulanmasindan sonra Menazi yapiimayoacakter,
Karar No: 63 | Tarin: 20.06.2022

=
=
:; vmuwmmmmwm.wumhmmwmwmm
; S edildiginden, calignanm yapilmasiun wygun olduguna oy birligi ke karar verildi ancak: calsgmanin yapilabilmesi

= igin, Tanm ve Orman Bakanh'dan izin almmas gerckmektedis,

FrolDr. Naxml YARAS
ok Karwl Baphoam
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