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OZET

YERLi KOYUN IRKLARINDA LCORL GENi POLIMORFiZMLERININ
ARASTIRILMASI

Bir ciftlik hayvan1 degerlendirilirken viicut boyutu en goriiniir ve et verimini en ¢ok
etkileyecek olan etkenlerden bir tanesidir. Koyunlarda viicut biiyiikliigii, bircok gen
bolgesi tarafindan kontrol edildigi diisiiniilen ve 1rklar arasinda degiskenlik gosteren bir
Ozelliktir. Hem insan boyu hem de ¢esitli ¢iftlik hayvanlarinin boy yiiksekligi ile iliskisi
oldugu tespit edilen gen bolgelerinden bir tanesi de LCORL gen boélgesidir. Daha 6nce
yapilan calismalar LCORL gen bdlgesinin koyun tiiriinde de boy yiiksekligi ile

iligkilendirilebilecegini gostermistir.

Bu calismada alt1 farkli yerli koyun irkina ait 170 hayvanda LCORL geni iizerinde
belirlenen iki bdlgenin polimorfizmleri RFLP-PCR yontemi ile incelenmistir. Incelenen
popiilasyonun LCORL-1 gen bolgesi i¢in; Karayaka irkinda heterozigotluk oraninin
sifir oldugu, Morkaraman 1rkinda ise diger irklara gorece daha yiiksek diizeyde bir
heterozigotluk orani goriildiigii, Pirlak, Sakiz, Akkaraman ve Kivircik irklarinda ise
heterozigotluk oranlarinin birbirine yakin ve ¢ok diisik diizeylerde oldugu
belirlenmistir. LCORL-2 olarak belirlenen gen bolgesinde ise aranan SNP ye hig
rastlanilmamis ve popiilasyonun bu SNP acisindan polimorfik yapida olmadigi

gozlemlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Koyun, LCORL, Polimorfizm, RFLP-PCR



SUMMARY

INVESTIGATION OF LCORL GENE POLYMOPHISMS IN NATIVE SHEEP
BREEDS

When evaluating a farm animal, body size is one of the most visible and one of the
factors that will most affect meat yield. Body size in sheep is a trait that is thought to be
controlled by many gene regions and varies between breeds. LCORL gene region is one
of the gene regions that has been found to be associated with both human height and
height of various farm animals. Previous studies have shown that the LCORL gene
region can also be associated with height in sheep.

In this study, polymorphisms of the LCORL gene region in 170 animals belonging to
six different domestic sheep breeds were investigated by RFLP-PCR method. For the
LCORL-1 gene region of the studied population; Heterozygosity rate was zero in
Karayaka breed and higher heterozygosity rate was observed in Morkaraman breed
compared to other breeds. It was determined that the heterozygosity rates of Pirlak,
Sakiz, Akkaraman and Kivircik breeds were close to each other and at very low levels.
In the gene region determined as LCORL-2, the sought SNP was never found and it was

observed that the population was not polymorphic in terms of this SNP.

Keywords: Sheep, LCORL, Polymorphism, RFLP-PCR
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1.GIRIS

Koyun tiirlinlin uygarligin gelisimine paralel olarak evcillestirildigi ve gilinlimiizde
Diinya’ nin biitlin kitalarina etinden, siitiinden, lifinden ve derisinden ayr1 ayri
yararlanilabilen ¢ok degerli bir ¢iftlik hayvani olarak dagildigi goriilmiistiir. Bu
dagilimmn  yayginlagmasinda rol oynayan; koyunun verimsiz otlaklar1 iyi
degerlendirmesi sayesinde beslemesinin, hastalik ve soguga olan dayaniklilig1 sayesinde
ise bakiminin kolay olmasi ve kendisinden elde edilen iiriinlerin degerli olmasi gibi
onemli faktorler olmustur. En erken evcillestirilen hayvanlardan biri olan evcil koyunun
(Ovis Aries) yetistiriciligi Diinya’ da kitalara, iilkelere ve hatta ayni iilkenin farkli
bolgelerine gore farkli dagilimlar gostermistir (Zeder, 2008).

Ulkemizin sahip oldugu gerek cografik yap: gerekse iklim kosullari nedeni ile
ekonomik ve sosyal gelismede hayvancilik sektorii onemli roller iistlenmistir. Koyun
yetistiriciligi ise kirsal kesimde diisiik yatirimla bile istihdam olusturma, yapagi ve
derisi ile sanayiye ham madde saglama, et ve siit gibi onemli protein kaynaklari ile
besin maddesi sunma seklindeki 6zellikleri ile gegmisten gliniimiize hem iilkemizde
hem de diinyada hayvancilik sektoriiniin en 6nemli kollarindan biri olmustur (Sahin ve

Ulutas, 2010).

Diinya genelindeki koyun yetistiriciligi FAOSTAT 2019 wverileri ele alinarak
incelendiginde iiretimde Asya kitas1 % 50’ lik pay1 ile dikkat ¢ekerken Tiirkiye’ nin de
ilk 10 iilke arasinda yer aldig1 gozlenmektedir (int. Kay. 1).

Giderek artan diinya niifusunun beslenme ihtiyaglarinin karsilanmasi giin gegtikge daha
da zorlastig1 dikkate alindiginda hayvancilik sektériiniin ne denli 6nemli bir yere sahip
oldugu anlasilmaktadir. Hayvancilik sektoriindeki koyun varliginin  verim

potansiyellerinin arttirllmasini saglamak amaciyla basta bakim, besleme ve alt yap1 gibi
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cesitli faktorlerin iyilestirilmesi ile beraber melezleme ve 1slah gibi ¢alismalarla da

kalite ve kantite artisin1 saglamak hedeflenmektedir (Dogru ve Ozdemir, 2002).

Okyanusya; 7,5

Avrupa; 10,3

Grafik 1.1: FAO 2019 Diinyada koyun varliginin kitalara gore dagilimu.

TUIK verilerine bakildiginda yalnizca 2021 yili i¢inde Tiirkiye® de iiretilen 1 milyon
952 bin 38 ton toplam kirmizi etin % 74,8’ ini sig1r eti, % 19,8 ini koyun eti, % 4,8’ ini
kegi eti ve % 0,6° sin1 manda eti olusturdugu goriilmektedir. Ulkemizde kayitli bulunan
45 farkli irki ile genetik kaynak cesitliligi en fazla olan ¢iftlik hayvani koyunlardir. Bu
farklilig1 bazi irklarin dél, bazilarinin yapagi, bazilarinin ise et ve siit verimi bakimimdan
gelismis olmasi olusturmustur. Her yerli koyun 1rki bolgesine bagli olarak farkli ve
degerli ozelliklere sahiptir ve bu ¢esitliligi stirdiirebilmek adina iilkemizdeki yok olma

tehdidi altindaki irklar i¢in koruma uygulamalar baslatilmistir (Int. Kay. 2).
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Manda; 0,6

Grafik 1.2: TUIK 2021 Tiirkiye’ de kirmizi et iiretiminin tiirlere gére dagilimu.

Ulkemiz cografi 6zellikleri agisindan gesitli tiirlerde hayvanlarin yetistirilmesine
elverisli bir durumdadir. Ozellikle Dogu ve Giiney Dogu Anadolu Bélgeleri i¢in koyun
yetistiriciligi dnemli ge¢im ve gelir kaynagi olmustur. Artan insan niifusu goz oniinde
tutuldugunda hem yeterli ve dengeli beslenmenin devam ettirilebilmesi adina énemli bir
besin kaynagi olmasi hem de hayvanciliga dayali sanayi i¢in gerekli hammadde temini

acisindan koyunculuk giderek artan bir 6nem arz etmektedir (HAYGEM, 2022).

Ciftlik hayvanlarinin, ge¢cmisten gilinlimiize farkli amaclar i¢in kullanilmaya
baslamasindan itibaren, yetistirildikleri bolgenin sartlarina gore birbirinden farkli ¢evre
kosullarina adapte olabilme yetenekleri gelismistir. Bu adaptasyon saglanirken ayni
zamanda gen gocli, mutasyon ve damizlik se¢imi gibi siireglerde popiilasyonlar
arasindaki genetik cesitliligin artmasin1 saglamistir. Yetistiricilerin damizlik i¢in
kullanacaklar1 hayvanlari belirli ve genellikle birbirine benzer 6zelliklerde se¢meleri ise
baz1 belirgin rklarin olusmasini saglarken tercih edilmeyen 6zellikleri tasiyan irklarinda

yok olmasina neden olmustur (Perera vd., 2005). Buna paralel uygulamalar Tiirkiye’ de
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de goriilmekte olup bir takim ticari endiselerle tercih edilen yabanci 1rklarin

kontrolsiizce yapilan ciftlestirmeleri, Tiirkiye’ ye ait bazi yerli koyun wklarinin yok
olmasina ve 1rk sayisinin giderek azalmasina sebebiyet vermistir (Ertugrul vd., 2009).

NN S 1N OO0 OO d N M T W OMNNWOOHO O A AN M IS N OO0 O
D OO DD DD DHDO OO0 0000000 o d d d d oA d d d d N N
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Grafik 1.3: TUIK 2022 Tiirkiye’ de son 30 yilda koyun varliginin yillara gére degisimi.
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1.1.Koyunun Evcillestirilmesi ve Onemi

Avcilik ve toplayicilikla besin temin edilen gocebe yasam bigiminden yerlesik yasam
bigimine gegerken insanoglu evcillestirme ile tamigmistir. Evcillestirme; insan
topluluklarinin iklim ve gevre ile ilgili yasanan ¢esitli dalgalanmalardan etkilenmeyerek
(asir1 yagis veya kuraklik gibi) gida kaynaklarini koruyup devamliligini saglamalarina
olanak sunmustur. Bu sayede insanlar tiim enerji ve vakitlerini yiyecek bulmaya
ayrrmak zorunda kalmamis ve medeniyetlerin gelisebilmesi i¢in yeni teknolojilerin
bulunmasina olanak dogmustur. Evcillestirme ile tanigsma yaklasik olarak 11.000 yil
once Neolitik ¢agda, Anadolu’ nun bir kisminin da bulundugu Bereketli Hilal ismi ile
adlandirilan topraklarda gerceklesmistir. Ciftlik hayvanlarinin evcillestirilmesinde adi

gecen dort tiir; koyun, kegi, sigir ve domuz olmakla beraber bunlardan ilk once
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evcillestirilen ve evcillesme zamanlari birbirine en yakin olarak tahmin edilen iki tiir

koyun ve ke¢i olmustur (Zeder, 2008).

Evcil koyun i¢in tahmin edilen ¢ok sayida atasal yaban tiirii ve alt tiirlerin bulundugu
bildirilmistir. Bunun nedeni gerek verim yonleri gerekse dis yapi 6zellikleri agisindan
birbirinden farkli sayisiz koyun irkinin var olmasindan kaynaklanmaktadir. Yiiksek
derecede polimorfik yapida olan Ovis cinsi ¢esitli Avrasya yaban koyunlarinin da evcil
koyunun atas1 olabilecegi hatta bazi irklarin olugmasina katkida bulunmus olabilecegi
ileri stirlilmistiir (Reed, 1960). Bu yaban koyunlarinin farkli kromozom yapilarina sahip
olmalarina ragmen kendi aralarinda ciftlesmeleri sonucu fertil doller verebiliyor
olmalart evcil koyunun taksonomisini iyice karmasik bir hale getirmistir (Geist, 1991).
Muflon (Ovis Musimon veya Ovis Orientalis), Urial (Ovis Vignei) ve Argali (Ovis
Ammon) gibi bazi yabani koyun tiirlerinin modern zamandaki evcil koyunun atasi
olabilecegi veya belirli irklarin olusmasinda katkilarinin  olmus olabilecegi

tahminlerinde bulunulmustur (Ryder, 1984).

Sekil 1.1: Bereketli Hilal ismi ile anilan topraklar.
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Sekil 1’ de gosterilen renkli alanlar Bereketli Hilal ismi ile adlandirilan bolgeyi tarihler
ise evcillestirmenin yapildigr tahmini yillar1 belirtmektedir. Renkli alanin disindaki
tarihler ise so6z konusu hayvanin (turuncu, keg¢i; mavi, koyun; yesil, sigir; pembe,
domuz) bir bolgede ilk kez goriindiigii tahmin edilen yillar1 gostermektedir (Zeder,
2008).

Evcil koyun siit ve eti ile yiyecek, deri ve yiinii ile giyecek ve c¢esitli kullanim esyasi
kaynag1 olarak Neolitik ¢agdan bu yana pastoral toplumlarda 6nemli roller oynamistir
(Chen vd., 2006). Ulkemizde de dogu, giineydogu ve orta bdlgelerinin ¢ogunlukla kurak
veya yar1 kurak iklim sartlariyla beraber genis ¢apli dogal bozkir ve meralara sahip
olmasi koyun yetistiriciliginin beslenme ihtiyaglarini karsilamada énemli yer tutmasini
saglamistir. Ayrica lilkemizin bat1 bolgelerinde tarim veriminin fazla olmasina ragmen
buralarda da koyun yetistiriciligi gegmisten giiniimiize tercih edilmeye devam etmistir
(Yalgin, 1986).

Cizelge 1.1: Evcil koyun siniflandirilmast.

Alem Animals (Hayvanlar)

Sube Chordata (Iskeletliler)

Alt sube Vertebrata (Omurgalilar)
Sinif Mamalia (Memeliler)

Takim Ungulata (Toynaklilar)

Alt takim Artiodactyla (Cift tirnaklilar)
Aile Bovidae (Boynuzlular)

Alt aile Caprinae (Bos boynuzlular)
Cins Ovis

Tiir Aries

Canlilar geleneksel yontemler ve molekiiller veriler bir arada kullanilarak
smiflandirilmaktadir. Cizelge 1° de verilen Ovis Aries’ e ait taksonomik
smiflandiriimadir (Geist, 1991).
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Koyun yetistiriciligi kendi iginde et, siit yapagi gibi pek ¢ok iiretim ydniine sahiptir ve
koyunun yetistirildigi ¢evredeki tiiketim aliskanliklarina bagli olarak pazar talebi
degismekte oldugu icin elde edilen verimlerde bu yonlerde farkliliklar gostermistir
(Ertugrul vd., 2009).

Bir canlidan elde edilecek verimi belirleyen birden ¢ok karakter 6zelligi bulunmaktadir.
Canlinin viicut agirliginda ve boyutlarinda zaman i¢inde meydana gelen artis olarak
adlandirilan biiyiime kalitsal bir 6zellik olmakla beraber, bu 6zellik bakimindan tiirler,
irklar ve bireylerin farklilik gosterdigi bildirilmektedir (Emsen ve Kdoyceyiz, 2004).
Koyun vyetistiriciliginde farkli bolgelerde bulunan farkli wrklarin verim 6zellikleri
degiskenlik gostermekle beraber viicut biiyiikliigline, beden uzunluguna ve cidago
yiiksekligine dikkat edilerek iskelet ¢erceve boyutunun biiylimesi ile birlikte canli
agirligin artacagi ve buna bagli olarak her bir hayvandan elde edilecek olan et

miktarinda artis saglanacagi bildirilmistir (Atasoy vd., 2003).

Ulkemizde bulunan yerli koyunlarin 1rk, tip, hat ve yerel tipleri ile ilgili bilgiler yeterli
olmayip farklt genotiplerin bulunma miktarlari, dagilimlart ve tasidigi oOzellikler
yeterince bilinmemektedir (Ertugrul vd., 2009). Ciftlik hayvanlarindan elde edilen
verimi dogrudan etkileyen karakter 6zellikleri ¢ok fazla sayidaki genin kontrolii altinda
olup, yetistiriciler tarafindan tercih edilecek verimli karakter ozelliklerine sahip
fenotipteki hayvanlarin olusturulabilmesi i¢in bu karakterleri etkileyen genlerin tespit

edilerek genotipte bir araya getirilmesi gerekmektedir (Dogru ve Ozdemir, 2002).

1.2. Irklarin Morfolojik ve Fizyolojik Karakterizasyonu

Bir bireyin sahip oldugu genler kendisinin genetik bilgileridir ve bu bilgilerin toplami
genetik cesitlilik olarak adlandirilir. Tiir i¢inde bulunan tim bireyler tek yumurta

ikizleri hari¢ genetik bilgileri bakimindan birbirlerinden belli oranda farkliliklar
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gostermektedir. Popiilasyonlar arasi akrabalik iligkilerinin artmasi bireyler arasindaki
degisimlerin azalmasina neden olurken tam tersine akrabalik iliskileri azaldiginda ise
hem popiilasyon hem de bireyler arasindaki farkliliklarin arttigi gériilmiistiir. Bireyler
aras1 farkliliklarin ortaya ¢ikmasini saglayan, bireylerin belirli bir karakteri etkileyen
genlerin farkli allellerine veya farkli gen kombinasyonlarina sahip olmalaridir. Bu
farkliliklar sayesinde farkli popiilasyonlarin bulunduklari ¢evredeki hastalik, kuraklik,
soguk ve aclik gibi kotii sartlara adaptasyon saglamalar1 kolaylasip uyum yeteneklerinin

artmasi saglanmistir (Kirike1, 2017).

Bir tiirlin yasadigi c¢evrede degisiklikler oldugunda hayatta kalabilmesi igin
fizyolojisinde ve anatomisinde birtakim degisimler ger¢eklesir. Bu degisimler sayesinde
cevre sartlara adaptasyonun hizlanmasi ve gesitli hastaliklarla miicadele edilebilmesi;
popiilasyonlar ig¢inde biiyiikk genetik cesitlilige sahip olan tiirlerin, en uyumlu allel
varyasyonlarini tagiylp uzun siire yasamlarint devam ettirmesine olanak saglamistir.
Ancak evcillestirilen tiirler arasindaki genetik ¢esitlilik mevcut iiretim ihtiyaglarinin
karsilanmasina gore degisen tarimsal faaliyetler, irk yenileme, melezleme ve damizlik

secimi gibi faktdrlerden etkilenmistir (Harley vd., 2005).

Evcillestirme yapilirken hayvan tiirlerinin farkli cografi yapiya sahip yerlerde
evcillestirilmesi ve insanlarin damizlikta farkli kullanim amaclarina goére hayvanlar
kullanmasi tiim tiirler i¢inde bugiinkii irk cesitliliginin olugmasini saglamistir. Irk; belli
bir tiir icerisindeki ortak karakter Ozelliklerine sahip olup, bu karakter 6zelliklerini
kendinden sonraki nesillere kalitimsal olarak geg¢irebilen hayvan gruplarini adlandirmak
icin kullanilan terimdir (Baspinar ve Batmaz, 1995). Baska bir deyisle ise bir tiiriin
icinde bulunan bir grup hayvan bu tiiriin diger lyelerinden farkli ve 6zgiin ¢esitli
ozellikler sergileyip bunlar1 yavrularinda da gosteriyor ise artik bu grup bir irk olarak

tanimlanmistir (Soysal ve Ozkan, 2004).
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Irklar1 karakterize eden yani o 1rka ait bireylerin diger bireylerden ayilmasini saglayan
karakter ozelliklerine irk karakterleri denir ve bu irk karakterleri kendi igerisinde
fizyolojik ve morfolojik 1rk karakterleri olmak {izere iki gruba ayrilmistir. Morfolojik
rk karakterleri birkag ¢ift genin etkisi altinda olan, fenotipik farkliliklar dedigimiz renk
ve sekil ile ilgili 6zellikler olup, varyasyon devamli olamayan ayni zamanda ¢evre
kosullar1 tarafindan neredeyse hi¢ etkilenmeyen karakter Ozellikleridir. Bu yoniiyle
rklar1 karakterize etmede morfolojik 1rk karakterleri ger¢ek anlamda 6nem tagimaktadir

(Basgpinar ve Batmaz, 1995).

Fizyolojik 1rk karakterleri ise kiigiik etkilere sahip yiizlerce gen ciftinin etkisi altinda
olan, canlinin dogum agirligini, biiylime hizini, canli agirligini, giinlilk verecegi siit
miktarini, bu siitte bulunan protein miktarini, yapagisinin kalitesi gibi daha bir¢ok
ekonomik degere sahip karakter dzelliklerini belirleyici olmasi agisindan gelistirilmesi
icin lizerinde 6nemle durulan ve ¢evreden biiyiik dlgiide etkilenen karakter 6zellikleridir

(Baspiar ve Batmaz, 1995).

21



Sekil 1.2: Koyunun biyometrik oletim noktalari.

Biyometrik ol¢timler ile hayvanlardaki ¢esitli ozellikleri degerlendirmek, 1k
ozelliklerinin beslenme diizeyi ve ¢evresel faktorlerden ne kadar etkilendigini anlamak
miimkiin olmustur. Her bireyin viicut olgtileri; 1k, cinsiyet, yas, verim tipi, irklara ait
morfolojik karakter, irk standartlar1 ve gelisme yetenegi gibi faktorlerden etkilenerek
farkliliklar gostermistir. Ozellikle ¢iftlik hayvam tiirlerinde viicut dlgiimleri almirken
yaygin olarak kullanilan parametreler; kafa uzunlugu, alin genisligi, viicut uzunlugu,
cidago yiiksekligi, sagr yiiksekligi, gogiis ¢evresi, gogiis genisligi, incik ¢evresi, kuyruk
uzunlugu ve genisligidir (Eligin ve Okuyan, 1975).

Irk karakterlerini etkileyen genlerdeki cesitlilik polimorfizmler ve mikrosatellit
markdrler gibi tekniklerle analiz edilebilmektedir. Genetik cesitliligin gostergesi olarak
genellikle dikkate alinan 6lgiitler polimorfizmler ve heterozigotluk diizeyi olmustur. Bir
tir igindeki bireylerin farklilasarak irklar1 olusturmasini saglayan genetik gesitlilikten
sorumlu olan mekanizmalarin biri polimorfizmdir. Polimorfizm ¢ogunlugu tek niikleotit

diizeyinde olmak iizere niikleotit tekrar sayilarinda degisiklikler olarak kendini gosterir
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ve bu bir genin allelleri ya da bir kromozomun homologlariyla birlesen gesitli fenotipik
formlariin olmasi yani bir lokus igerisinde bir allelden fazlasinin bulunmasina olanak
tanir (Tautz, 1993). Heterozigotluk diizeyi ise bir popiilasyon igerisindeki genetik
varyasyonun Ol¢iisiidiir. Adaptasyon siireci ve dogal seleksiyonun uzun siire devam
etmesi herhangi bir 1rk icin yiiksek heterozigotluk diizeylerinin hesaplanmasina neden
olabilir ayrica bu durum irklarin birbirleriyle veya farkli popiilasyonlarla ge¢cmiste
meydana gelen karisimindan da kaynaklanabilmektedir. Heterozigot lokus diizeyinin
diisiik olmasi genetik potansiyelin kayba ugradigi anlamina gelir (Kotze ve Muller,
1994).

1.3. Islah Calismalar1

Bulunduklar1 ortamdaki sert ¢evresel sartlara adapte olabilmis, yetersiz beslenme ve
hastalik durumlarinda bile verimli olabilen yerli irklar tanimlanmakta ve bu 6zellikler
arastirmalar agisindan biiylik onem tasimaktadir (Maijala, 1983). Irklar arasindaki
farkliliklar1 verimli bir sekilde kullanmak ve bu farkliliklarin yine bir dnceki nesilden
daha verimli olacak bireyler olusturacak sekilde ¢aprazlanmasii saglamak gereklilik
haline gelmistir fakat gegmisten gliniimiize gelismekte olan iilkelerde verimi artirma
kaygisi ile yapilan ¢esitli melezlemeler ve temeli olmayan 1slah programlar1 birgok yerli

irkin yok olma tehdidi altinda kalmasina neden olmustur (Salako ve Ngere, 2002).

Giin gegtikce artan molekiiler genetik yontemlerin kullanimi, hayvanlarda genetik
yapinin tanimlanmasina ve genetik kaynak bakimindan degerli durumda olan
popiilasyonlarin tanimlanip koruma altina alinmasina olanak saglamistir. DNA
diizeyinde yapilan molekiiler genetik yontemler, cesitliligin etkili sekilde ortaya
konabilmesine imkan tanimig ve bu sayede asil amaci var olan ¢esitliligin en az kayipla
gelecek nesillere aktarilmasi olan koruma faaliyetlerinin etkinligini test edilebilir
kilmistir (Akyiiz, 2017). Genlerin molekiiler diizeyde karakterizasyonu ile kromozom

bolgeleri tanimlanmig, molekiiler belirtegler ile belirteclerin olast allelleri bu genomik
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bolgenin polimorfizmlerini ortaya koymayr saglamis ve bu molekiiler 1slah
programlarinin uygulanmasina imkan tanimistir. Gerek hayvanlarda gerekse bu bilginin
karsilastirmali genom caligmalar1 ile insanlara aktarilarak alternatif teshis ve tedavi

yontemlerinin gelistirilmesinde 6nciiliik etmistir (Fatima 2006; Behnke vd., 2017).

Gliniimiizde hayvan 1slahia yonelik uygulamalarda kullanilan genetik teknik ve analiz
yontemlerindeki teknolojik gelismeler sayesinde ¢iftlik hayvanlarinda verime dayali
varyasyonu etkileyen kantitatif karakterler tizerine etkili gen bélgelerinin ve major
genlerin belirlenip molekiiler diizeyde incelenebilmesi saglanmigtir. Markor destekli
seleksiyon (MAS: Marker Asisted Selection) olarak adlandirilan yontem ile fenotipe
etkili olan bu gen ve gen boélgelerinin onceden biliniyor olmasi seleksiyon ile

saglanacak genetik hiz ve verimin artmasina olanak sunmustur (Oner ve Elmaci, 2007).

Markor destekli seleksiyonun en dnemli faydasi kiiclik bir popiilasyondan elde edilen
bilgilerin, ¢ok daha fazla sermaye ve zaman gerektirecek fenotip ol¢limii gibi islere
gerek kalmadan biiyiikk popiilasyonlara uygulanmasini saglamasidir. Ancak verim
ozelliklerinin birden fazla genin birlikte etkisi altinda olmasi, kantitatif karakter
lokuslart (QTL) denilen bu o6zellikleri kontrol eden kromozom bdlgelerinin
tanimlanmasini gerektirmistir. QTL haritalanmasi klasik Mendel dagilimina uymayan
kantitatif karakterlerin analizini daha farkli ve karmagsik popiilasyon dizaynlari ve

kompleks data analiz metotlar1 kullanilarak gergeklestirilmektedir. (Yang vd., 2008).

QTL haritalamasinda amag segilen, olmasi istenilen bir verim ozelligini etkileyen
genlerin tespiti olabilecegi gibi olmasi istenmeyen, bireyde ¢esitli bozukluklara neden
olabilecek gen veya genlerin tespit edilmesi de olabilmektedir (Georges, 2007). QTL
haritalamasi bir fenotip 6zellik ile bir genomik bolge arasinda baglanti olup olmadigini
test edebilmek igin iki ayr1 veri kiimesi; rekombinant bir ¢aprazin soyundan elde edilen
genetik harita ve bu ¢aprazin soyuyla devam eden Olgiilebilir fenotipik degerler

gerektirmektedir. Bu veri kiimeleri ile daha sonra olusturulan nedensel gen pencereleri
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daraltilarak fenotip ile iligkisi olan en onemli gen lokuslari tanimlanmaktadir (Behnke
vd., 2017). Markor destekli seleksiyon uygulamalari yapilirken istenilen fenotipten
sorumlu genin bulunmasi ile QTL tespitinden direkt olarak yararlanilabilmektedir
(Nuzhdin vd., 2007).

QTL tespiti sonucunda incelenen karakteri etkiledigi belirlenen gen ya da genler daha
onceden ismi ve islevi bilinmekte olan bir gen olabilir. Bu gen veya genlerin dizilimi ve
islevi bilindigi halde incelenen vyeni karakteri de etkilediginin daha Onceden
bilinememesi; hiicre igindeki proteinlerin yakin etkilerinin biliniyor olmasina ragmen
organizma tizerindeki farkli sistemlere olan uzak etkilerinin de ayrica degerlendirilmesi
gerektigindendir. QTL haritalamasinda kullanilan metotlarin gelistirilmesi ile birlikte
tespiti artan genomik belirtecler sayesinde markor destekli seleksiyonda gittikce daha

giivenilir sonuglar vermistir (Wang vd.,2010; Han vd., 2012).

QTL verilerinin genomik anlamda faydali hale gelmeleri i¢in baglanti haritasi
konumlarinin ilgili genom koordinatlarina aktarilmasi gerekmistir. Gen kiimelerinin
mikrodizi ekspresyon analizi i¢in uygun hale getirilmesi ve yiiksek yogunluklu SNP
dizilerinin olusturulmasi ile genomlar ve 6zellikler arasinda baglant1 kurmanin tek yolu
QTL analizi olmaktan ¢ikmis ve genom boyu iliskilendirme calismalar1 verileri dahil

edilmeye baglamistir (Hu vd., 2010).

GWAS (Genom Wide Association Studies) da genom-ozellik iliskileri agisindan QTL
gibi analizlere deger katar. QTL verileri baglanti haritasina dayali iken GWAS verileri
genom haritasina dayali olusturulur yani her tiir icin mevcut olan genom yapisinin en
giincel hali kullanilarak genom haritalar1 olusturulur. Her iki veri tiirlinii es zamanlh
goriintiileyebilmek i¢cin genom haritalari, harita baglantilari gorsel olarak
karsilastirilabilecek sekilde ayni uzunluk tabanina sahip olacak sekilde 6l¢eklendirilip
ya da harita bilgilerini aktarmak i¢in aralarina baglanti isaretleri konulup baglanti

haritalari ile hizalanir (Hu vd., 2013).

25



Biiytime gibi biyolojik agidan karmasik bir 6zelligin genetik temellerinin anlasilmasina
aday genleri tanimlayabildikleri i¢in yeni QTL bdlgelerinin ve aday genlerin tespiti
katkida bulunmustur. Koyunlarda biiyiime hizi ve viicut agirliginin ekonomik agidan
onemli, yon se¢imine yanit veren orta diizeyde genetik kontrol altinda olan bir 6zellik
olmasi ve kapsamli arka plan bilgisine ragmen biiyiime i¢in az sayida QTL calismasi
rapor edilmis ve bu ¢alismalarda kismi genom taramalari ile sinirl kalmistir (Safari vd.,

2005).

Karkas agirlig1 ve et kalitesi gibi Ozellikler adina genomik seleksiyonun en Onemli
faydasi; degerli se¢cim adaylarinin test edilmek i¢in feda edilmek zorunda kalinmamasi,
genomik tahmini lireme degerlerinin yagamin erken donmelerinden itibaren elde edilmis
olmasidir. Genomik tahminler endiistriyi temsil edebilecek durumda olan bir grup birey
icinde gelistirilip daha sonra genel koyun popiilasyonlarina uygulanmig ve bu {iretim
araliklariin 6nemli miktarda kisaltilmasini saglamistir. Canli agirlik ve karkas
agirhigimi arttiran biliylime Ozelliklerinin seleksiyon yoluyla iyilestirilmesi karliligin
Oonemli bir itici giici olmustur. Tiiketici kabuliinii siirdiirecek yiiksek kaliteli et
saglamak kas i¢i yag, omega-3 icerigi ve kesme kuvveti gibi c¢esitli karkas kalite
kriterlerine baglidir. Giderek artan miktarda hayvan tiiriinde uygulanan genomik
seleksiyon sayesinde elde edilen fenotipik bilgiler ve tahmini tireme degerleri geng
yastaki seleksiyon adaylarinda nesil araliklarini kisaltmak i¢in kullanilmistir. Boylelikle
yetiskin canli viicut agirligi, karkas bilesimi, et kalitesi gibi sonraki yasamda olgiilecek
degerler igin yapici yaklasimlarda bulunma ve seleksiyon dogrulugunu arttirma imkani

dogmustur (Daetwyler vd., 2010).

Viicut agirligr bir hayvandan elde edilecek et miktari i¢in 6nemli bir 6zelliktir ve cidago
yiiksekligi ile paralel olarak artmaktadir. Sigirlarda iiretim 6zellikleri agisindan 6nemli
¢cok sayida QTL bildirilmis olmasina ragmen koyunlar i¢in ¢ok az sayida QTL
caligmasinin rapor edildigi tespit edilmistir. Yapilan GWAS c¢alismalar1 sonucunda
kiigiikbaslar icin bildirilen 801 QTL arasinda ¢ok az sayida cidago yiiksekligini

ilgilendiren boélge s6z konusu oldugu gorilmiistiir. Koyunlar tizerinde yapilan QTL
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calismalarinin ¢ogunlugu, biiyiikk QTL giiven araliklari isteyen, seyrek mikro uydu
isaretgilerine dayanmakta olup bu durumda hedeflenen nicel 6zellik ile ilgili gen
lokuslarin1 tanimlamayi biiyiik 6l¢lide zorlastirdigi gézlenmistir. Koyunlarda az sayida
olan biiylime ve et tiretimi 6zellikleri ile ilgili GWAS ¢alismalarindan biri kromozom

21 iizerinde viicut agirhigr ile ilgili bir QTL bildirmistir (Jonas vd., 2010).

Farkli tiirlerde cidago yiiksekligi, viicut agirhigi ve et verimi ile iligkili olarak
tanimlanan aday genlerin koyun genomunda da benzer siireclerle iligkili olabilecegi
tahmin edilmistir. Dogada farkli hayvan ve bitkilerde bulunan benzer genler genel
olarak ayn1 makroskobik islevle ama mikroskopik olarak farkli diizeylerde goriilmiistiir.
Yapilan ¢aligmalar ile farkl: tiirlerin erken gelisimlerini kontrol etmek i¢in ortak genleri
hangi hiicresel siireglere bagli olarak modiile ettigi ve bu aday genlerin farkli tiirler

tizerinde hangi ortak &zelliklere etki ettigi belirlenmeye ¢alisilmistir (Zhang vd., 2013).

1.4. LCORL Geni

LCORL (ligand bagimli niikleer reseptor korepressor benzeri) geninin, DNA
baglanmasi i¢in korunmus sarmal-dontis motifi kullanan bir transkripsiyon faktoriini
kodlayarak; gen ekspresyonunu, hiicre dongiilerini etkileyen ¢esitli hiicresel biyolojik
slireglerde yer aldigi bildirilmistir (Ebrahimi vd., 2017).

LCORL geni, spermatogenezde islev gordigi bilinen bir transkripsiyon faktoriini
kodlamakta olup bu gen insanlarda yapilan genis 6lgekli GWAS ¢alismalar1 sonucunda
yetigkin insan boyu ile iliskilendirilmistir. Boyla ilgili birbirinden farkli bir¢ok bagimsiz
lokus aktarilmistir. Bunlar; DNA replikasyonunu, hiicrelerin igindeki sinyal iletimini,
hiicrenin boliinmesi ile beraber mezoderm ve iskelet gelisimini de kontrol eden 6nemli
genler olmustur. Boy asil olarak klasik poligenik yani birden ¢ok genin etkisi altinda

olan bir 6zellik olsa da LCORL geni iizerindeki polimorfizmlerin yetigkin insan boyu
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Olgtimleri ve iskelet ger¢eve boyutu ile iliskili oldugu bildirilmistir. (Nishimura vd.,
2012).

Yetiskin insan boyunu etkiledigi diisiiniilen her bir lokus, fenotipik varyansin ancak %
0,3 - % 0,5 gibi kiiciik bir kismini agiklayabilmektedir ve bu genetik varyasyonun %
0,625’ inden bile daha azina tekabiil etmektedir. Genom ¢apinda tanimlanan 423
lokustaki anlamli SNP’ ler insanda yetiskin boy uzunlugu ozelligindeki kalitsalligin
ancak % 16’ smi agiklayabilmistir (Wood vd., 2014). Insanla kiyaslandiginda evcil
hayvanlarda boy ile ilgili genetik mimari ¢ok daha basittir. Omegin sigirlarda
tanimlanan PLAG1 ve NCAPG-LCORL dahil olmak iizere birka¢ ana lokus varyansin
yaklagik yarisini, atlarda ise sadece LCORL lokusu fenotipik varyansin German-
Warmblood 1rki i¢in % 18’ ini, Franches-Montagnes irki i¢in % 11’ ini agiklamistir
(Signer-Hasler vd., 2012; Tetens vd., 2013; Saatchi vd., 2014). Ayrica Makvandi-Nejad
vd., (2012) 16 wrka ait toplam 48 at iizerinde yaptiklar ¢calismada tanimladiklari dort
adet lokusun boyut varyansimin % 83’ iinii agikladigini bildirmislerdir. Biiyiik beyaz
domuzlar ve yaban domuzu ¢aprazlandirilarak yiiriitiilen bir ¢alismada ise yalnizca iki
lokusun (PLAG1 ve LCORL) viicut uzunlugundaki varyansin % 18,4 iini
tanimladigini bildirilmistir (Rubin vd., 2012).

Bulundugu ¢evre sartlarina adaptasyonunu kolaylastiracak olumlu bir 6zelligin tizerinde
etkisi olan lokuslar evcil hayvanlarda kuvvetli bir sekilde seg¢ilime ugrama ve
sabitlenme egiliminde olmustur. Belli bir 6zelligin segilimine etki eden nedensel
degiskenlerin tanimlanmasi, bir lokusun evcil hayvanlarda etki boyutunun neden biiyiik

oldugunu aciklayabilecegi bildirilmistir (Wood vd., 2014).

Genom boyunca iliski analizi (GWAS) c¢alismalarinda, kompleks bozukluklar,
hastaliklar ve cesitli ozellikler i¢in pek ¢ok yeni lokus tanimlanirken, hayvanlarda

iskelet biiylimesi ve iskelet yiiksekligi, cidago yiiksekligi, agirlik ve karkas
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kompozisyon ozellikleri ve performans ve konformasyon ozellikleri ile LCORL gen

polimorfizmi arasindaki iliskiler belirtilmistir (Tetens vd., 2013).

Ciftlik hayvanlar1 tiirlerinde boy yiiksekliginin insanlarla karsilastirildiginda daha
biiyiik etkiye sahip olan daha az gen tarafindan kontrol edildigi aktarilmistir. LCORL
lokusunun; koyunlar, atlar, domuzlar ve kopekler de dahil olmak iizere ¢esitli hayvan

tiirleri tizerinde iskelet boyutu ile iliskili oldugu bildirilmistir (Charty vd., 2012).

Iskelet gerceve boyutu, cidago yiiksekligi gibi viicut &lgiileri ¢iftlik hayvanlar1 igin
degerli parametrelerdir ve siniflandirilmalart agisindan 6nem tasimaktadir. Sigirlarda
LCORL genomik lokusunun komsusu olan NCAPG geninin de araciligi ile boy ve
biiylime ile ilgili 6zelliklerde islevsel ve gliclii bir iligkisi oldugu gosterilmistir (Zhang
vd., 2016).

LCORL lokusunun koyunlarda OARG {izerindeki hizalanmasi diger memeli tiirlerindeki
hizalanma ile yiiksek derecede hem yapisal hem de fonksiyonel korunmayi
distindiirecek bir dizi benzerligi gostermistir. Bu korundugu diisiiniilen bolgede
bulunan ortolog genlerin, ortak bir memeli atadan tiirlestikten sonrada korunmus
oldugunu gostermektedir. Diger birgcok memeli tiirtinde de bu bolgede genis bir alanda
viicut boyutu ile ilgili 6zellik bulundugundan, bolgedeki tek bir genin tiire 6zgii
mutasyonlar sonucu iglev kaybi veya kazanimi ile altta yatan bir biyolojik
mekanizmanin s6z konusu oldugu diisiiniilmektedir. Bu bolge ayni zamanda dogumdan
onceki gelisimsel siireglerde yer alan fetal bliylimede ve yetiskin iizerinde de devam
eden yavrulama kolaylig1 gibi dolayli yoldan viicut biiyiikliigi ile ilgili olan 6zellikler

tizerine de etkisini gostermistir (Olsen vd., 2008).

Atlarda 3. kromozom 1izerinde bulunan LCORL lokusunun bir tek niikleotid

polimorfizminin, gen ekspresyonunu ve hiicre dongiilerini etkileyen bir C-terminal
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baglayict proteinl (CTBP1) ile etkilesimi gosterilmis, biliylimedeki arjinin
metabolizmasiyla baglantist ile QTL bolgesi olarak tanmimlanmistir (Vinayagam vd.,
2011; Dorman vd., 2012; Han vd., 2017). LCORL genindeki polimorfizmin atlardaki
viicut bliyiikliigiinii 6ngormek i¢in potansiyeli oldukca yiiksek bir gosterge olabilecegi
aktarilmigtir (Metzger vd., 2013). Ayrica atta viicut boyutunun yani sira bas, boyun,
cergeve ve gelisim konformasyon 6zellikleri icin de LCORL geninde QTL bildirilmistir
(Schroder, 2010).

Sigirlarda yapilan GWAS calismalarinda; dogum agirligs, siitten kesme ve canli agirlik,
peri-pubertal kilo alimi, viicut uzunlugu, karkas agirligi, viicut biiytikliigiinde ve ¢ergeve
boyutunda artig gibi énemli biiylime parametreleri igin NCAPG ve LCORL bolgeleri
iliskilendirilmistir (Lindholm-Perry vd., 2013).

Sekil 1.3: LCORL geni tigilinciil yapisi.

LCORL ligand bagimli bir niikleer reseptor korepressor benzeri bir proteini kodlar. Bu
proteinin amino-terminal bdlgesi bircok memeli tiiriinde, bir kismi saf bir triniikleotid
tekrar1 tarafindan kodlanan polialenin yolu igerir ve bu tip tekrarlarin, ¢ogunlukla
farklilagan protein fonksiyonuna ve hastaliga neden olan polimorfik varyasyonlara kars1
duyarli oldugu aymi zamanda tire Ozgii morfolojik farklilasmalara da katkida

bulunabilecek dogal se¢ilim mekanizmalarina da tabi oldugu bilinmektedir. Bu bolgenin
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polimorfik tekrar genislemeleri ve daralmalari igerdigi insan LCORL lokusunun ifade
dizi analizi yapildiginda gosterilmistir ancak koyun LCORL lokusunun sekanslanmasi
ve polimorfizmlerin nedensel mutasyonlarinin tanimlanmasi igin yapilan caligmalar
devam etmektedir (Mularoni vd., 2010).

LCORL koyunlarda OARG6’ da 38 055 164 ile 38 222 951 arasinda yer almaktadir.
LCORL lokusunun intrauterin donemdeki biiyiime, dogum agirligi, dogum esnasindaki
uzunluk gibi parametrelerle iligkili oldugu bildirilmistir. LCORL deki varyasyon
bebeklik donemindeki biiyiime hizi ile de iliskilendirilmistir boylece lokusun biiyiime
tizerinde dogrudan, yetiskin g¢erceve boyutuna ise genel olarak bir etkisi oldugu
gosterilmistir (Horikoshi vd., 2013).

Kromozom 6 - NC_056059,1
[ 37356501 p [ 49422635 p

FAMB4E LOCL01104580 L0C12181 9821
Loci21819820
DCAF16
NCAPG

LCORL s

Sekil 1.4: Ovis Aries LCORL lokusu (int. Kay. 3).

LCORL lokusunun daha dnce alti memeli tiiriinde (insan, domuz, si1g1r, at, kopek, keci)
boy ile iligkili oldugunu gosterecek calismalar yapilmistir. Bu sebeple s6z konusu
lokusun koyun tiiriinde de boy ile ilgili olmas1 beklenilse de LCORL geninin invivo
islevi ve buradaki genetik varyasyonun boy ve viicut boyutunun belirlenmesinde nasil

bir molekiiler mekanizma ile isledigi saptanamamstir (Plasis vd., 2019).

NCAPG ve LCORL genlerinde bulunan genetik belirtegler daha once tavuk karkas
agirhg ile ilgili gesitli QTL ve GWAS ¢aligmalarinda da yer almistir (Lie vd., 2013).
NCAPG ve LCORL lokuslar1 i¢inde veya yakinlarinda tanimlanan dogum agirligi,
viicut uzunlugu ve biiylimesi ile ilgili cok sayida QTL vardir. Boyut ve biiylime ile ilgili

31



fenotiplerin yani sira bu bolgenin derialti yagina ve kas biiylimesine, lipid birikimi

yoluyla potansiyel bir katkisinin bulundugu bildirilmistir (McClure vd., 2010).

Viicut boyutu ile en gii¢lii iliskiler genellikle DCAF16, NCAPG ve LCORL geninin 3'-
ucunu barindiran bir bolgede goriilmiis, LCORL geninin in vivo islevi tam olarak tespit
edilemedigi icin viicut uzunlugunu nasil etkiledigine dair molekiiler mekanizma
anlagilamamistir. LCORL genin 3’-ucunda en az dort farkli eksonun alternatif
kullanimiyla ¢ogunlukla farklilik gosteren birkag farkli transkript izoformunu kodladig:
bildirilmistir. Bunlardan biri yaklasik 5 kb uzunlugundadir ve 1600’ den fazla amino
asidi kodladigr tahmin edilmektedir. Bu dev eksonda tek bir niikleotit eklenmesi
(XM_022416410.1: ¢.3661 3662_insA)’ nin kopeklerde boyutu arttirdignt  one
stiriilmiistiir. Bu eksondaki cerceve degistiren baska bir tek niikleotit eklenmesi
varyanti, biiyiik ve kiigiik irklar arasindaki en giiglii farklilasmay1 gosterdigi; kopeklerde
ve kegilerde homolog eksonlara iki bagimsiz tek niikleotit eklenmesinin biiyiik viicut
boyutuyla iligkisi bildirilmistir. Ancak kopeklerde insersiyonun nedenselligine dair
islevsel bir dogrulama yoktur ve bu LCORL geninin varyantinin viicut boyutunda bir
artisa yol agabilecegi fonksiyonel mekanizmay1 analiz etmek i¢in herhangi bir girisimde

bulunulmamustir (Plassais vd., 2019; Signer-Hasler vd., 2019).

1.5. Calismada Kullanilan Koyun Irklar

- 30 bas Sakiz

- 30 bas Pirlak

- 30 bas Karayaka

- 30 bas Kuivircik

- 30 bas Morkaraman

- 20 bag Akkaraman koyun 1rki ile ¢aligilmistir.

1.5.1.Sakiz
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Resim 1.1: Erkek ve disi Sakiz koyunu (HAYGEM, 2022).
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Ismini Ege denizindeki Sakiz Adasindan alan bu koyun 1rki Cesme koyunu olarak da
bilinmektedir. Ulkemizde Ege Denizi kiyr seridi boyunca rastlanan bu ik Izmir ve
Aydin illerinde 6zellikle de Soke ilgesinde ¢ok yaygin olarak yetistirilmektedir. Bu irkin
yetistiriciler tarafindan tercih edilmesini saglayan en énemli 6zelligi yiiksek dol verimi
potansiyeli oldugu tahmin edilmektedir. Sicak hava kosullarina ve paraziter hastaliklara
kars1 direnci yiiksek olan bu irkin yetersiz meralarin yer aldigi olumsuz beslenme
kosullarina ise adaptasyonu diisiiktiir bu nedenle biiyiik siiriiler halinde degil kiiciik aile
isletmeleri tarafindan az sayilarda iyi kosullarda yetistirildigi bildirilmektedir (Ertugrul
vd., 2009).

Sakiz ki koyunlar viicutlar1 beyaz, agiz, goz, kulak ve ayaklarinin ¢evresinde siyah
pigmentasyona sahip koyunlardir bazen basin ve ayaklarin tamaminin siyah oldugu ve
yapagisinin bazi yerlerinde siyah veya kahverengi kiigiikk kil obekleri goriildiigii
belirtilmistir. Dip kismu liggen seklinde yagli, kalan kismi ince uzun ve yagsiz olan
kuyruklari, genellikle boynuzsuz olan disilerin iyi gelismis iri sarkik ve ikiden fazlada
goriilebilen meme baslari, erkeklerin spiral goriiniimlii sert kuvvetli boynuzlar1 vardir.
Uzun ancak zayif yapida olan bacaklari sayesinde yiiriime yeteneklerinin iyi oldugu
fakat otlama kabiliyetlerinin iyi olmadig: bildirilmektedir (Karaca vd., 1998).

Cizelge 1.2.a: Sakiz irkinin fizyolojik 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Dogum agirlig: (kg) 3-3,2

Giinliik canli agirlik artis1 (g) 242

Canli agirlik (kg) 50 (disi) — 70(erkek)
Cidago ytiksekligi (cm) 73-175

Viicut uzunlugu (cm) 72-175
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Cizelge 1.2.b: Sakiz irkinin verim ozellikleri (HAYGEM, 2022).

Bir dogumda kuzulama sayis1 (adet) 2
Damuzlik yas1 (ay) 8-9
Laktasyon siiresi (giin) 190
Laktasyon donemi siit verimi (kg) 180-200
Kirli yapagi verimi (kg) 2

1.5.2. Pirlak

Resim 1.2: Erkek ve disi pirlak koyunu (HAYGEM, 2022).

Pirlak 1rk1 i¢ bati Anadolu bélgesinde Afyon, Kiitahya, Usak ve Manisa’ ya, bati
Akdeniz’ in kuzeyinde ise Isparta ve Burdur illerine kadar uzanan bir yayilhim
gostermistir. Yayilhim gosterdikleri bu alanin, daglik, engebeli arazilerine, yetersiz otlak
ve barmak kosullarina, olumsuz diger ¢evre ve iklim sartlarina adaptasyonda basari

sagladig1 i¢in tercih edilen bir 1irk olmustur (Anonim, 2009).

Pirlak 1rk1 koyunlarinin, agiz ve goz etrafinda kulak uglar1 ve ayak kenarlarinda siyah
lekeleri olan beyaz bir viicuda, ileriye dogru donebilen yar1 egik, yere paralel kulaklara,

diiz bir buruna, genellikle yukaridan asagr dogru yagi azalan karma ince bir kuyruk
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tipine sahip olup, erkeklerinin spiral sekilli gosterisli boynuzlar1 oldugu bildirilmistir
(Kogak vd., 2018).
Cizelge 1.3.a: Pirlak irkinin fizyolojik 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Dogum agirlig: (kg) 3,5-4
Giinlik agirlik artis1 (g) 150

Canli agirlik (kg) 45-50(disi)
Cidago yiiksekligi (cm) 63(disi)
Viicut uzunlugu (cm) 60(disi)

Cizelge 1.3.b: Pirlak irkinin verim dzellikleri (HAYGEM, 2022).

Bir dogumda kuzulama sayis1 (adet) 1,2-15
Damizlik yas1 (ay) 18
Laktasyon siiresi (giin) 120
Laktasyon donemi siit verimi (kg) 75-80
Kirli yapag: verimi (kg) 2-2,5

1.5.3.Karayaka

Resim 1.3: Erkek ve disi karayaka koyunu (HAYGEM, 2022).
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Ulkemizde yetistirilmekte olan koyun irklar1 arasinda et kalitesi bakimindan yiiksek
verime sahip olan Karayaka irkinin daha ¢ok Karadeniz bolgesinin sahil seridi boyunca
yer alan illerimizde yetistirildigi, yetistiriciligi tercih edilen diger irklar gibi Karayaka
wkinin da zorlu iklim sartlar1 ve verimsiz ¢evre kosullarina adaptasyonunun yiiksek
oranda oldugu bildirilmistir. Cakrak ve Karagdz olarak iki varyeteye ayrilan bu irkin
Cakrak tipinde bacaklar, bas ve kulaklar siyah renkli olurken, Karagoz tipinde yalniz
gozler ve agiz etrafinda siyah renkli halka bulunmaktadir. Kas lifleri arasinda mozaik
benzeri bir dagilim gosteren yag dokusu sayesinde et kalitesi bakimindan 1yi performans
gostermesi bu irkin kuzularinin et ireticileri tarafindan tercih edilmesini saglamigtir

(Ulutas vd., 2010).

Karayaka koyunlar1 beyaz renge sahip, baslarinin iist kismindan alinlarina dogru uzanan
hotoz ismi verilen bir tutam yapagilar1 olan, kuyruklari ince ve uzun, koglart spiral
boynuzlu, koyunlar1 boynuzsuz, yapagisi kaba ve uzun, viicutlari uzun olsa da bacaklari

kisa olan kii¢iik yapili bir itk olarak tanimlanmistir (Kaymake1 vd., 2000).

Cizelge 1.4.a: Karayaka irkinin fizyolojik 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Dogum agirligr (kg) 3-4,32

Giinliik agirlik artis1 (g) 220

Canl1 agirlik (kg) 40 (disi) — 55(erkek)
Cidago yiiksekligi (cm) 62-66

Viicut uzunlugu (cm) 63-71

Cizelge 1.4.b: Karayaka irkinin verim 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Bir dogumda kuzulama say1s1 (adet) 1.1
Damuzlik yasi (ay) 18
Laktasyon siiresi (giin) 100-160
Laktasyon donemi siit verimi (kg) 40-50
Kirli yapagi verimi (kg) 2-3,5
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1.5.4. Kivircik

Resim 1.4: Erkek ve disi kivircik koyunu (HAYGEM, 2022).

Ulkemizde hem et kalitesi bakimindan koyun irklari arasinda ilk siray1 alan hem de
diger rklara gore daha ince, yumusak ve bir 6rnek kivrimlara sahip nitelikli yapagisi
olan Kivircik koyunlarinin Trakya bolgesi, Giiney Marmara ve Ege bolgesinin dogu ve
giineyinde daha ¢ok yetistirildigi bildirilmektedir. Kivircik irki koyunlar1 boynuzsuz,
koglar1 ise yana dogru uzayan spiral sekilli boynuzlara, tarsus eklemine kadar
uzanabilen ince bir kuyruga ve kisa kulaklara sahip olup, genellikle tiim viicudu beyaz
olsa da ender olarak bas ve ayaklarinda siyah lekeleri olanlara da rastlanilmaktadir. Et
veriminde oldugu gibi siit veriminde de 6nde gelen bir irk olan Kivircik koyunlarinin
ikiz dogum oram1 % 10-20 gibi yiiksek bir civardadir ve ayni zamanda kuzularin
gelisiminin de hizli oldugu, yalniz bu parametrelerin ¢evre kosullarina bagli oldugu,
yetistiricilerin kuzulama donemini meralarin iyi oldugu déneme gore ayarlamadiklar
takdirde ek konsantre beslenmeye ihtiya¢ duyulacagi kanisina varilmistir (Yilmaz vd.,

2011).
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Cizelge 1.5.a: Kivircik irkinin fizyolojik 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Dogum agirligi (kg) 3,7-4

Giinlik agirlik artis1 (g) 260

Canli agirlik (kg) 45-55(disi) — 60-70(erkek)
Cidago yiiksekligi (cm) 64-69

Viicut uzunlugu (cm) 66-80

Cizelge 1.5.b: Kivircik irkinin verim dzellikleri (HAYGEM, 2022).

Bir dogumda kuzulama sayis1 (adet) 1,2
Damuzlik yas1 (ay) 16-18
Laktasyon siiresi (giin) 180
Laktasyon donemi siit verimi (kg) 83
Kirli yapagi verimi (kg) 1,5

1.5.5.Morkaraman

o N

Resim 1.5: Erkek ve disi morkaraman koyunu (HAYGEM, 2022).

Morkaraman koyun 1irki {iilkemizdeki koyun niifusunun biiyiik bir g¢ogunlugunu
olusturan yagli kuyruklu koyun irklarindan biri olup, seyrek otlu meralar, kurak iklim
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bolgelerindeki yetersiz otlaklar gibi verimsiz ¢evre kosullarinda hastalik ve aglik
durumlarina olan dayaniklilig ile iilke genelinde hemen her tarafta besicilik faaliyetleri
yapan ¢iftcilerin yetistirmeyi tercih ettigi irklardan biri oldugu belirtilmistir (Kayalik
vd., 2015).

Viicut tipi iri, rengi kizil ve mor renk tonlar1 arasinda gidip gelse de burun, agiz ve goz
etrafi daha agik renkte, kuyruk sekli yatik ‘S’ bi¢iminde ve erkeklerin ¢ogunlugu
disilerin bir kism1 boynuzlu olan bu irkin zorlu ¢evre kosullarina uyum saglayabilmesi
nedeni ile verim ozellikleri baska irklara gorece daha diisiikk olmasina ragmen daha gok
dogu ve kuzeydogu bolgelerimizde yetistiriciliginin yapildigi bildirilmistir (Esenbuga
vd., 2009).

Cizelge 1.6.a: Morkaraman irkinin fizyolojik 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Dogum agirlig: (kg) 3,5-3,9

Giinliik agirlik artis1 (g) 192

Canli agirlik (kg) 40-60 (disi) — 50-90 (erkek)
Cidago yiiksekligi (cm) 68-75

Viicut uzunlugu (cm) 67-72

Cizelge 1.6.b: Morkaraman irkinin verim ozellikleri (HAYGEM, 2022).

Bir dogumda kuzulama say1s1 (adet) 1
Damuzlik yas1 (ay) 18
Laktasyon siiresi (giin) 126
Laktasyon donemi siit verimi (kg) 60
Kirli yapag: verimi (kg) 1,5-2
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1.5.6.Akkaraman

o ' ?
Resim 1.6: Erkek ve disi Akkaraman koyunu (HAYGEM, 2022).

Ulkemizin Kiitahya ve Eskisehir gibi i¢-bat1 Anadolu sehirlerinden baslayarak Sivas’ a
kadar olan I¢ Anadolu sehirlerine kadar yayilim gosteren, Kangal, Savak ve Karakas
olmak iizere {i¢ farkli varyetesi bulunan Akkaraman koyun irkinin yerli koyun irklar
arasinda en fazla popiilasyona sahip ik oldugu belirtilmistir. Yerli koyun irklari
arasinda daha ir1 bir yapiya sahip olan Akkaraman koyunlarinin, uzun sarkik kulaklari,
yine uzun saglam bacaklari, tizerinde ‘S’ seklinde kivrimi olan yaglh kuyruklari, viicudu
tamamen Orten beyaz yapagisinin goz c¢evresi ve ayak kisimlarinda bazen rastlanan

siyah alanlar1 bulunmaktadir (Kaymake1 vd., 2001).

Cizelge 1.7.a: Akkaraman rkinin fizyolojik 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Dogum agirlig: (kg) 4,4-4.7

Giinliik agirlik artis1 (g) 240

Canl1 agirlik (kg) 50(disi) - 62(erkek)
Cidago yiiksekligi (cm) 65-73

Viicut uzunlugu (cm) 64-72
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Cizelge 1.7.b: Akkaraman irkinin verim 6zellikleri (HAYGEM, 2022).

Bir dogumda kuzulama sayisi1 (adet) 1,2
Damizlik yas1 (ay) 16-18
Laktasyon siiresi (giin) 140
Laktasyon donemi siit verimi (kg) 50-60
Kirli yapagi verimi (kg) 2,2
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2.MATERYAL VE METOT
2.1. Materyal

2.1.1. Hayvan Materyali

Bu ¢aligmada, Afyon Kocatepe Universitesi, Saghk Bilimleri Enstitiisii, Medikal
Biyoloji ve Genetik Anabilim Dali laboratuvarinda bulunan ve 556904 numarali tez
calismas1 kapsaminda toplanmis 30 bas Sakiz, 30 bas Karayaka, 20 bas Akkaraman, 30
bas Kivircik, 30 bas Morkaraman ve 30 bas Pirlak koyun irkina ait toplam 170 kan

numunesine ait DNA 6rnekleri kullanilmustir.

2.1.2. Kullanilan Cihazlar

2.1.2.1. PCR Cihaz1

Calismamizda LCORL gen bolgesinin ¢ogaltilmasi i¢in Veriti 96-Well Thermal Cycler
PCR cihaz1 (ThermoFisher Scientific) kullanilmistir.

Resim 2.1: PCR cihazt
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2.1.2.2. Yatay Elektroforez Sistemi

Kan numunelerinden elde edilen DNA, PCR ve RFLP iiriinlerinin gorintiilenmesi i¢in
Thermo 4000P gii¢ kaynag ve midicell primo EC 320 (Thermo) elektroforez jel sistemi

kullanilmustir.

Resim 2.2: Yatay elektroferez cihaz

2.1.2.3. Jel Goriintiileme Sistemi

DNA, PCR ve RFLP iiriinlerinin agaroz jel elektroforezinde yiiriitiilme isleminden
sonra jel goriintiilerinin alinabilmesi i¢in Vilber Lourmat BIO-VISION jel goriintiileme

cihazi kullanilmustir.

Resim 2.3: Jel goriintiileme cihazi
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2.2. Metot

2.2.1. Orneklerin Toplanmasi ve Saklanmasi

Bu ¢alismada kullanilan kan numuneleri, DNA izolasyonu gergeklestirilene dek, Afyon
Kocatepe Universitesi, Veteriner Fakiiltesi, Medikal Biyoloji ve Genetik Anabilim Dali

Laboratuvarinda -20 °C de muhafaza edilmistir.

2.2.2. Kandan DNA izolasyonu

Kandan DNA izolasyonu Spin Kolon teknigi kullanilarak gergeklestirilmistir. Once 1,5
ml’ lik eppendorf tiiplere 10 ul Proteinaz-K (20 mg/ml) konulup daha sonra tizerine 200
ul kan 6rnekleri eklenmistir. Bu Karisimlarin iizerlerine ekstraksiyon ¢ozeltisi eklenerek
vortekslenip, 56 °C de bekletilmek iizere etiive kaldirilmistir. Etiivden ¢ikartilinca
kapaktaki damlalar1 uzaklastirmak igin kisa siireyle santrifiij edilip daha sonra tizerlerine
Binding Buffer eklenerek vortekslenip, kapaktaki damlalar1 uzaklastirmak igin yine kisa
stireyle tekrar santrifiij edilmistir ve ardindan lizatlar spin kolon tiiplerine aktarilmistir.
Daha sonra tiiplerin kapaklari kapatilarak santrifiij edilip, toplama tiipiiniin altindaki sivi
kisim dokiilmistiir. Ardindan, spin kolonlarin iizerine yikama soliisyonu-l eklenip
santrifiij edilip toplama tiipiiniin altindaki sivi kisim atilmistir. Sonrasinda spin
kolonlara yikama soliisyonu-II eklenerek santrifiij edilip tekrar toplama tlipiiniin
altindaki sivi kisim dokiilmiistiir. Ardindan yine spin kolonlara yikama soliisyonu-1l
eklenip kuvvetlice santrifiij edilmistir. Spin kolon yeni eppendorf tiiplere aktarilip
tizerlerine TE Buffer (10 mM Tris, 1 mM EDTA pH: 8,0) soliisyonu eklendikten sonra
oda sicakliginda 5 dakika bekletilmistir. Bekleme siiresi bittikten sonra tiipler son kez

santrifiij edilip daha sonra kullanilmak {izere -20 °C’ de saklanmustir.

2.2.3. Primer Tasarim

LCORL gen lokusu iizerinde belirlenen LCORL-1 ve LCORL-2 bdlgelerinin

cogaltilmasi i¢in iki farkli primer tasarlanmistir.
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Cizelge 2.1: Primer tasarimlari (La vd., 2019).

LCORL-1 F:5’- AGAGTCTCAGAATCCCCTAA -3’
R:5- TTGCTTATTTCTGCTGGTGT -3°
LCORL-2 F:5°- GAACCCATTGAAAAYGATAA -3’

R:5’- AGGTGGGAAAATAAACTGAT -3’

2.2.4. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

2.2.4.1. Gradient PCR

LCORL-1 ve LCORL-2 gen bolgelerini ¢ogaltirken kullanacak primerlerin en iyi
baglanma sicakliklarmi (TM, Melting Temprature) tespit etmek i¢in Gradient PCR
yapilmigtir. Oncelikle elimizde bulunan farkli koyun irklarma ait DNA &rneklerinden
her irktan 5” er farkli 6rnek olmak tizere 30 pl DNA 6rnegi bir havuzda toplanilmistir.
Daha sonra bu DNA havuzuna yapilan Gradient PCR da LCORL-1 bélgesini ¢ogaltmak
icin en uygun sicaklik 62 °C, en uygun MgC1: miktar1 2 mM/ul olarak bulunmustur.
LCORL-2 bolgesini ¢ogaltmak i¢in ise en uygun sicaklik 56 °C, en uygun MgCl:

miktart 1,5 mM/pul olarak bulunmustur.

-

Resim 2.4: LCORL-1 Gradient PCR Jel goriintiisii ~ Resim 2.5: LCORL-2 Gradient PCR Jel goriintiisii
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2.24.2. PCR

LCORL-1 bolgesi, her bir o6rnek icin PCR tiiplerine; 1.5 pl DNA 0Ornegi,
10xAmmoniumBuffer 1 ul, MgCl: soliisyonu 0,5 ul (total MgC1. miktar1 2 mM/ul
olacak sekilde), dNTPs 0,3 ul, Forwerd primer 0,3 ul, Reverse primer 0,3 ul, Ampliqon
Taq Polimeraz 0,1 ul konulup, PCR cihazinda sira ile 95 °C 5 dk. 1 dongii, 95 °C 15 sn.,
62 °C 30 sn., 72 °C 1 dk. 40 dongii ve son olarak 72 °C 5 dk. 1 dongii olacak sekilde
PCR protokolii uygulanarak ¢ogaltilmustir.

Cizelge 2.2: LCORL-1 bdlgesini ¢ogaltmak igin kullanilan PCR bilesenleri

Bilesenler 1 6rnek icin kullanilan miktar
10x Buffer 1ul

MgCl2 0,5l

Dntp 0,3l

F 0,3 ul

R 0,3 ul

TagDNAPolimeraz 0,1 ul

DNA 1,5ul

Cizelge 2.3: LCORL-1 bolgesini ¢ogaltmak i¢in kullanilan PCR protokolii

SICAKLIK SURE DONGU BASAMAK
95 °C 5 dk 1 Baslangig
95°C 15sn 40 Ayrilma

62 °C 30sn Baglama
72°C 1dk Uzama
72°C 5dk 1 Son uzama

LCORL-2 bolgesi, her bir o6rnek icin PCR tiiplerine; 1.5 pl DNA 0Ornegi,
10xAmmoniumBuffer 1 pl (1,5 mM/ul MgCl: igerir), dNTPs 0,3 ul, Forwerd primer
0,3 ul, Reverse primer 0,3 pl, Ampliqon Taq Polimeraz 0,1 ul konulup, PCR cihazinda
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sira ile 95 °C 5 dk. 1 dongi, 95 °C 15 sn., 56 °C 30 sn., 72 °C 1 dk. 40 dongii ve son
olarak 72 °C 5 dk. 1 dongii olacak sekilde PCR protokolii uygulanarak ¢ogaltilmistir.

Cizelge 2.4: LCORL-2 bolgesini gogaltmak i¢in kullanilan PCR bilesenleri

Bilesenler 1 6rnek i¢in kullanilan miktar
10x Buffer 1ul

Dntp 0,3l

F 0,3 ul

R 0,3 ul

TagDNAPolimeraz 0,1l

DNA 1,5l

Cizelge 2.5: LCORL-2 bolgesini ¢ogaltmak icin kullanilan PCR protokolii

SICAKLIK SURE DONGU BASAMAK
95 °C 5 dk 1 Baglangi¢
95 °C 15sn 40 Ayrilma

56 °C 30 sn Baglama
72°C 1dk Uzama
72°C 5dk 1 Son uzama

2.2.5. Jel Elektroforez

Izole edilen DNA“lar1 ve elde edilen PCR iiriinlerini goriintiileme islemi icin (% 1°lik)
agaroz jel yapilmistir. Bunun i¢in 1 gr Agaroz tozu ile 100 ml TAE (TrisAsetat- EDTA)
soliisyonu karistirilmis ve mikrodalga firinda erimesi saglanmistir. Eriyen jelin igine 1
ul kadar RedSafe boya soliisyonu ilave edilmistir. Olusan karisimin 1lik bir hale gelmesi
beklenmis sonrasinda elektroforez tepsisine aktarilmistir. Elde edilen jel 30 dk oda
sicakliginda ve 30 dk*™ da buzdolabi icinde +4 derecede katilagmasi i¢in bekletilmistir.
Sonrasinda elektroforezin i¢inde bulunan taraklar tepsiden uzaklastirilmistir. Tepsi,

elektroforez tankina alinmistir. Elektroforez tankina jelin iizerini gegecek sekilde TAE
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soliisyonu koyulmustur. Olusan her bir kuyucuga 8,5 ul kadar yiikleme boyasi (Loading
Dye) ile 2,5 pl miktarinda PCR iiriinii barindiran karigim ilave edilmistir. Yiikleme
isleminden sonra cihaz calistirllmis ve 30 dk boyunca oOrnekler 90 Voltta jelde
yiriitilmesi saglanmistir. Ardindan Vilber Lourmat BIO-VISION jel goriintiileme
sisteminden yararlanilarak jel goriintiilenmistir. Gorilintiiniin  gézlenmedigi bantlar
negatif olarak degerlendirilirken goriintiiniin oldugu bantlar ise pozitif olarak

degerlendirmeye alinmistir.

| f i
f(””m U
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Resim 2.6:LCORL-1 bélgesi Jel goriintiisii Resim 2.7: LCORL-2 bolgesi Jel goriintiisii

2.2.6. RFLP- PCR (Restriksiyon Enzimi Uzunluk Polimorfizmleri)

Restriksiyon enzimleri kullanilarak DNA molekiillerinin yaklasik 4 veya 8 bg (baz ¢ifti)
uzunlugunda spesifik bolgelerden kesilerek farkli biyiikliikteki fragmanlara ayrilmasi
RFLP (Restriksiyon Fragment Lenght Polymorphism) olarak adlandirilmistir. Bu
yontem polimorfizm caligmalarinda siklikla tercih edilen bir yontem olmustur. Her
DNA molekiilii kendi icinde spesifik farkli kesim noktalarina sahip bdlgeleri
icermektedir. Bu DNA bolgeleri restriksiyon enzimi kullanilarak kesilmis, bireylerin
tasidigt mutasyonlara bagli olarak degisik miktar ve uzunlukta DNA parcalar1 elde

edilip boylece polimorfizmler tespit edilmistir.
Bu c¢alismada; Ilgili gen bolgesi gogaltilan DNA 6rneklerindeki, arastirilan SNP” leri

saptamak amaciyla LCORL-1 bdlgesi icin Hpyl188-1, LCORL-2 bdlgesi i¢cin Dra-I
enzimleri kullanilarak RFLP PCR yapilmistir (La vd., 2019).
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LCORL-1 gen bolgesindeki polimorfizmi saptamak i¢in PCR f{iriiniine, Hpyl88-I
enzimi kullanilarak 37 °C 60 dakika, 65 °C 20 dakika RFLP-PCR uygulanmistir.

Cizelge 2.6: Hpy188-I enzimi tanima bdlgesi

RE PCR firiinii (bg) Tanima Bolgesi Genotipler (bg)
Hpy188-1 495 5’...TCN/GA3%’ MM: 281/214
3’...AG/NCTS’ Mm: 495/281/214

mm: 495

Cizelge 2.7.: LCORL-1 bolgesini kesmek i¢in kullanilan RFLP-PCR bilesenleri

Bilesenler 1 6rnek basina kullanilan miktar
PCR Uriinii 5 ul

10x Buffer 1ul

Hpy188-1 0.2 ul

LCORL-2 gen bolgesindeki polimorfizmi saptamak igin PCR iiriiniine, Dra-l enzimi
kullanilarak 37 °C 30 dakika, 85 °C 20 dakika RFLP-PCR uygulanmustir.

Cizelge 2.8: Dra-I enzimi tanima bolgesi

RE PCR iiriinii (bg)

Tanima Bolgesi

Genotipler (bg)

Dra-I 594

5. TTT/AAA...3’
37...AAA/TTT...S’

MM: 322/272

Mm: 594/322/272

mm: 594
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Cizelge 2.9: LCORL-2 bolgesini kesmek i¢in kullanilan RFLP-PCR bilesenleri

Bilesenler 1 6rnek basina kullanilan miktar
PCR Uriinii 5 ul

10x Green Buffer 1ul

Dra- | 0.2 ul
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3.BULGULAR

3.1. LCORL-1 Gen Bolgesi Polimorfizmleri

LCORL-1 bolgesindeki polimorfizmleri saptamak i¢in Pirlak irkina ait 29, Sakiz irkina
ait 30, Kivircik wrkina ait 30, Karayaka irkina ait 30, Morkaraman irkina ait 30,
Akkaraman 1rkina ait 17 olmak iizere toplam 166 kan numunesinden elde edilen DNA

ornekleri Hpy188-1 enzimi ile kesilmistir.

495 baz ¢ifti uzunlugunda olan hedef DNA molekiiliinin RFLP-PCR da Hpy188-I
enzimi ile kesim uygulandiktan sonra 281 ve 214 baz ¢ifti uzunlugunda fragmentlere

ayrilmasi beklenmistir.

Kesim sonucu Pirlak irkina ait; 22 adet homozigot dominant, 7 adet heterozigot, Sakiz
irkina ait; 23 adet homozigot dominant, 7 adet heterozigot, Kivircik irkina ait; 27 adet
homozigot dominant, 3 adet heterozigot, Karayaka irkina ait; 30 adet homozigot
dominant, Morkaraman irkina ait; 14 adet homozigot dominant, 11 adet heterozigot, 5
adet homozigot resesif, Akkaraman irkina ait; 16 adet homozigot dominant, 1 adet
heterozigot bireye rastlanilmistir. Pirlak, Sakiz, Kivircik, Morkaraman ve Akkaraman
wrklarina ait homozigot resesif bireye, Karayaka irkina ait hem heterozigot hemde

homozigat resesif bireye rastlanilmamuistir.

i

1
il

ST |
Resim 3.1: LCORL-1 Gen Bélgesi Polimorfizmleri.

!
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3.2. LCORL-2 Gen Bolgesi Polimorfizmleri

LCORL-2 bolgesindeki polimorfizmleri saptamak i¢in Pirlak irkina ait 30, Sakiz irkina
ait 30, Kivircik rkina ait 30, Karayaka irkina ait 28, Morkaraman irkina ait 24,
Akkaraman 1rkina ait 20 olmak {izere toplam 162 kan numunesinden elde edilen DNA

ornekleri Dra-I enzimi ile kesilmistir.

594 baz ¢ifti uzunlugunda olan hedef DNA molekiiliiniin RFLP-PCR da Dra-I enzimi
ile kesim uygulandiktan sonra 322 ve 272 baz ¢ifti uzunlugunda fragmentlere ayrilmasi

beklenmistir.

Kesim sonucu incelenen tiim 1rklara ait 6érneklerin ¢ift bant olusturarak 322 ve 272 bg
uzunlugunda iki fragment olusturdugu, bireylerin tamaminin homozigot dominant
ozellikte olup, heterozigot ve homozigot resesif hicbir bireye rastlanilmadigi, bu

bolgenin aranilan SNP ag¢isindan polimorfik yapida olmadigi gozlemlenmistir.

‘ |mum;ﬁ||i|

Resim 3.2. LCORL-2 Gen Bélgesi Polimorfizmleri.
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3.3. istatiksel Analiz

Calismada incelenen 166 hayvanin kan oOrneklerinden elde edilen DNA {izerinde

cogalttigimiz 495 bg biiylkliginde LCORL-1 olarak belirlenen gen bdolgesinin

Hpy188-1 enzimi ile kesilmesi sonucu olusan 281 ve 214 bg ve kesilmeyen 495 bg

biiyiikliigiindeki fragmentler ile {i¢ genotip belirlenmistir (MM, Mm, mm).

Cizelge 3.1: LCORL-1 gen bolgesine ait gozlenen genotipler.

IRKLAR Pirlak Sakiz Kiviretk Karayaka Morkaraman Akkaraman
n: 29 n: 30 n: 30 n: 30 n: 30 n: 17
MM 22 23 27 30 14 16
Genotipler
Mm 7 7 3 0 11 1
mm 0 0 0 0 5 0
Cizelge 3.2: LCORL-1 gen bolgesine ait allel frekansi hesaplamalari.
IRKLAR Pirlak Sakiz Kivircik Karayaka Morkaraman Akkaraman
n: 29 n: 30 n: 30 n: 30 n: 30 n: 17
Allel M 0879 0,883 0,95 1 0,65 0,97
Frekanslant =74 12 0116 005 i 0,35 0,029

LCORL-1 gen bdlgesi icin belirlenen allel frekanslari tabloda gosterildigi gibidir.

Tablodaki verilere gore Karayaka irkinda ‘M’ allelinin frekansi 1 olup, ‘m’ alleline hig

rastlanmadigi, Morkaraman 1rkinda allel frekanslarinin diger irklara nazaran birbirine

daha yakin oldugu, Pirlak, Sakiz, Akkaraman ve Kivircik irklarinda ise ‘M’ alleli

frekanslari ile ‘m’ alleli frekanslar: arasinda biiyiik farklar oldugu belirlenmistir.
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Cizelge 3.3: LCORL-1 gen bolgesinde gozlenen ve beklenen heterozigotluk diizeyleri.

IRKLAR Pirlak Sakiz Kivireik Karayaka Morkaraman Akkaraman
n: 29 n: 30 n: 30 n: 30 n: 30 n: 17

Allel M 0,879 0,883 0,95 1 0,65 0,97

Frekanslart =74 12 0116 0,05 i 0,35 0,029

Ho 0,24 0,233 0,1 - 0,36 0,058

He 0,21 0,204 0,096 - 0,456 0,059

Yukarida verilen tabloya gore beklenen ve gozlenen heterozigotluk diizeyleri
incelendiginde; Karayaka irkinda heterozigotluk oranmin sifir oldugu, Morkaraman
irkinda ise diger 1rklara gérece daha yiiksek diizeyde bir heterozigotluk oran1 goriildiigii,
Pirlak, Sakiz, Akkaraman ve Kivircik irklarinda ise heterozigotluk oranlariin birbirine

yakin ve diisiik diizeylerde oldugu belirlenmistir.

Cizelge 3.4: LCORL-1 gen bolgesinin beklenen ve gozlenen genotip frekanslari ve hesaplanan

¥2 degerleri

IRKLAR Pirlak Sakiz Kivireik Karakaya Morkaraman Akkaraman
n: 29 n: 30 n: 30 n: 30 n: 30 n: 17

Genotip GZ BK GZ BK GZ BK GZ BK Gz BK GZ BK

Frekanslart 22 2238 23 2337 27 2736 30 - 14 1266 16 1599

(GZ: MM

Gozlenen Mm 7 6,09 7 6,12 3 2,85 0 - 11 1365 1 0,952

BK: mm 0 0,40 0 0,39 0 0,06 0 - 5 3,66 0 0,013

Beklenen)

%2 Degerleri 0,541 0,521 0,067 - 1,145 0,015

Popiilasyondan elde edilen gozlenen ve beklenen genotip frekanslart y2 testi ile
degerlendirilmistir. Incelenen polimorfizm agisindan Hardy-Weinberg dengesinde
oldugu gozlenen bu popiilasyonda beklenen ve gozlenen genotip frekanslar1 arasindaki

farkliligin istatiksel olarak anlamlilig1 olmadig: belirlenmistir (p>0,05).
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Calismada incelenen 162 hayvanin kan Orneklerinden elde edilen DNA iizerinde
cogalttigimiz 594 bg biiyiikliigiinde LCORL-2 olarak belirlenen gen bolgesinin Dra-|
enzimi ile kesilmesi sonucu olusan 322 ve 272 bg¢ biiyiikliigiindeki iki fragment
degerlendirilerek bir genotip belirlenmistir (MM). Incelenen popiilasyonun belirlenen
gen bolgesinde aranan SNP ye hi¢ rastlanilmamis ve bu bdlgenin calisilan alt1 farkli
irktaki toplam 162 bireyinin de aranilan SNP agisindan polimorfik yapida olmadig

gozlemlenmistir.

Cizelge 3.5: LCORL-2 gen bolgesine ait gozlenen genotipler.

IRKLAR Pirlak Sakiz Krviretk Karayaka Morkaraman Akkaraman
n: 30 n: 30 n: 28 n: 30 n: 24 n: 20
MM 30 30 28 30 24 20
Genotipler Mm 0 0 0 0 0 0
Mm 0 0 0 0 0 0

Cizelge 3.6: LCORL-2 gen bélgesine ait allel frekansi hesaplamalari

IRKLAR Pirlak Sakiz Kiviretk Karayaka Morkaraman Akkaraman
n: 30 n: 30 n: 28 n: 30 n: 24 n:20

Allel M 1 1 1 1 1 1

Frekanslart m 0 0 0 0 0 0
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4. TARTISMA

Memelilerin dogum Oncesi ve sonrasi biiylime ve lipid metabolizmasindaki etkilesimde
yer alan fizyolojik mekanizmalar ve altinda yatan genetik varyasyonlar tam olarak
anlasilmamistir. Biiylime gibi karmasik 6zellikleri modiile eden fizyolojik yollara baglh
genetik varyasyonun belirlenmesi, uzun vadeli segici iireme, uygun 6rnek boyutlar1 ve
yiiksek kaliteli genom dizileri ile hayvan popiilasyonlar: tarafindan biiyiik hayvan

modellerinin olusturulmasini saglayabilir.

Koyunlarda viicut biiyiikligiinii etkileyen gen bdlgelerinin tanimlanmasi hem 6zelligin
karmasikligi hem de popiilasyonlar ve kullanilan yaklagimlar arasindaki farkliliklar g6z
oniinde bulunduruldugunda c¢alismalarin arasinda karsilagtirma yapilamamasindan
dolay1 zorlagsmaktadir. Ayrica, genel olarak iyi tanimlanmis insan birliktelikleri ile
olusturulan veya ilgisiz bireylerden olusan 6rneklemlerin kullanildig1 analizlere kiyasla
ciftlik hayvanlarinda yapilan calismalar genellikle yanlis soy bilgisine sahip saha
orneklerine dayanmakta bu durumda genom ¢apindaki taramalarin tasariminda bir dizi
engel olusturmaktadir. Hayvan popiilasyonlar yiiksek diizeyde akrabalik baglar igeren
karmagik bir popiilasyon yapisi icermekte olup kullanilan 6rneklemde birey sayisinin az
olmasi, dengesiz allel frekans1 dagilimina bu durumda 6zellik ve belirtecler arasindaki
yanlig-pozitif iligkilerin oraninin artip gercek iliskilerin tespitinin zorlagsmasina neden

olmaktadir.

Signer-Hasler vd. (2012), 1 151 attan olusan bir 6rneklemden elde ettikleri 54 602
SNPdeki kalite filtrelemesinden sonra 1 077 at ve 38 124 SNP ye ulasmislardir. Elde
ettikleri bu verileri 145 cm ve 165 cm arasinda degisen cidago yiiksekligi de dahil
olmak iizere 28 farkli konformasyon ozelligi ile iliskilendirmislerdir. Calisma
sonucunda ECA3 ve ECA9’ da cidago yiiksekligi, bacaklarin konformasyonu ve sirt
uzunlugu ile dogrudan genetik korelasyonu olan iki QTL bildirmislerdir. Bu iki QTL
bolgesi i¢indeki 8 SNP genom c¢apinda anlamlilik diizeyine ulasmistir. Cidago
yiiksekligi i¢in bildirilen iki QTL bolgesi LCORL/NCAPG ve ZFAT gen bolgelerinin

yakinlarinda haritalanmistir.
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Lindholm-Perry vd. (2013), sigirlar ile yaptiklar1 ¢alismada LCORL’ nin bir hayvanin
tilkettigi yem miktarinin yag ve kas dokusunda yaptig1 degisikliklere etkisi olan yollarda
yer aldigini, elde ettikleri SNP’ ler ile danalarin kas dokusundaki biiyiimenin iliskili
oldugunu one siirmiislerdir. Kas dokusunda LCORL’ nin gen ekspresyonu incelenen
hayvan popiilasyonlarinda cinsiyete, diyete ve yasa gore degisen faktdrlerden birinin

veya kombinasyonun yem alimindaki varyasyona yanit verdigini gostermislerdir.

Tetens vd. (2013), 782 Alman Sicakkan aygirinda, Illumina EquineSNP50 Bead Chip
kullanarak cidago yiiksekligini etkileyen lokuslari bulmak igin bir genom boyu
iliskilendirme taramas1 yapmuslardir. iskelet biiyiimesi ve iskelet yiiksekligi, agirlik ve
karkas kompozisyonu, performans ve konformasyon ozellikleri ile LCORL’ deki
polimorfizmleri iligkilendirmisler. Atlarda NCAP/LCORL lokusunu cidago yiiksekligini
etkileyen bir aday QTL olacagini bildirmislerdir.

Boyko vd. (2014), at rekiirren laringeal néropati (RLN) hastaliginin genetik temellerini
incelemek i¢in yaptiklart ¢alismada inceledikleri 505 atin cidago yiiksekligi ile ECA3’
teki LCORL/NCAPG lokusu ile anlamli bir iliski ve bu lokusun viicut biiyiikliigii bu

popiilasyonda boy ile 6nemli bir fenotipik ve genetik korelasyon gostermislerdir.

Al-Mamun vd. (2015), 1 781 Avustralya Merinos koyununda orta yogunluklu Illumina
Ovine SNP50 BeadChip kullanarak, 53 862 SNP genotipledi ve dogrusal karisik model
yaklagimi ile SNP haplotip etkilerini tahmin etmek i¢in genotipler hsphase ile evrelenip
tespit edilen QTL bolgeleri ile arasinda baglant1 dengesizligi bloklarini tanimlamistir.
Yapilan bu GWAS ¢alismasinin sonucunda koyunlarda viicut agirligr ile iligskilendirilen
39 SNP tanimlanmig ve OARG6 da 2.41 Mb’ lik biiyiik bir bolgeyi kapsayan QTL tespit
edilmis ve bu QTL bolgesi icinde NCAPG ve LCORL genlerinin viicut agirligi i¢in

muhtemel aday genler olacagi bildirilmistir.

Liu (2015), Cin’ de Min domuzu popiilasyonlarinda viicut uzunlugu ile iliskili bir
GWAS calismast yapmak icin NR6A1, PLAG1 ve LCORL bdlgelerinin kismi gen
dizilerini dogrudan dizileme yontemi ile siralayip, SNP’ leri dizileme tepe haritasini

degerlendirerek tespit etmislerdir. Viicut uzunlugu o6zelliklerini etkileyen iic genin

58



haplotipleri, haplotip ¢ikarimi, baglanti dengesizligi ve Hardy-Weinberg denge analizi
ile belirlerlemislerdir. LCORL geni iizerinde saptadiklar1 4’ ii bilinen 17 aday SNP’ nin

tek baslarina viicut boyutu ile iliskisi oldugunu bildirmislerdir.

Staiger vd. (2016), genetigin viicut konformasyonuna olan etkisini aragtirmak igin 282
adet atin belirledikleri 32 farkli viicut 6l¢iisii parametrelerini ve antrenman bilgilerini
topladiktan sonra DNA oOrneklerini analiz etmislerdir. EqueneSNP70 BeadChip
kullanarak 109 ati genotiplendirilmis ve isaretleyici iliskilendirme PC1 puanlar
kullanilarak veriler degerlendirildiginde LCORL geninin 3’- ucu ile viicut uzunlugunu
iliskilendirdiklerini belirtmislerdir. LCORL kodlama dizisinin yukar1 akisinda bulunan
tek niikleotid polimorfizmlerinin, genin ekspresyonunu dolayisiyla da atlarda viicut
boyutunu diizenledigini bildiren ¢calismalardan farkli olarak ECAS3 q12-q13’ te LCORL”’
nin yiiksek diizeyde homolog 5 kb retrogen kopyasmin konumunu tanimlamis ve bu
atlardaki iskelet boyutu varyasyonu ile yakindan iligkili olan transkriptin kendisi
LCORL lokusu igindeki olas1 nedensel SNP’ leri tanimlayan ilk ¢alisma olduklarini
bildirmislerdir.

Han vd. (2017), sigirlarda karkas agirligi, viicut boyu ve viicut uzunlugu gibi kantitatif
ozellik lokusu kromozom 6’ da bildirildiginden bu boélgenin ekzon ve komsu
bolgesindeki mutasyonlari tespit etmek i¢in 450 Qinchuan besi sigirini incelemislerdir.
LCORL bolgesindeki SNP leri incelemek icin RFLP-PCR teknigini kullanmiglar ve
intron bolgesinde iki, promotdér bdlgede dort varyans bildirmislerdir. INT+52098 de
A>G SNP sinin karkas agirhigr ile 6nemli 6lgiide iliskili oldugunu, LCORL gen
bolgesini besi sigirlarinin et performansi i¢in gelistirilmis markor destekli seleksiyona

katkida bulunabilecek aday gen olarak bildirmislerdir.

Muhammedabadi vd. (2019), gesitli at irklarinda viicut biiyiikliigii ve LCORL geninin
polimorfizmleri arasindaki iliskiyi belirlemek i¢in RFLP-PCR teknigi ile Alu enzimi
kullanarak 306 atin genotiplerini incelemistir. Bu ¢aligma sonucunda, kurye olarak
kullanilan ve daha az yiyecege ihtiyag duyup uzun siire yorulmayan orta govdeli atlar
olan Iran yerli irklarinda C allelinin nadir bulunmast, tarla ve maden islerinde kullanilan

gorece daha iri govdeli ve kuvvetli atlar olan egzotik irklarda C allellinin sikliginin
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artmasi ile gozlemlenen ii¢ genotipin istatiksel analiziyle, bu polimorfizm ile viicut

biiyiikliigii parametreleri arasindaki iligkiyi bildirmiglerdir.

Plassais vd. (2019), irk olusumu ve bakimi sirasinda meydana gelen segilim baskisindan
ileri gelen genomik degisiklikleri tanimlamak i¢in evcil kopekler, vahsi kopekler, yerli
ve koy kopeklerinden olusan 722 adet bireyden elde ettikleri 91 milyon varyant bulunan
bir veri seti gelistirmislerdir. Hem se¢ici tarama analizleri hem de yaptiklart GWAS
caligmas1 sonuglarin1 mevcut verilerle birlestirdiklerinde kdpeklerde viicut biiyiikligi
varyasyonunun yaklasik olarak % 90’ 11 agiklayabilecek 16 varyant tanimlamiglardir ve
LCORL lokusunun kopeklerde viicut biiyiikliigiiniin yan1 sira yasam siiresi ile de iliskili

oldugunu bildirmislerdir.

Signer-Hasler vd. (2019), popiilasyon yapisim karakterize etmek icin Isvigre koyun
irklarma ait 939 hayvana ait genotipleri analiz etmislerdir. Irklarin genetik yapisindaki
farklar1 belirleyip, irk farklilagsmasindan sorumlu ilgili aday genler gosterilmistir. Bu
aday genlerden viicut biiytikligi ile ilgili olanlar NCAPG, LCORL, LAP3, SPP1,
PLAGI olarak bildirilmistir.

Said vd. (2020), yaptiklart ¢alismada Pakistan’ a 06zgl farkli keci irklarina ait
havuzlanmis  heterozigotluk istatistiklerini ~ kullanarak 749  se¢im  imzasi
gbzlemlemislerdir. Bu se¢im imzalarindan biri LCORL geni {izerinde idi ve ii¢ biiyiik
boy ve iki orta boy irkta gozlemlenmistir. Ancak kopekler ve keciler arasindaki
paralellikler 1s181nda, LCORL' nin: ¢.828 829insA, kegilerinde boyutu artiran QTL igin
gergek nedensel varyant olabilecegini, Cins ortalamali fenotiplere dayanan bu
caligmanin hipotez igin kesin kanit saglamasa da bu 6n bulguyu dogrulamak igin, bazi
orta biiytikliikteki kegi irklart goriiniise gére LCORL lokasyonunda sabitlenmediginden,
her iki aleli de ayiran bir cinste €.828 829insA’ daki genotiplerle ayr1 ayri dlgiilen boy
fenotiplerini iliskilendiren bir cins i¢i iliski ¢alismasi yapilmasi gerektigi goriisiinii

bildirmislerdir.

Krutikova vd. (2020), Rusya’ daki ana evcil Ren geyigi irklarinin et verimliligini

arttirmak igin boyut ve viicut agirligi ile ilgili aday genlerde polimorfizmler
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aramislardir. LCORL geninin yedinci ekzonunu siraladiklart ¢alismada daha once alti
tanesi saptanmamis proteinin aminoasit bilesiminde degisiklige yol agtigini tespit
ettikleri yedi SNP bildirmislerdir. inceledikleri ii¢ popiilasyonda (yabani ren geyigi,
Nenets 1rki, Evenk 1rk1) LCORL gen bdlgesindeki vahsi ve mutant allellerin miktarinda
onemli bir fark oldugunu gozlemlemis, Ren geyigi boy ve boyutundaki diger fenotipik

degiskenler i¢in bu lokusun polimorfizmlerinin secilim baskis1 oldugunu bildirmislerdir.

Graber vd. (2022), daha 6nceden tiim genom dizilemesi yapilmis Boer kegilerinde boy
yiiksekligi ile ilgili bir iliskilendirme ¢alismas1 yapmak igin Isvicre kegi irklarmin
bireylerinde bulunan VarGoats projesi varyant katalogunda yer alan bes ek kesme
varyantin1 (p.Leu539fs in Grisons Striped (BST), p.Ala663fs ve Chamois Colored
(GFG)’ de p.Phel486fs, Nera Verzasca (NER) ve Peacock'da (PFA) p.Argl089 ve
Saanen (SAN) kegilerinde p.Glul457fs ) degerlendirmislerdir. Boer kegilerinde, SAN,
NER ve PFA’ da bulunan iki varyant disinda p.Ser277fs ve p.Phel486fs varyantlarini
iceren dort gergeve kaymasi varyanti, diger cesitli irklarda da diisiik frekanslarda
meydana geldigini bildirmislerdir. Bu g¢alismaya ek olarak 190 adet Boer irkina ait
bireyin yanisira bes farkli Isvigre keci rkindan (140 BST, 110 GFG, 151 SAN, 32 NER,
94 PFA) 12 ayliktan biiyiik toplam 717 adet disi ke¢inin kan 6rnekleri toplayip PCR ve
Sagner dizilim teknikleri kullanarak LCORL gen bdlgesinin genotiplemesini
gerceklestirmislerdir. Viicut biiytikliigii ile iliskiyi arastirmak igin tiim bireylerin bes
farkli fenotipik verileri (cidago yiiksekligi, viicut uzunlugu, gdgiis derinligi, sagr
yiiksekligi ve pelvis genisligi) elde edilmistir. Sonug olarak, ¢ergeve kaydirma varyanti

p.Leu539fs, bes fenotipik veriden dordii ile iliskili oldugu bildirilmistir.

LCORL lokusunun daha dnce en az altt memeli hayvan tiiriinde ytikseklik ile iligkili
oldugunun bulunmasi, bu lokusun koyun irklar1 arasinda da segilim altinda olmasinin
sasirtict olmayacagimi gostermektedir. LCORL lokusundaki genetik varyasyonlarin
memeli tiirlerinde boy ve viicut boyutunun belirlenmesinde rol oynadigina dair giderek
artan kanitlar bulunsa da, bu durumun altinda yatan molekiiler mekanizma halen
belirsizligini korumaya devam etmektedir. Diger memeli tiirlerinden saglanan viicut

blytikligi ile ilgili genomik belirteglerin bilgileri, farkl tiirlere 6zgii se¢im imzalarini
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ve Ozelliklerini de arastirmak i¢in kullanilabilir ve bu daha verimli arastirma stratejileri
olusturmaya yardimci olabilir.

Bu calismada incelenen popiilasyonun LCORL-1 gen bolgesi icin; Karayaka irkinda
heterozigotluk oraninin sifir oldugu, Morkaraman irkinda ise diger irklara gorece daha
yiiksek diizeyde bir heterozigotluk orani goriildiigl, Pirlak, Sakiz, Akkaraman ve
Kivircik irklarinda ise heterozigotluk oranlarinin birbirine yakin ve c¢ok diisiik
diizeylerde oldugu belirlenmistir. Popiilasyonun Hardy-Weinberg dengesinde oldugu,
beklenen ve gozlenen heterozigotluk diizeyleri arasinda istatiksel a¢idan anlamli bir
farkliligin olmadigi gozlemlenmistir. LCORL-2 olarak belirlenen gen bdlgesinde ise
aranan SNP ye hi¢ rastlanilmamis ve popiilasyonun bu SNP acisindan polimorfik yapida

olmadig1 gozlemlenmistir.

Irk ortalamali fenotiplere dayanan calismalar ile viicut boyutuyla alakali en giiglii
iligkiler genellikle LCORL lokusuyla kuruluyor olmasina ragmen genin invivo islevi
tam olarak anlagilamamistir. Bu nedenle hem genotiplerle ayr1 ayr1 Olcililen boy
fenotiplerinin iliskilendirildigi hem de bu calismadaki gibi polimorfizmlerin saptandigi

ve diger tim On bulgularinda karsilastirildigt daha fazla ¢alismaya ihtiyag vardir.
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5. SONUC ve ONERILER

Giiniimiizde giderek artan insan niifusunun beslenme ihtiyaglarinin karsilanabilmesi i¢in
gerekli olan en degerli protein kaynaklarindan biri et tiretimidir ve koyun yetistiriciligi
et iretimi endiistrisinde azimsanamayacak bir 6neme sahiptir. Koyun yetistiriciliginde
elde edilecek et verimini arttirmanin yolu karkas agirligini arttirmayr saglayacak;
hayvanlarin canli agirligi, cidago yiiksekligi, viicut biiytkligl, kas kiitlesi, kas i¢i
yayilan yag miktar1 gibi birtakim parametrelerden ge¢mektedir ve bu parametreleri
etkileyen gen lokuslarinin tespit edilip bu genomik bilgilerin istenilen fenotipte bireyler
olusturularak hayata gecirilmesi icin daha ¢ok c¢alisma yapilmasinin gerektigi

ongoriilmektedir.

Sonug olarak;

Bildigimiz kadariyla koyun irklarinda viicut biiyiikligiine bagli se¢im imzalarini
bildiren ilk ¢alismalar yapilmaktadir. Saglanan havuzlanmis heterozigotluk istatistikleri,
diger rka 6zgii se¢cim imzalarini ve 6zelliklerini arastirmak i¢in de kullanilabilir. Bu,

daha verimli yetistirme stratejileri olusturmaya yardimci olmalidir,

LCORL lokusunun en az altt memeli tiirlerinde yiikseklik ile iliskili oldugu bulundugu

icin bu lokusun koyun irklarinda da segilim altinda olmas1 muhtemeldir,

LCORL lokusundaki genetik varyasyonun, memeli tiirlerinde boy ve viicut boyutunun
belirlenmesinde rol oynadigina dair biriken kanitlar varken molekiiler mekanizma halen

belirsizligini korumaya devam etmektedir,

Irk ortalamali fenotiplere dayanan bu tip ¢alismalar hipotezi dogrulamak i¢in kesin kanit
saglayamadigindan, genotiplerle ayr1 ayr1 dlgiilen boy fenotiplerini iliskilendiren bir 1rk
ici iliski ¢aligmasi yapilmasi ve ¢alismamizdan elde edilen bu 6n bulgularin bu sekilde

degerlendirilmesi Onerilir.
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