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Bu c¢alismada, Marmara Bolgesi’nde yetistiriciligi yapilan dort farkli manda
populasyonunda (Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa) 20 mikrosatellit belirteci kullanilarak
genetik c¢esitliligin belirlenmesi amaglanmustir. Yapilan istatistik analizler sonucunda toplam
179 allel tespit edilmistir. Lokus basina allel sayis1 5 (ILSTS033) ile 17 (ETHO003) arasinda
degismistir. Calismada genetik c¢esitliligin bir diger olgiiti olan goézlenen ve beklenen
heterozigotluk degerlerine ait sonuglar sirasiyla 0,547 ve 0,625 ile 0,583 ve 0,684 arasinda
degismektedir. Calisma kapsaminda irklara ait Fis degerleri 0,11687 ile 0,0658 arasinda
bulunmustur. Marmara Bolgesi’nde ¢alisilan dort farkli manda populasyonuna ait Fst degerleri,
0,00722 ile 0,04832 arasinda degismis olup, ¢cok az bir genetik farklilagsmanin varligindan s6z
edilebilir. Faktoriyel birlestirici analiz sonucuna gore, Tekirdag ve Balikesir populasyonlarina
ait bireylerin karismis ve ortada, Istanbul ve Bursa populasyonuna ait bireylerin ise, farkli
eksenlerde daha net olarak birbirinden ayrilip kiimelendigi gozlenmistir. Calismadan elde
edilen veriler dogrultusunda yapilan temel bilesenler analizinde, Istanbul ve Tekirdag
populasyonlarindaki bireylerin ayr1 eksen {izerinde fakat birbirlerine yakin konumlarda
bulundugu gozlenmis, bu durumun iki populasyonun cografi yakinligindan kaynaklandigi
diistiniilmiistiir. Tekirdag ve Balikesir populasyonlarinin ise ayni eksen iizerinde yakin
Konumlarda yer almasi bu iki populasyonun karismig olabilecegi fikrini giiglendirmistir. Bu
calisma Marmara Bolgesi’'ne 6zgii Anadolu mandasi populasyonlarinda yapilan genetik
anlamda ilk caligma 6zelligine sahip olup, ileride yapilacak diger ¢aligmalara da kaynak olacagi
diistiniilmektedir.

Anahtar kelimeler: Bubalus bubalis, mikrosatellit, manda, genetik ¢esitlilik
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ABSTRACT

MSc. Thesis
AN INVESTIGATION OF GENETIC STRUCTURE OF BUFFALO POPULATIONS IN
MARMARA REGION BY USING MICROSATELLITES

Biisra ULUCUTSOY

Tekirdag Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences

Department of Animal Science

Supervisor: Assos. Prof. EMEL OZKAN UNAL

In this study, it was aimed to determine genetic diversity by using 20 microsatellite markers in
four different buffalo populations (Istanbul, Tekirdag, Balikesir and Bursa) reared in the
Marmara Region. As a result of the statistical analysis, a total of 179 alleles were detected. The
number of alleles per locus ranged from 5 (ILSTS033) to 17 (ETH003). In the study, it was
determined that the results of observed and expected heterozygosity values, which is another
criterion of genetic diversity, varied between 0.547 and 0.625 and 0.583 and 0.684, respectively.
In the study, the Fis values of the breeds were found to be between 0.11687 and 0.0658. The
Fst values of four different buffalo populations studied in the Marmara Region ranged between
0.00722 and 0.04832, and there is very little genetic variation. According to the result of the
factorial correspondence analysis, it was observed that the individuals belonging to the
Tekirdag and Balikesir populations were mixed and clustered in the middle, while the
individuals belonging to the Istanbul and Bursa populations were more clearly separated and
clustered in different axes. In the principal component analysis made in line with the data
obtained from the study, it was observed that the individuals in the Istanbul and Tekirdag
populations were on a separate axis but in close proximity to each other, and this was thought
to be due to the geographical proximity of the two populations. The fact that Tekirdag and
Balikesir populations are in close positions on the Same axis strengthens the idea that these two
populations may be mixed. This study is the first genetic study in Anatolian buffalo populations
specific to the Marmara Region and will be a source for future studies.

Key words: Bubalus bubalis, microsatellite, buffalo, genetic diversity
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1. GIRIS

Son yillarda diinya niifusu hizla artarak giiniimiizde 7 milyar1 ge¢mis ve aglik sinirinin
altindaki insan sayisi ise 820 milyonu asarak ciddi boyutlara ulasmistir (FAO, 2020). Bu veriler
dogrultusunda, beslenme ihtiyacina olan talepte de bir artis meydana geldigini sdylemek

mimkiindiir. Ancak mevcut kaynaklar, beslenme ihtiyacini karsilamada yetersiz kalmaktadir

Beslenme, insanlarin vazgecilemez temel ihtiyaglarindan birisi olup, bu ihtiyag
genellikle bitkisel ve hayvansal {iretim sonucu karsilanmaktadir. Hizla artan diinya niifusuyla
birlikte bu iiretime ait kaynaklar yetersiz gelmeye baslamistir. Insan beslenmesinde hayvansal
{iretim sonucu elde edilen protein kaynaklarinin olduk¢a énemli bir yeri vardir. Thtiyag duyulan
hayvansal protein kaynaklari, sigir, koyun, manda ve kanathi hayvan tiirlerinden
karsilanmaktadir. Bu protein kaynaklarinda siirekliligi saglayabilmek i¢in, ¢iftlik hayvanlarinda
birden fazla verim yoniiniin gelistirilmesine yonelik ¢aligmalar artis gostermis ve modern
hayvancilik hizla yayilmaya baslamistir. Diinya genelinde ¢iftlik hayvani yetistiriciliginde iki
farkli sistem One ¢ikmaktadir. Bunlardan ilki 6zellikle kiiciikbag hayvan yetistiriciliginde hala
yaygin olarak kullanilan ekstansif (geleneksel) yetistiriciliktir. Tarimda sanayinin gelismesiyle
beraber, artan niifusun gida talebini karsilamak i¢in ekstansif yetistiriciligin yerini yavas yavas
modern yetistiricilik (entansif) almaya baglamistir. Modern yetistirme sistemleri daha ¢ok siit
sigirciligr ile kiimes hayvanlar yetistiriciliginde 6n plana ¢ikmis olup, ana mantik birim alandan
daha ¢ok verim alarak hayvan refahina da gereken Ozenin gosterilmesiyle {retimin

gerceklestirilmesidir (Soysal, 2009).

Ulkemizde entansif kosullarda yetistiricilikte biiyiikbas hayvanlar daha cok tercih
edilmektedir. Ozellikle son yillarda siit sigirciligina yonelim fazla oldugu igin, manda
yetistiriciliginin geri planda kaldig1 gozlemlenmistir. Mandanin entansif yetistirme sistemine
uygun bir ¢iftlik hayvani olmadigi diisiiniilmiistiir. Bunun sebebi, manda yetistiriciliginin
entansif kosullarda maliyet olarak ¢ok, kar olarak az olabilecegi diisiincesidir. Ancak
hayvanciligr 1iyi diizeydeki diinya iilkelerine baktigimizda manda yetistiriciligi hala

popiilerligini korumaktadir (Soysal, 2009).

Manda diinya genelinde sit, et ve ¢eki giliciinden yararlanilan, ciftcilerin yasantisinda
onemli yere sahip Bovidae ailesinin bir tiirii olan ciftlik hayvanidir. Ingilizce karsiig1 “Water

buffalo” olup bu isimlendirme evcil mandayi yeteri kadar ifade etmemektedir. Manda



kelimesinin Tiirk¢edeki kokeninin ise Hindistan’a ait bir cografi bolge olan Manda’dan geldigi
tahmin edilmekte olup ililkemizde ayrica, Koémiis, Camis, Dombay, Dombey gibi isimlerle de
ifade edilmektedir (Soysal, 2009). Mandalar genellikle Asya kitasinin tropikal ve sub-tropikal
iklim gegiren bolgelerindeki ormanlarda yasarlar. Yasam alanlar1 batakliklar, 1slak ¢imler ile
nemli topraklarin oldugu, nehir ve akarsu yataklarina yakin, yiyecek, su gibi temel ihtiyaclarini
yeterli diizeyde karsilayabildikleri yerlerdir. Mandanin Pleistosen (buzul ¢agi) déneminde
Giiney Asya’dan Avrupa’ya dagildig: diistiniilmekte olup diinya manda niifusunun biiytik kismi
Asya kitasinda yayilim gostermeye devam etmektedir (Michelizzi vd., 2010). Gliniimiizde
diinyanin bir¢ok iilkesinde et, siit ve ¢eki gliciinden yararlanilmak iizere manda yetistiriciligi
yapilmaktadir. Manda hastaliklara kars1 kiiltiir irklarina kiyasla daha direngli olusu, beslenme
sirasinda ¢ok 0Ozel kosullara ihtiyag duyulmamasi, minimum yemden maksimum
yararlanabilmesi, kalitesi diisiik yemleri bile en iyi sekilde degerlendirip et, siit gibi iirlinlere

doniistiirebilmesi yeteneklerine sahip olan oldukga degerli bir ¢iftlik hayvanidir.

Tiirkiye’de manda yetistiriciligi siit ve et yoniiyle deger bulmaktadir. Manda siitii gida
sektorlinde tereyagi, yogurt, yiiksek kalitede peynirler (mozarella), kaymak ve birgok siit
liriinliniin yapiminda kullanilirken, kozmetik sektoriinde de cilt bakim {iriinleri yapiminda
kullanilabilmesi &zellikleriyle degerli bir igerige sahip oldugunu gostermektedir. Ulkemizde
manda siitiinden, kaymak, yogurt, peynir, dondurma gibi yan iirlinler elde edilmektedir.
Mandalar sigirlara oranla daha agir yiik tasiyip zorlu kosullara direngli olduklari i¢in Asya’da
piring tarlalarinda isgiiclinden yararlanilmaktadir. Ayrica manda eti sigir etine oranla daha az
yag ve kolesterol icerigine sahip olmasiyla da saglikli beslenme i¢in ideal Ozellikleri
tasimaktadir (Michelizzi vd., 2010). Manda eti saf tiiketimden ziyade islenmis {iriin olarak daha
fazla tiiketilmektedir. Ulkemizde de en fazla sucuk iiretimi yapilarak manda eti tiiketimi

saglanmaktadir.

2018 yili FAO (Food and Agricultural Organization) verilerine gore diinyada
206.600,676 bas manda bulunmakta olup, 1998 yilina oranla yirmi yillik siirecte % 28,6
oraninda artig gostermistir. Diinya manda niifusunun -biiylik cogunlugunu Asya kitas1 (% 97.1)
olusturmakta olup, onu sirasiyla Amerika (% 7), Afrika (% 2), Avrupa (% 0,2) ve Okyanusya
(% 0) takip etmektedir (FAO, 2020). Sekil 1.1°de baz iilkelere ait manda sayilarin1 gésteren

grafige yer verilmistir.
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Sekil 1.1. Bazi diinya iilkelerine ait manda sayilar1 (FAO, 2020)

Diinya’da manda iiretiminin en yogun oldugu iilkeler siralamasinda, Hindistan
(114.151.770 bas), Pakistan (38.848.000 bas) ve Cin (27.116.250 bas) basi ¢ekmekte olup bu
tilkeleri sirasiyla Nepal (5.277.819 bas), Myanmar (3.790,031 bas), Misir (3.506.061 bas),
Filipinler (2.882.655 bas), Vietnam (2.425.105 bas), Banglades (1.485.000 bas), Brezilya
(1.390,066 bas), Kambogya (651.945 bas), Italya (401.337 bas), Sri Lanka (308.790 bas),
Azerbaycan (176.195 bas), Tiirkiye (161.439 bas), iran (113.330 bas), Bulgaristan (12.809 bas)
ve Yunanistan (9.239 bas) takip etmektedir (FAO, 2020). Tiirkiye’ nin diinya siralamasinda alt

basamaklarda yer almas1 dikkat cekmektedir.

Ulkemizde yetistiriciligi yapilan manda irkinin Akdeniz mandalarindan koken aldig:
bilinmekte olup bu 1irk 2004 yilinda “Anadolu Mandas1” olarak tescil edilmistir (Anonim,
2004). Anadolu mandasi, ¢ok degerli bir irk olmasina ragmen bir dénem degeri pek
bilinmemistir. Bu 1irk eski donemlerde 6zellikle de ‘Sanayi Devrimi’ 6ncesine bakildiginda
ureticiler tarafindan siklikla ceki giliciinden yararlanmak i¢in yetistirilmekteydi. Tarimda
sanayinin geligsmesiyle birlikte ¢eki giiclinden yararlanilmak iizere evcil hayvan irklart yerine
makineler tercih edilmeye baslanmistir. Tiirkiye’de birgok tiretici bu siirecinde etkisiyle manda
yetistiriciliginden vazge¢mis olsa da tarimda sanayilesme tek bagina bir etken olmamustir. Siit
sigirciligia verilen degerin daha fazla olmasi, kiigiikbag hayvan yetistiriciliginin getirisinin
daha fazla oldugu yoniindeki diisiinceler, liretici tarafindan uygulanan seleksiyon ¢alismalar1
gibi birgok etken sonucunda bir donem Anadolu mandasi irk1 yok olma tehdidiyle kars1 karsiya

kalmastir. Bu k1 yok olma tehdidinden kurtarmak ve




mevcut durumu iyilestirmek i¢in 2008 yilinda T.C. Tarim ve Orman Bakanligi Tarimsal
Arastirmalar Genel Miudiirliigii (TAGEM) tarafindan yiiriitilen “Halk Elinde Manda Islah1”
projesi hayata gecirilmistir. Bu proje ile birlikte iilkemizde Sekil 1.2°de de gortldigi gibi
1998-2008 yillar1 arasinda meydana gelen Anadolu mandasi populasyonlarindaki azalmanin
oniine gecilmesi hedeflenmistir. Ayrica Anadolu mandasinin yetistirilmesi, elde edilen et, siit
gibi ana tiriinlerin ve bu iiriinlere bagl olarak farkli nitelikteki gida maddelerinin de iiretimi bu
proje ile devlet tarafindan destek gérmiis olup, tliretici bu 1rk1 yetistirmesi i¢in tesvik edilmistir.
Proje kapsaminda 2008 yilinda Damizlik Manda Yetistiriciligi Birlikleri Tiirkiye’nin ¢esitli
illerinde kurulmaya baslanmis ve manda yetistiricileri devlet tarafindan desteklenmistir. 2012
yilinda ise Tiirkiye Damizlik Manda Yetistiricileri Merkez Birligi kurularak illere bagli tiim
birlikler tek bir ¢at1 altinda toplanmistir. Merkez birligine bagh 28 iiye il birligi faaliyetlerine

hala devam etmektedir.
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Sekil 1.2. Tiirkiye’nin manda sayisinin 1998-2018 yillar1 arasinda degisimi (FAO, 2020)

Ulkemizde manda yetistiriciliginin diinya iilkelerinde oldugu gibi ileri diizeylere
ulagabilmesi i¢in mevcut genetik durumun ortaya koyularak seleksiyon ve melezleme
calismalarin1 destekleyen yenilik¢i adimlar atilmali, bu sekilde var olan verim arttirilmaya
caligtlmalidir. Tiirkiye’de Anadolu Mandasinin  korunmasina yonelik ilk atilim yukarida
bahsedildigi gibi ‘Damizlik Manda Yetistiricileri Birlikleri® kurulmasiyla yapilmistir. Ancak
yetistirici birliklerinin kurulmasi tek basina yeterli olmayip bu birliklerin ¢alismalar1 genetik

acgidan da desteklenmelidir.



Tiirkiye’de manda basina diigen siit ve et verimi, laktasyon siiresi gibi 6zellikler manda
yetistiriciliginde ileri iilkelerin oldukga gerisindedir. Bu iilkelerin bir mandadan aldiklart siit
miktar1 1600-5000 kg arasinda degismekte iken (ortalama 2000 kg), iilkemizde bu rakam 700-
1600 kg arasinda ortalama 1000 kg’a yakin bir degerdedir. Bu bilgiler Tiirkiye’deki mandalarin
en kisa stirede oncelikli olarak korunmalar1 ve sonrasinda melezleme ya da seleksiyona tabi
tutularak 1slah edilmeleri; boylece verimlerinin arttirilmasi geregini gdstermektedir. Bir¢ok
calismada, yerli gen kaynaklarinin korunmasi i¢in asagida belirtilen asamalarin sirasi ile
yapilmasi gerektigi belirtilmektedir (Soysal, Giircan ve Ozkan 2003). Irklarin genetik yapilar
belirlenmeli, siirii kayitlar1 tutulmali (pedigri kayitlart), irklarin envanter ¢aligmasit yapilmals,
yetistirici birlikleri kurulmali, yerli irklarda siit ve et verimi i¢in uygun seleksiyon kriterleri
belirlenmeli ve ayrica diger iilkelerde oldugu gibi orijinal etiketli agro-turizm {iriinleri
gelistirilmelidir. Tiim bu asamalar1 basari ile sonuclandirmak i¢cin 6nemli olan ve oncelikli
yapilmasi gereken asama olarak, yerli irklarin genetik yapilarinin molekiiler teknikler
kullanilarak incelenmesi, populasyonlar aras1 ve populasyonlar i¢i farkliliklarin belirlenmesi

ileri siiriilmiistiir (Maudet Luikart ve Taberlet, 2002; Bruford, Bradley ve Luikart, 2003).

Ciftlik hayvanlarinda genetik yapinin tanimlanmasi, ilerleyen siirecteki koruma
programlari ile 1slah stratejilerine yol gdsterecegi i¢in oldukc¢a dnemlidir. Genetik ¢esitliligi
tanimlamak ise, mevcut genetik bilginin korumaya alinip, gelecek nesillere saglikli bir sekilde
aktarimmi saglamak icin gereklidir. Gilinlimiizde ¢iftlik hayvanlarinda genetik ¢esitliligi
belirlemek amaciyla bircok teknik gelismis olup bunlardan bazilari; Rastgele Cogaltilmis
Polimorfik DNA Teknigi (Random Amplified Polymorphic DNA; RAPD), Restriksiyon
Enzimleri Uzunluk Polimorfizm Teknigi (Restriction Fragment Length Polymorphism; RFLP),
Cogaltilabilen Par¢ca Uzunlugu Polimorfizmi (Amplified Fragment Length Polymorphism;
AFLP), Mikrosatellit DNA Polimorfizm Teknigi (Short Tandem Repeat; STR), Dizisi
Etiketlenmis Ajanlar Teknigi (Sequence Taq Sequence; STS), Tek Niikleotit Polimorfizm
Teknigi (Single Nucleotid Polymorphism; SNP) olarak siralanabilir. Bu calismada dkaryotlarin
genomunda genis yayilim gosteren basit dizi tekrarlari olarak da bilinen “Mikrosatellit DNA
Polimorfizm Teknigi’nden yararlanilmistir. Mikrosatellitler oldukg¢a polimorfik olup, ytliksek
diizeyde mutasyon oranina sahiptirler. Bu nedenlerle son yillarda genetik ¢esitlilik ¢aligmalari,
populasyon genetigi, ebeveyn tayini, tiirlerin evrimsel kokeninin arastirilmasi gibi birgok

alanda kullanilan bir teknik olmaya baglamistir.



Mandada ‘Mikrosatellit DNA Polimorfizm Teknigi’ lizerine yapilan referans ¢aligsmalar
incelendiginde Tiirkiye manda populasyonlarinin genetik cesitliliginin arastirildigi ¢aligma
sayisinin sinirlt oldugu goriilmiistiir. Bu tez calismasinda Tiirkiye’nin yerli gen kaynaklarindan
olup 2004 yilinda 1tk olarak tescil edilen ‘Anadolu Mandasi’ populasyonlarinin Marmara
Bolgesi’ndeki mevcut genetik varyasyonunu ortaya koymak amaciyla, 4 farkli ilden (istanbul,
Tekirdag, Balikesir, Bursa) toplam 223 birey Orneklenmis ve bu bireylerin DNA’sinda 20
mikrosatellit lokusu yiikseltgenerek elde edilen sonuglar cesitli istatistiksel metotlarla analiz
edilmistir. Calisma sonucunda Marmara Bolgesi manda populasyonlarinin gelecekteki koruma

programlari ve 1slah ¢aligmalarina katkida bulunulmasi amaglanmastir.



2. KURAMSAL TEMELLER

2.1. Mandanin (Bubalus bubalis) Tarihgesi, Morfolojisi ve Taksonomik Sistemdeki Yeri

Manda 6zellikle siit, et ve ¢eki giicli yoniinden yararlanilan g¢ift¢ilerin yasantisinda
onemli ekonomik degere sahip, diisiik verimli alanlarda kalitesi kotii kaba yemleri rahatga
degerlendirebilen, bu besinleri kolayca sindirebilen, sigirlara oranla hastaliklara ve iklim

degisimlerine kars1 daha direngli olan bir ¢iftlik hayvanidir.

Mandanin orijini Pleistosen (buzul c¢agi) doneminde Hindistan ve Giiney Asya ile
smirlanmis olup, Amerikan bizonu olarak tabir edilen 1rk ger¢ek manday1 temsil etmemektedir.
Evcil manda, morfolojik ve davranigsal olarak nehir (2n=50) ve bataklik (2n=48) mandasi
olmak {tizere ikiye ayrilir. Bataklik tipi olan mandalar 6zellikle zorlu sartlara dayanikli olup,
Asya’da ozellikle piring tarlalarinda ¢eki giiclinden yararlanilmaktadir. Nehir tipi olan mandalar
ise disi olanlarinda laktasyon veriminin oldukg¢a yiiksek olmasi, erkeklerinde ise ¢eki giicii

yoniinden elverisli olmasindan dolay: yetistiriciligi yapilmaktadir.

Arkeolojik galismalara gore, nehir tipi mandanin bundan yaklasik 5000 y1l 6nce Indus
vadisinde evcillestirildigi tahmin edilmektedir. O doneme ait heykel ve yazi gibi arkeolojik
kalintilarina bakildiginda bolge halkinin mandanin et, siit ve ¢eki giiclinden yararlandigi tahmin
edilmistir. Evcil mandaya ait bu 6zelliklerin 9. yy’da Arap isgalciler tarafindan Misir’a orta
cagda i1se Hacgli Seferleri sirasinda haglilar tarafindan Avrupa’ya geldigi bildirilmektedir
(Saadullah, 1998). Manda giiniimiizde Asya, Avrupa, Okyanusya, Afrika ve Amerika gibi
bir¢ok kitada yayilim gostermektedir. Arkeolojik kalintilar, her iki tiiriin de Bubalis arnee’den
geldigini ve bataklik mandasinin morfolojik agidan arnee ile daha ¢ok benzedigini
gostermektedir. Genetik kanitlar ise iki tiiriin birbirinden bagimsiz sekilde evcillestirildigi
yoniindedir. Nehir mandasinin ilk olarak yaklasik M.O. 4000-5000 y1l énce Firat ve Dicle
Havzas1 ya da indus Vadisi’nde evcillestirildigi diisiiniilmektedir (Cockrill, 1981) . Bataklik
mandasinin ise ilk evcillestirilme zamani ve yeri belirsiz olup, yine M.O. 3000-7000 y1l énce
Cin’in Yangtze Vadisi’nde evcillestirildigi tahmin edilmektedir. Ancak dagiliminin daha sonra

Cin’in merkez ve giiney kesimlerine yayildigi sdylenmektedir (Chen ve Li, 1989).

Evcil mandalar Asya, Afrika, Avrupa ve Latin Amerika’da bulunmaktadir. Mandalarin

(Bubalus Bubalis) ¢esitli morfolojik 6zellikleri vardir. Rengi, boynuz sekli, viicut biiyiikligii



nehir ve bataklik tipi mandalarda belirgin sekilde degiskenlik gostermektedir. Bataklik
mandalar1 koyu gri ceket rengine, kiiciik yada orta biiylikliikkte govdeye, dairesel yada yari
dairesel boynuzlara sahiptirler. Baz1 bataklik mandalar1 beyaz ceket (albino) rengine sahiptir.
Albino manda siklig1 iilkeden {ilkeye farklilik gostermektedir (Mason, 1974). Hatta
Endonezya’nin bazi bolgelerinde siyah-beyaz ceket rengine sahip mandalar goriilmektedir
ancak sayilari albino mandalara oranla daha azdir (Amano, Namikawa ve Suzuki 1980).
Bataklik tipi mandalar daha ¢ok et verim yonii ve ¢eki giiciinden yararlanmak igin tercih edilir.
Ozellikle Italya’nin mozarella peyniri nehir mandalarinin kaliteli siitlerinden elde edilmektedir.
Nehir tipi manda wrklar1 6zellikle siit verim yoniinden tercih edilmekte olup ortalama siit
verimleri 1400-1600 kg arasinda degismektedir. Ayrica bu grup mandalarda siyah veya

kahverengi ceket rengi siklikla goriilmektedir.

Manda, Bovidae (Sigirgiller) ailesinin, Bos cinsine ait bir sigir tiiriidiir. Mandanin

sistematikte yeri asagida gosterilmistir (Cizelge 2.1).

Cizelge 2.1. Mandanin Taksonomik Sistemdeki Yeri (Topaloglu, 2019)

ALEM Hayvanlar (Animalia)

SUBE Iskeletliler (Chordata)

ALT SUBE Omurgalilar (Vertebrata)

SINIF Memeliler (Mammalia)

ALT SINIF Tirnaklilar (Ungulata)

TAKIM Cift Tirnaklilar (Artiodactyla/Poridigitata)

ALT TAKIM | Gevis Getirenler (Ruminantia)

AILE Bos Boynuzlular (Bovidae)

ALT AILE Sigir benzerleri (Bovinae)

KABILE Bovini

GRUP Sigir (Bovina), Asya Mandasi (Bubalina), Afrika Mandasi (Syncerina)

CINS Bubalus ve Syncerus

TUR Bubalus Arnee, bubalis, mindorensis,depressicornis, quarlesi, caffer caffer, caffer
nanus, equinoctialis




2.2. Manda Irklan

Manda genel olarak iki sinifa ayrilmaktadir. Bunlar; Afrika Yabani Mandalar1 ile Asya
Mandalar1 olup, Sekil 2.1°de detayli olarak simiflandirilmistir.

MANDA
|
l l
Afrika Yabani Mandasi Asya Mandasi (Bubalus)
(Syncerus caffer) 1. Asya Evcil Mandasi
e S. caffer caffer * Bataklik Tipi
e S. caffer brachyceros * Nehir Tipi
e S, caffer nanus 2. Asya Yabani Mandasi
e S, caffer aequinoctialis * Bubalus Arnee
e S, caffer mathewsi * Bubalus depressicornis

* Bubalus midorensis

Sekil 2.1. Mandanin Siniflandirilmasi (Topaloglu, 2019).
2.2.1. Afrika Yabani Manda Irklar (Syncerus caffer) ve Genel Ozellikleri

2.2.1.1. Syncerus caffer caffer

Cape manda olarak da bilinen bu alttiir, Afrika yabani manda ailesinin gosterigli ve

vahsi iiyesidir. Orta ve Bat1 Afrika’nin batakliklarinda yagamini siirdiirmektedir (Sekil 2.2).



Sekil 2.2. Syncerus caffer caffer (Cape manda)
(https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Syncerus caffer caffer.jpq)

2.2.1.2.  Syncerus caffer brachyceros

Bat1 Afrika Savanna mandasi ya da Sudan mandasi olarak bilinir. (Sekil 2.3).

Sekil 2.3. Syncerus caffer brachyceros (Sudan mandasi)

(https://species.wikimedia.org/wiki/Syncerus_caffer_brachyceros#/media/File:Lake_Chad_B
uffalo_(Syncerus_brachyceros) (6861561885).jpg)

2.2.1.3.  Synecerus caffer nanus

Bat1 Afrika Orman mandasi olarak da bilinen bu alttiir, Bati ile Orta Afrika kesimlerinde
yayilim gostermektedir. . Fiziksel yapi1 olarak diger yabani manda irklarina oranla daha kiigiik

olup boynuzlar1 Cape mandasiyla kiyaslandiginda daha az kavislidir (Sekil 2.4).

10



Sekil 2.4. Syncerus caffer nanus (Ciice manda, Kongo Mandasi)

(https://species.wikimedia.org/wiki/Syncerus caffer nanus#/media/File:Syncerus caffer nan
us_001.JPG)

2.2.1.4. Syncerus caffer aequinoctialis

Nil mandasi olarak da isimlendirilmekte olup, Orta Afrika Savanna mandasi olarak
bilinir. Cape mandaya benzer ancak kiyaslandiginda daha kiiclik ve acik renkli oldugu

goriilmektedir (Sekil 2.5).

Sekil 2.5. Syncerus caffer aequinoctialis (Nil mandasi)

(https://www.africanhuntinggazette.com/buffalo-nile-syncerus-caffer-aequinoctialis/ )
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2.2.1.5. Syncerus caffer mathewsi

Evrensel olarak fazla taninan bir irk olmamakla birlikte kimi yerlerde dag mandasi yada
kongo manda olarak da bilinmektedir., Uganda, Demokratik Kongo Cumhuriyeti ve Rwanda

baslica yasamlarin siirdiirdiikleri cografi bolgelerdir (Sekil 2.6).

c ‘ 23 E;r Wotiide. thsé.kbm/g'ocbiéj:;ia ~

Sekil 2.6. Synecerus caffer mathewsi (Dag mandasi, Kongo Manda)
(https://pbase.com/corotauria/image/141228041)

2.2.2. Asya Manda (Bubalus bubalis) Irklar:

2.2.2.1. Asya Evcil Mandasi

A) Batakhk Tipi Manda: Cogunlukla Filipinler ile Bat1 Hindistan bolgelerinde yasam
stirerler. Ceki giicii ve et verimi yoniinden yararlanmak i¢in yetistiriciligi yapilir. Daha
cok bataklik alanlarda yasadigi i¢in bu ismi almis olup 2n=48 kromozoma sahiptirler.

Genellikle gri-beyaz alaca, agik kahve ile agik gri renklerine sahiptirler (Sekil 2.7).
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Sekil 2.7. Bataklik Mandas1 (Carabao Mandast)

(https://en.wikipedia.org/wiki/Carabao)

A) Nehir Tipi Manda: Bat1 Hindistan’dan Avrupa’ya kadar olan cografik bolgelerde
yasamlarini slirdirmektedirler. Temiz sular1 tercih ettikleri i¢in nehir mandasi ismini
almiglardir. Daha ¢ok siit iretimi amaciyla tercih edilmektedirler. Genellikle siyah ya
da koyu gri renklerinde olup, hafif kivrimli ve yay seklinde boynuzlara sahiptirler.
2n=50 kromozoma sahiptirler. Giinlimiizde bir¢ok nehir mandas1 irk1 mevcut olup
bunlardan bazilari; Murrah, Nili, Nili-Ravi, Pandharpuri, Kundhi, Akdeniz Mandasi,
Jafarabadi’dir.

B1) Murrah Manda Irki: Siit verimi oldukga yiiksek olan Hindistan’in yerel bir irkidir.

Genellikle siyah, kahve ve acik gri ceket renginde olan bu irkta nadiren albino renk de

goriilmektedir. Tipik olarak kisa ve kavisli boynuzlara sahiptirler. Erkekler ortalama 750,

disiler ise ortalama 450 kg’dir (Sekil 2.8).

Sekil 2.8. Murrah manda 1rk1
(https://www.exportersindia.com/khurana-dairy-farm/murrah-buffalo-india-803365.htm)

13



B2) Surti Manda Irki: Hindistan kokenli bu 1rk iilkenin, Gucerat, Anand, Kaira ve Baroda
bolgelerinde bulunur. Surti mandasi, orta biiyiikliikte ve uysal bir 1rk olup, genis kafa yapisina
sahiptir. Orak seklini almis diiz boynuz yapis1 geri yonde biiytliyerek en ugta kivrimlasan bir

form almistir. Renk genelde siyah, giimiis gri yada kahverengidir (Sekil 2.9).

Sekil 2.9. Surti manda irk1
(https://www.dairyknowledge.in/article/surti)

B3) Kundhi Manda Irki: indus Nehri’nin her iki tarafinda da bulunan bir rktir. Cogunlukla
siyah ve kahverengi ceket renginde olurlar. Agirliklar1 ortalama 300-450 kg aras1 degismekte

olup, siit verimleri yliksektir. Boynuz yapis1 genis, yukari ve ige dogru kivrilan bir formdadir
(Sekil 2.10).

Sekil 2.10. Kundhi manda 1rki

(https://www.gowandi.com/033 kundhi-buffalo-breed/)
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B4) Pandharpuri Manda Irki: Bu irk ismini Hindistan’in Pandharpur bdlgesinden almistir.

Siit verimi yiiksek olup, genellikle siyahin tonlart seklinde renk dagilimina sahiptirler.

Bazilarinin bacak ile kuyruklarinda beyaz lekeler goriilebilmektedir. Boynuzlar geriye dogru

ve olduk¢a uzundur (Sekil 2.11).

Sekil 2.11. Pandharpuri manda 1rk1

(https://www.dairyknowledage.in/article/pandharpuri)

B5) Nili-Ravi Manda Irki: Onceden Nili ve Ravi olmak iizere iki ayr1 irk olup, yapilan
seleksiyon ve 1slah ¢alismalar1 sonucunda tek bir olmustur. Hindistan’in Punjab eyaletinde
bulunan bu 1k, genelde siyah renktedir. Birgok yonden Murrah 1irkina benzese de boynuzlari

Murrah’a gore kiigiik ve daha az kivrilmustir. Siit verimi yiiksektir (Sekil 2.12).

Sekil 2.12. Nili-Ravi manda 1rk1

(https://purefarmingtips.blogspot.com/2019/10/Niliravi-Buffalo.html)
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B6) Mehsana Manda Irki: Murrah ile Surti manda irklarindan evrimlestigi diistiniilmektedir.
Hindistan’in Gujarat eyaletinde bulunurlar. Boynuzlar orak seklinde olup, Murrah’a gére daha
az kavislidir. Genelde siyah renk olup, bazen siyah-kahve ya da kahverengi olabilirler (Sekil
2.13).

Sekil 2.13. Mehsana manda 1rk1
(https://www.exportersindia.com/chaudhary-dairy-farm-company5099898/live-mehsana-

buffalo-3189068.htm)

B7) Akdeniz Manda Irki: Hint mandalarindan kéken aldig1 bilinmektedir. Islamiyetin
yayilmastyla birlikte 7. yy. siralarinda bu irkin Avrupa’ya gittigi diistiniilmektedir. Genelde
siyah, siyah-kahve ya da koyu gri renktedirler. Boynuzlar arkaya dogru ve diizdiir.
Tiirkiye’nin yerli irk1 olarak tescillenmis Anadolu Mandasi’nin da Akdeniz manda irkindan
koken aldigr bilinmektedir. Anadolu mandasimnin 1k olarak tescillenisi 2004 yilinda
gerceklesmistir (Anonim, 2004). Ulkemiz mandalar1 genellikle siyah renkli olup, boynuzlari
geriye dogru yatik ve diiz formdadir. Kaba bir viicut sekline sahip olan bu irkin canli agirligi
400-450 kg arasidir. Laktasyon siiresi 200-250 giin aras1 degigmektedir. Genellikle et ve siit
verim yonii i¢in yetistiriciligi yapilmaktadir (TAGEM, 2009).
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Sekil 2.14. Anadolu mandasi 1rk1

(https://www.tarimorman.gov.tr/TAGEM/Belgeler/yayin/Katalog%20T%C3%BCrk%C3%A7
e.pdf)

2.3. Mikrosatellitler ve Kullanim Alanlar:

Herhangi bir irkin genetik yapisinin incelenmesi ve karakterizasyonunun yapilmasi, o
irkin korunmast ve gelistirilmesi i¢in oldukca Onemlidir. Son yillarda molekiiler genetik
tekniklere iliskin teknolojilerin gelismesiyle birlikte, genetik caligmalarinin hiz kazanmaya
basladig1 goriilmektedir. Irklar aras1 ve wrk ici genetik cesitliligi belirlemek amaciyla, DNA
diizeyinde bir¢ok polimorfizm teknigi kullanilmaktadir. Mikrosatellit DNA Polimorfizm
teknigi de bu tekniklerden birisi olup son yillarda populasyon genetigi ve populasyonlarin
evrim tarihi ¢caligmalari, ebeveyn tayini, gen haritalarinin ¢ikartilmasi ¢alismalarinda en sik
kullanilan molekiiler belirtegler arasina girmislerdir (Goldstein, Linares, Cavali Sofarzan,

Feldman, 1995; Pariset, Savaresse, Cappuccio, Valentini, 2003).

Mikrosatellit isaretleyiciler, Basit Dizi Tekrarlari (SSR- Simple Sequence Repeats) veya
Kisa Ardisik Tekrarlar (STR - Short Tandem Repeats) isimleriyle de karsimiza ¢ikmakta olup
ilk olarak 1980’lerin sonlarinda literatiirde géze carpmaya baslamistir (Litt ve Luty, 1989;
Tautz, 1989; Weber, 1990). Tiim canli organizmalarin genomunda bulunan ve tekrarlayan
diziler olarakta bilinen mikrosatellitler, primatlarda genellikle mononiikleotid, omurgali
canlilarda ise diniikleotid (CA)» formunda bulunurlar (Li, Korol, Fahima ve Nevo, 2004). Sekil

2.15°de mikrosatellit 6rnek diziye ait bir gorsel verilmistir.
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Sekil 2.15. Mikrosatellit DNA’ya ait gorsel (Saeed, Wang ve Wang, 2016)

Mikrosatellit lokuslarina ait allellerdeki niikleotit tekrar say1si, bireyden bireye farklilik
gostermekte olup, bu farklillk da lokuslarda yiiksek polimorfizm oranlarma sebebiyet
vermektedir. Mikrosatellitlerde her lokusa ait iki allel mevcut olup, bu allellerden birisi anneden
birisi de babadan gelmektedir. Her tekrar formu, tek bir allel ile iligskilendirildigi i¢in de ayni
lokusun biri anneden digeri babadan gelmekte olan iki allelinde farkli tekrar oranlari
goriilmektedir. Eger bir mikrosatellit lokusuna ait iki allelde de tekrar sayilar birbiriyle ayn
ise jel iizerinde tek ¢izgi formunda goriinlip homozigot olarak, tekrar sayilar1 birbirinden farkli

ise jel lizerinde ¢ift ¢izgi olarak goriinmekte olup heterozigot olarak nitelendirilmektedir.
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Sekil 2.16. Ayn1 lokusta farkl: tekrar sayilarina sahip mikrosatellit allellerinin jel goriiniimii

(Agaoglu ve Ertugrul, 2010)

Mikrosatellit dizileri tiim canli organizmalarda bulunmakta olup islevleri tam anlamiyla
bilinmemektedir (Ramel, 1997). Bu diziler DNA’nin genellikle “non-coding” yani protein
kodlanmayan bolgelerinde yer almakta olup “coding (protein kodlayan)” kisminda yer alanlar
genelde hastalik nedeni olarak nitelendirilmektedir (Moxon ve Wills, 1999). DNA’nin non-
coding bdlgesi, onceleri “Cop DNA” olarak isimlendirilip bu kisimda gereksiz bilgi
materyallerinin oldugu ©6ne siiriilmiistiir. ilerleyen yillarda yapilan bilimsel g¢aligmalar
sonucunda ¢op DNA’nin aslinda ¢ok kiymetli genetik bilgileri i¢inde barindirdig: anlagilmis ve
DNA’nin non-coding kismina yonelik ¢aligmalar hiz kazanmistir. Degisken sayilarda ve farkl
tekrar motifleriyle olusan mikrosatellitler oldukca kararsiz olmakla birlikte, yiiksek
polimorfizm gosterebilmekte olup, tiim genomda yaygin halde bulunmaktadirlar. Genomda
tekrarlayan kisa veya uzun DNA segmentlerinin varligi tiirlerin evrimsel kdkenlerinin
arastirilmasinda son derece yol gosterici olabilmektedir (Kiinzler, Matsuo ve Schaffner, 1995).
Bu sayede PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) ile yiikseltgenerek gen haritalama, kanser
aragtirmalari, adli tip ve aym tiire ait populasyonlardaki canlilarin genetik agidan
karsilagtiritlmas1 gibi birgok farkli alanda kullanilmaktadirlar. Ayrica “Mikrosatellit DNA
Polimorfizm Teknigi” PZR’a dayali oldugu i¢in diger bir¢ok teknikten avantajli olmaktadir.

Canlilarda “Mikrosatellit DNA Polimorfizm Teknigi” kullanilarak genotipin

belirlenebilmesi i¢in 4 ana basamak vardir. Bahsedilen basamaklarin dikkatli ve dogru
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uygulanmasi verilerin de gercegi yansitir sekilde bulunmasini saglamaktadir (Un, Wimmers,
Ponsuksili, Schmoll ve Schellander, 2000). Bu basamaklar asagida siralanmis olup Sekil

2.17°de gorsel olarak da verilmistir.

e DNA izolasyonu
e DNA miktar tayini ve kalite kontrolii
e PZR

e Fragment Analizi ve Istatistiksel Hesaplamalar

DNA IZOLASYONU (2)

=T

., ek ;\ ‘ _; ;:i | sl
V- ™ S ) = - ““‘ e
e ' - /._. \/ af
PCR (3) DNA kalite ve kantite kontrolii (4) Fragment Analizi (5)

Sekil 2.17. Mikrosatellit DNA Polimorfizm Tekniginin Uygulama Basamaklari

2.3.1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu islemi, DNA’nin bulundugu hiicreden ayrilmasi olarak tanimlanabilir.
Herhangi bir bakteri veya viriisiin tespiti, genetik hastaliklarin tanis1 gibi énemli islemlerde
DNA izolasyonu her zaman ilk adim olmaktadir. Basarili bir DNA izolasyonu temelde {i¢

basamaktan olusmakta olup bunlar (Caligskan, 2005);

1) Lizis (Hiicre Patlatma); Elimizde bulunan materyale ait hiicrelerden DNA
icerigine ulagmak i¢in Oncelikle hiicre yapisinin ¢esitli fiziksel (mekanik) ve
kimyasal araglar kullanarak bozulmast gerekmektedir. Mekanik tiirde
bozulmalar1 genellikle bitki hiicrelerinde tercih edilmekte olup, sebebi bitki
hiicre duvarmin daha sert olmasi olarak agiklanmaktadir. Hayvansal kokenli

hiicrelerde ise daha ¢ok kimyasal yoOntemler ile Lizis islemi

gerceklestirilmektedir.



2) Proteinlerin Uzaklastirilmasi; Lizis isleminden sonra hiicre igerigi agiga gikar
ve saf DNA'’ya ulagsmak i¢in bu hiicre igerigindeki proteinlerin uzaklastirilmasi
gerekir. Bu islem icin genelde “Proteinaz K olarak bilinen bir enzim

kullanilmaktadir.

3) DNA’min farkh molekiillerden ayristirnlmsai; DNA fiziksel (santrifiijleme,
calkalama vb.) ve kimyasal (izopropanol, ethanol vb.) etkenler kullanilarak

ortamda bulunan diger molekiillerden ayristirilmalidir.

DNA, baz ticari kitlerin kullanilmasiyla, Inorganik Chelex veya silika yontemleri, tuzla
¢oktiirme, fenol-kloroform-izoamil alkol metodu gibi birgok farkli sekilde izole
edilebilmektedir. Bu c¢alismada alinan kan orneklerinden DNA izolasyonunda ticari kit

kullanilmistir. Sekil 2.18’de DNA izolasyonu basamaklarini i¢eren bir gorsel verilmistir.

DNA'nin
coktiiriillmesi
e —_— -——O‘ 1
! - \ [ S
| LYSIS sunpva| | &=
¥ \ Cozeltisi | |
Hiicre 512
i ) Proteinlerin
Siispansiyonu Aynistirilmas: '
DNA

Sekil 2.18. DNA izolasyonu basamaklari (https://slideplayer.biz.tr/slide/13951720/)

2.3.2. DNA Miktar Tayini Ve Kalite Kontrolii

Niikleik asitler ve proteinlerde miktar ve kalite parametreleri, spektrofotometrik

yontemler ve elektrofotometrik yontemler olmak iizere iki sekilde olgiilebilir.

1) Spektrofotometrik Yontemler; DNA’nin kalitesi, farkli dalga boylarindaki
absorbans degerleri baz alinarak ol¢lilmektedir. Spektrofotometrede DNA dl¢limii
sirasinda genelde 230 nm, 260 nm ya da 280 nm dalga boylarinda absorblama
(sogurma) sirasinda okunan degerler gercegi yansitmaktadir. Okunan bu degerler
Olgtimii yapilan niikleik asitin safligt hakkinda bilgi vermektedir (Cseke,

Kirakosyan, Kaufman, ve Westfall, 2011). Spektrofotometrik 6l¢iimlerde genelde
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Nanodrop adi verilen bir cihaz kullanilmakta olup Sekil 2.19°da bu cihaza ait bir

gorsel verilmistir.

Sekil 2.19. Nanodrop cihazi

(https://si.vwr.com/store/product/15960653/microvolume-spectrophotometer-nanodrop-
lite##gallery-1)

2) Elektrofotometrik Yontemler; Bu yontemin temeli, elektriksel bir alanda elektrik
yiiklii niikleik asitlerin ya da protein pargaciklarinin, molekiil yiikii, molekiil boyutu
gibi etkenlere bagli olarak bir elektrottan digerine yiirlimesine dayanmaktadir.
Mikrosatellit tekniginden niikleik asit DNA oldugu i¢in her zaman anottan katoda
dogru bir hareket s6z konusudur. Bunun sebebi ise DNA’nin negatif (-) yikli
olmasindan kaynaklanmaktadir (Berik, 2002). Giiniimiizde ¢alisilan materyal ve

konuya uygun olacak sekilde birden ¢ok elektroforez metodu olup bunlar;
e Agaroz Jel Elektroforezi

e Poliakrilamid Jel Elektroforezi

e Degisken Alanl (Pulsed Field ) Jel Elektroforezi

e lizoelektrik Focusing

e ki Boyutlu Elektroforez « Kilcal (Kapiller) Elektroforez

e Immiinoelektroforez
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Bu tez calismasinda Mikrosatellit DNA Polimorfizm Teknigin’de kullanilmak {izere
“Agaroz Jel Elektroforezi” metodundan yararlanilmis olup, Sekil 2.20°de bu elektroforez

cesidine ait gorsel paylasilmistir.

O (Tris-Barik Asit-
EDTA) Clzelrisi

dikkarlice jel yatagma
dikiilir,

Sekil 2.20. Agaroz Jel Elektroforezinin uygulama ve goriintileme asamalari
(https://avys.omu.edu.tr/storage/app/public/nuket.caliskan/135660/Mol.%20Pat.%208.pdf)

2.3.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR), ilk olarak Kary Mullis tarafindan 1985 yilinda
kesfedilmis olup, patenti alinmistir. Bu kesif 1993 yilinda Kary Mullis’e Nobel 6diiliinii
getirmistir. PZR basitge tanimlandiginda, aslinda herhangi canli bir organizmanin genomik
DNA’sinda bulunan farkli islevler i¢cin Ozellesmis gen bolgelerinin in vitro kosullarda
cogaltilmasini saglayan bir DNA sentezi metodudur. Yani PZR genlerin istenen bolgelerinin
kopyasini liretmeye olanak saglamaktadir. PZR, temelde ii¢ basamaktan olugmakta olup bunlar,
ayrilma  (denatiirasyon), baglanma (annealing) ve wuzama (extension) seklinde
isimlendirilmektedir. Bu ii¢ basamagin bir defa tamamlanmasi “Dongii (cycle)” olarak
isimlendirilmektedir. PZR islemi bu basamaklarin defalarca tekrarindan (30-40 dongii)
olusmaktadir. PZR basamaklarinin kisaca ayrintilar1 asagida detaylica anlatilmis olup Sekil

2.21°de gorsel olarak verilmistir (Mullis, 1990).

e Ayrilma (denatiirasyon); Yiikseltgenmesi (amplifikasyonu) saglanacak DNA’nin ¢ift
zincirli formunun yiiksek sicakliklara (94 °C) maruz kalarak tek iplikgikli hale geldigi

agsamadir.
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e Baglanma (annealing); Calisilan primerler uygun sicaklik kosullarinda DNA’da yer
alan hedef gen bolgelerine baglanirlar. Her primerin kendine 6zgii bir baglanma

sicakligr vardir.

e Uzama (extension); PZR’da kullanilan Taq DNA Polimeraz enziminin ideal ¢alisma
sicaklig1 72 °C olup, hedef bolgeye baglanan primerler bu enzim sayesinde uzarlar.

PCR BILESENLERI PCR BASAMAKIARI (1 CYCLE)
; : 5 = 1 e 1) Denatiirasyon
DNA ornegi Primer Niikleotit FUTES

"

1 H i icin farklh .
o § | e primer i 7 2) Anealing

\ Taq Polymerase ... Cézelti PCR tip z
i "

I"u c l 72°c 3) Uzama
_ —
PCR Cibhan

Sekil 2.21. PZR basamaklari
(https://molekulerbiyolojivegenetik.org/polimeraz-zincir-reaksiyonu-nedir-ve-nasil-yapilir/)

2.3.4. Fragment Analizi ve Istatistiksel Hesaplamalar

Niikleik asitlerin ayrimi ve fragment analizinde genellikle Kapiller (Kilcal) Elektroforez
Teknigi kullanilmaktadir. Kapiller elektroforez, elektroforetik hareket, faz ayrimi, molekiil
boyutlart gibi durumlardan bir ya da birkagina bagli elektrokinetik ayrim yapan bir tekniktir.
Kapiller elektroforez yonteminde PZR friinii ayristirilip analiz edilmektedir. Mikrosatellit
isaretleyiciler, floresan probla isaretlenmis ileri (forward) ve probla isaretlenmemis geri
(reverse) primerlerden meydana gelmekte olup, PZR ile yiikseltgendikten sonra, sisteme 6zel
bir Ornekle ile birlikte kapiller elektroforez sistemine yiiklenmektedir. Fragment analizi
sonucunda ise Sekil 2.22°deki gibi farkli renk boyutlari temsil eden pikler olusmakta ve bu
piklerde allel uzunluklar1 okunmaktadir (Ascioglu, Koluacik, Cetinkaya ve Akytiz, 2002).
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Sekil 2.22. Fragment analizi sirasinda goriintiilenen pikler

(https://www.biofidal.com/other-services/genotyping-fragment-analysis)

Son yillarda populasyon genetiginde calisilmak iizere yeni teknikler ve daha etkili
molekiiler belirteclerden yararlanilmaktadir (Luikart ve England, 1999). Gelisen her yeni
teknikle birlikte farkli istatistiksel metotlarda kullanilmaya baslanmistir. Mikrosatellit
isaretleyiciler, populasyonlarin genetik cesitliligini tanimlamaya yonelik ¢aligmalarda siklikla
kullanilmakta olup farkli istatistiksel parametrelerle analiz edilmektedirler. Bu parametreler;
allelik varyasyon, gozlenen ve beklenen heterozigotluklarin 6lgiimii, Hardy-Weinberg
dengesine uyum, Wright’in F istatistikleri, Fakoétiryel Benzerlik Analizi  (Factorial
Correspondence Analysis-FCA), Temel Bilesenler Analizi (Principal Component Analysis-
PCA), Allellerin Paylasim Uzunluklari, Genetik Uzaklik Analizleri olarak siralanabilir.
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3. LITERATUR OZETLERI

Mikrosatellitler DNA dizilisinde 1-6 baz ¢ifti uzunlugunda, genellikle 10-30 kopya
olarak tekrar eden bolgeler olup, kisa ardisik tekrarlar (short tandem repeats-STR) olarak da
adlandirilmaktadirlar. Mikrosatellitler, ko-dominant kalitim 6zelligi gostermeleri (Beckmann
ve Soller, 1990; Boyce vd., 1996; Ramamoorthi, Thilagam, Sivaselvam ve Karthickeyan,
2009), lokusa 6zgii olmalar1 (Condit ve Hubbel, 1991; Rdder vd., 1995), genom i¢inde diizgiin
ve genis yayilim gostermeleri (Liu, Biyashev ve Maroof, 1996; Taramino ve Tingey, 1996;
Roder vd., 1998; lamartino vd., 2005; Ramamoorthi vd., 2009) sahip olduklar1 yiiksek
mutasyon orani (Boyce vd., 1996; Toro, Fernandez ve Caballero, 2009) ve genom hakkinda
diger molekiiler belirteglere gore daha fazla bilgi vermeleri (Jin, Gou, Hu, Gao ve Wang, 2006;
Ramamoorthi vd., 2009) nedenleriyle bir ¢ok tiirde genetik cesitlilik tanimlamak i¢in kullanilan
bir DNA belirtecidir (Bruford vd., 2003). Mikrosatellit bolgeleri Mendel kalitim1 gostermekte
olup, DNA’nin gen kodlayan bolgelerine ¢cok yakin olmadiklari siirece segilime ugramazlar. Bu
nedenle genomun genetik ¢esitliligi hakkinda sadece zamana ve genetik siiriiklenmeye baglik
tarafsiz bildi verirler (Jobling vd., 2004). Mikrosatellitler yiliksek diizeyde polimorfizm
gostermeleri nedeni ile gen haritalama ve populasyon genetigi calismalarinda
kullanilabilmektedir. Yiiksek mutasyon hizlart nedeni ile kisa evrimsel tarihi olan ¢iftlik

hayvanlarinin evrimini incelemek icin olduk¢a uygun belirteglerdir.

Son yillarda bu teknik ile ilgili olarak ¢esitli ¢iftlik hayvanlarinda hem Tiirkiye’de hem
de diinyada 6nemli bilgiler elde edilmistir (Edwards, Civitello, Hammond ve Caskey 1991;
Beckman ve Weber, 1992; Forbes, Hogg, Buchanan, Crawford ve Allendorf, 1995; Diez-
Tascon, Littlejohn, Almeida ve Crawford 2000; Maudet vd., 2002; Mateus, Penedo, Alves,
Ramos ve Rangel-Figueiredo, 2004; Pandey, Sharma, Singh, Prakash ve Ahlawat, 2006; Agha
vd., 2008; Di vd., 2011; Agaoglu ve Ertugrul, 2012; Unal, Soysal, Yiincii, Dagtas ve Togan,
2014; Yilmaz vd., 2015; Loukovitis vd., 2016; Demir ve Balcioglu, 2019; Abdelmanova vd.,
2020; Kefena vd., 2021)

Sigir, koyun gibi ¢iftlik hayvanlarinda genetik cesitliligin ortaya konmasi amaciyla
yapilan ¢aligmalarin sayisi fazla olmasina ragmen, manda ile ilgili caligmalar eksikti; ancak
calismalar son yillarda artis gostermektedir (Moore vd., 1995; Van Hoofth vd., 1999; Kumar
vd., 2006; Nagarajan vd., 2009; Gargani, Pariset, Soysal, Ozkan ve Valentini, 2010; Abou-Bakr
vd., 2012; Unal vd., 2014; Hussain vd., 2017; Mokhtar ve Merdan, 2020; Unal, Isik, Sen, Geyik
Kus ve Soysal, 2021). Bu c¢aligmalar manda yetistiriciligi yapilan iilkelerdeki
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populasyonlarin genetik yapisint belirlemek, genetik ¢esitliligi ortaya koyabilmek ve
generasyon siiresi olduk¢a uzun olan mandada uygulanan i1slah c¢alismalarmma katkida

bulunabilmek agisindan oldukca yararli caligmalardir.
Tiirkiye’de Anadolu mandalarinda yapilmis olan heniiz 4 ¢alisma mevcuttur.

Tiirkiye’ye ait Anadolu mandasi irkinda yapilan bir ¢alismada 40 birey 6rneklenmis
olup, 11 otozomal sigir mikrosatellit lokusu ile ¢aligmistir. Lokus basina allel sayisinin 3-9
arasinda oldugu, toplam 27 allelin tespit edildigi belirtilmistir. Gozlenen ve beklenen
heterozigotluklara ait degerlerin sirasiyla 0,550 ile 0,775 ve 0,494 ile 0,815 arasinda degismis
oldugu bildirilmistir. Lokuslar bazinda ortalama Fs degerinin 0,043 oldugu ve bu degerin -
0,101 ile 0,205 arasindan degistigi belirtilmistir. Caligma sonucunda gore Tiirkiye manda

populasyonlarda yiiksek bir genetik gesitliligin var oldugu bildirilmistir (Soysal vd., 2007).

Tiirkiye’nin yerli gen kaynaklarindan olan Anadolu Mandasi’nda genetik cesitliligi
Olemek i¢in yapilan bir arastirmada alt1 farkli lokasyondan (Danamandira, Pazar, Turhal,
Merzifon, Afyon ve Coskun) 155 birey drneklenmistir. Genetik ¢esitliligi analiz etmek i¢in 26
heterolog (s18ir) mikrosatellit lokusu ile calisildig belirtilmistir. Toplamda 254 allelin tespit
edildigi, tiim lokuslar i¢in ortalama allel sayisinin 12,57 olarak hesaplandigi belirtilmistir.
Mikrosatellit lokusu basina allel sayisinin 7 ile 17 arasinda degistigi bildirilmistir. Gozlenen
heterozigotluk degerlerinin, 0,50 (Afyon) ile 0,58 (Merzifon, Thural), beklenen heterozigotluk
degerlerinin 0,62 (Pazar, Danamandira) ile 0,81 (Merzifon) arasinda degismis oldugu, 44
lokus/populasyon  kombinasyonunda Hardy-Weinberg dengesinden Onemli sapmalar
gozlenlendigi belirtilmistir. Temel bilesenler analizi sonucunda Merzifon populasyonunun
digerlerine oranla genetik agidan farkliliklar gosterdigi, ayrica Danamandira’daki bireylerin de
bir kisminin ayr1 kiimelenmis oldugu Afyon, Turhal, Coskun ve Pazar populasyonlarinin tek
bir kiimeyi temsil ettigi belirtilmistir. Bu ¢aligmanin Anadolu Mandasi populasyonlarinin
gelecekteki korumu programlart ile 1slah stratejilerini gelistirmek i¢in 6nemli bir adim oldugu

bildirilmistir (Gargani vd., 2010).

Unal vd. (2014)’nin Tiirkiye’nin ii¢ farkli bolgesinde (Kuzey, Kuzeybati ve Dogu
Trakya) Anadolu mandasi populasyonlarindaki genetik g¢esitliligi belirlemek amaciyla
yaptiklar1 bir arastirmada, sekiz farkli ilden (Istanbul-Silivri, Tekirdag-Saray, Balikesir, Bursa,
Afyon, Tokat, Sinop ve Samsun) toplamda 56 birey orneklenmistir. Bu li¢ bolgedeki genetik

cesitliligi tanimlamak i¢in 20 mikrosatellit lokusu kullanilmistir. Lokus basina allel
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sayilar1 3 (CSSM57, ETH3) ile 10 (CSSM47) arasinda tanimlanmis olup, toplam allel sayisi
103 olarak belirtilmistir. Analiz edilen mikrosatellit lokuslar1 i¢in polimorfizm bilgi igerigi
(PIC) degeri 0,4945 olarak hesaplanmis olup, bu degerin 0,14 (CSSM32) ile 0,82 (CSSM47)
arasinda degistigi bildirilmistir. Populasyonlarin beklenen heterozigotluk degerlerinin 0,5208
(Giiney Marmara-Ege) ile 0,5359 (Karadeniz) arasinda oldugu belirtilmistir. Her bir lokusta
gozlenen ve beklenen ortalama heterozigotluk degerleri populasyonlarda darbogaz
olabilecegini ortaya koymustur. Populasyonlardaki akrabali yetistirme oran1 (Fs), analiz edilen
yirmi lokusun sadece dordiinde pozitif olarak bulunmus olup bu durum c¢alisilan dort
populasyon i¢in homozigot fazlaligi oldugu anlamina gelmektedir. Farkli populasyonlar igin,
allel paylasim uzunluklarina gore yapilan komsu birlestirme agaci analizine gore farkli cografi
bolgelere ait farkli bireylerin birlikte kiimelendigi goriilmiistiir. Bu calisma, populasyonlarin
birbirleriyle 6nemli 6l¢iide farklilastig1 ancak Karadeniz ile Trakya Bolgesi arasindaki genetik
mesafenin daha az oldugunu gostermistir. Aynt zamanda heterolog (sigir) mikrosatellit
isaretleyicilerinin Anadolu mandasi irklarinda genetik ¢esitliligi degerlendirmek amaciyla
kullanima uygun oldugu vurgulanmis olup elde edilen sonuglarin gelecekteki islah ¢aligmalari

ile koruma programlari icin yol gosterici olacagi belirtilmistir.

Tiirkiye’nin yerli manda irki olan Anadolu mandasina ait 17 populasyonda genetik
cesitliligi arastirmak i¢in yapilan bir calismada toplamda 837 birey orneklenmis olup, 20
mikrosatellit lokusundan yararlanilmigtir. Arastirma sonunda calisilan mikrosatellit
lokuslarinda lokus bagina allel sayisinin 6 (ILSTS005) ile 17 (ETHO003) arasinda degismis
oldugu belirlenmistir. Polimorfik mikrosatellit lokuslarina ait ortalama gdzlenen ve beklenen
heterozigotluk degerleri ise sirasiyla 0,61 ve 0,70 olarak belirlenmistir. Ortalama Fis degerinin
0,091 olarak bulundugu, tiim lokuslarin Hardy-Weinberg dengesinden sapmakta oldugu
bildirilmistir. Fst degeri sonuglarina (0.032 = 0.018) gore calisilan 17 manda populasyonunun
genetik olarak cesitliliginin az oldugu belirtilmistir. Bu ¢alismanin Tiirkiye’deki manda
populasyonlarin1 koruma stratejilerinde bir temel olmasi agisindan 6nemli oldugu bildirilmistir

(Unal vd., 2021).

Diinya’nin farkli iilkelerinde ise mikrosatellitler kullanilarak mandada yapilmis olan

bir¢ok ¢alisma mevcuttur.

Asya ve Avustralya manda 1rklarina ait 11 populasyonda genetik ¢esitliligi incelemek
icin yapilan bir arastirmada, 261 birey drneklenmis olup 25 lokus ile ¢calisilmistir. Lokus basina

allel sayisimin 2 (CSSMO15) ile 20 (CSSMO047) arasinda degistigi, toplam allel
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sayisinin 201 olarak hesaplandigi belirtilmistir. Caligilan lokuslardan 8 tanesinin Hardy-
Weinberg’den saptigi bildirilmistir. Genetik mesafeler sonucuna gore ¢alisilan populasyondaki
bataklik ve nehir mandalarinin giintimiizden 10000 ile 15000 y1l kadar 6nce farklilasmis oldugu

belirtilmistir (Barker vd., 1997).

Nepal’e 6zgii yabani, evcil ve melez manda populasyonlarinda yapilan bir ¢calismada 45
birey orneklenmis olup, 10 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmistir. Lokus basina allel sayisinin 3
(CSSM29) ile 11 (CSSM61) arasinda oldugu, toplam allel sayisinin ise 65 olarak hesaplandigi
bildirilmistir. Calisilan ti¢ populasyon arasinda genetik mesafenin diisiik oldugu bildirilmistir.
Ayrica daha fazla hayvanin genotiplendirilip ¢alismaya dahil edilmesinin Nepal yabani manda
niifusunun koruma stratejilerine katkida bulunacagi belirtilmistir (Flamand, Vankan, Gairhe,
Duong ve Barker, 2003).

Kuzey Hindistan’in Bhadawari ve Tarai olmak tizere iki farkli manda irkinda genetik
cesitliligi arastirmak amactyla yapilan bir ¢alismada 22 heterolog sigir mikrosatellit lokusu
kullanilmistir. Her iki populasyon icin ortalama allel sayisi tiim lokuslarda 4,7 olarak
hesaplamis olup, polimorfik bilgi igerigi degeri ise 0,54 bulunmustur. Her iki populasyon i¢in
beklenen ve gdzlenen ortalama heterozigotluklar sirasiyla 0,59 ve 0,64 olup bu degerler iki
populasyondaki niifus farklilagmasi seviyelerinin diisiik oldugunu goéstermistir. Yalnizca
Bhadawari ve Tarai mandalar iizerinde yapilan bu ¢alisma sonucunda, benzer arastirmalarin
tiim Hindistan manda niifusunda tekrarlanabilecegi bildirilmistir (Arora, Lakhchaura, Prasad,

Tantia ve Vijh, 2004).

Kumar vd. (2006)’nin Hindistan’a ait nehir mandasi irklar1 arasinda genetik ¢esitlilik ve
iliskileri tanimlamak icin yaptiklar bir arastirmada sekiz irktan alinan 383 6rnekte yirmi yedi
mikrosatellit lokusu calisilmistir. Calisilan lokuslarda toplam allel sayisi 288 olarak tespit
edilmistir. Heterozigot eksikligine bagli olarak 26 lokus/irk kombinasyonu i¢in Hardy-
Weinberg dengesinden dnemli sapmalar gozlendigi bildirilmistir. Tiim lokuslar i¢in ortalama
gozlenen ve beklenen heterozigotluklar sirasiyla 0,63-0,71 ve 0,78 arasinda degismistir. Komsu
birlestirme agacindaki mesafeler, Fst degerleri ve Bayessian kiimeleme yaklasimi sonuglarina
bakildiginda, Toda, Jaffarabadi ve Pandharpuri irklarinin her biri ayr1 soy olarak, Bhadawari,
Nagpuri, Surti, Mehsana ve Murrah’1 ise melez irklar olarak tanimlandigi 6ne siiriilmiistiir.
Molekiiler varyans analizi sonuglari, morfolojik ve cografi parametrelerin baglantili olduguna

dair yapilan caligmalara ait hipotezi  cliriitmiistir. Yapilan bu calismanin
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Hint mandalar1 i¢in gelecekteki 1slah stratejileri ve koruma programlar1 i¢in bilgi verici

nitelikte oldugu bildirilmistir.

Tayland’a 6zgii yerli bir irk olan Thai nehir mandalarinda genetik ¢esitliligi 6lgmek i¢in
yapilan bir arastirmada, Tayland’in yedi farkli bolgesinden (Payao, Lopburi, Burirum, Srisagat,
Surin, Suratthani and Samui Island) rastgele segilen 80 bireye ait 6rneklerde 10 mikrosatellit
lokusu ¢alisilmistir. Calisilan lokuslar; BM1818, BM 1824, ETH3, ETH152, HEL13, HAUT27,
ILSTS005, ILSTS030, CSSM36 ve CSSM46 olarak bildirilmistir. Tiim populasyonlarda
toplam 47 allel goézlenmis olup, ortalama allel sayist 4,7 olarak bildirilmistir. Ortalama
heterozigotluk 0,61; en diisiikk heterozigotluk degeri Samui (0,5314), en yiiksek ise Surin
(0,6798) blgelerindeki mandalarda gozlenmistir. Nei’nin genetik mesafeler analizi sonuglari,
Surin ile Burirum bdlgelerinin en yakin, Samui ile Payao bolgelerinin ise genetik mesafe
acisindan en uzak oldugunu gdstermistir. Bu calisma ile sayica azalmaya baslayan Thai
mandalarinda 1slah ve seleksiyon caligmalarina yeni bir yon verilmesinin hedeflendigi

belirtilmistir (Triwitayakorn vd., 2006).

Cin yerli nehir ve bataklik manda 1rklarinda genetik cesitliligi 6lgmek i¢in yapilan bir
arastirmada, 18 populasyondan alinan toplam 933 bireyde 30 mikrosatellit lokusu ¢alisilmistir.
Lokus bagina allel sayis1 1 (HMH1R) ile 17 (DRB3) arasinda degismis olup toplam allel sayis1
394 bulunmustur. Beklenen heterozigotluk 0,517 (Yanjin) ile 0,609 (Dehong) arasinda
degismekte olup, genetik c¢esitlilik en fazla Diandognan ile Dehong bolgelerinde, en az ise
Fuling ile Yanjin arasinda goriilmistiir. Cin manda populasyonlarinda genel olarak genetik
varyasyon yiiksek goriilmiis olsa da genetik farklilagma diizeyi diisiik bulunmus, orta diizeyde
genetik degiskenlik olabilecegi yorumu yapilmistir. Bu ¢alismanin Cin yerli manda irklarinda
mikrosatellit lokuslar1 kullanilarak yapilan ilk ¢calisma oldugu, gelecekte yapilacak ¢aligmalara

da zemin hazirlayacag: bildirilmistir (Zhang, Sun, Yu ve Zhang, 2007).

Hindistan’a ait manda irklarinda genetik cesitliligi incelemek amaciyla yapilan bir
calismada on iki populasyonda toplamda 527 hayvandan 6rnek alinmistir. Alinan 6rneklerde
22 mikrosatellit lokusu ¢alisilmistir. Tiim lokuslar i¢in toplam allel sayis1 380 olup, 1rk basina
ortalama allel sayist 5,86 (Panharpuri) ile 9,41 (Nagpuri), lokus basina allel sayis1 ise 11
(CSSM29) ile 29 (BM1818) arasinda degismektedir. Gozlenen ve beklenen heterozigotluk
degerleri 0,53-0,70 (Toda 1rk1) ve 0,63-0,73 (Nagpuri 1rk1) olarak hesaplanmistir. Bayessian
metoduyla yapilan istatistik analizler sonucunda calisilan 12 populasyon genetik uzakliklar

bakimindan 8 farkli kiimeye ayrilmistir. Calisma sonunda genetik mesafe ile cografi uzakliklar
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arasinda anlamli olmayan korelasyonlarin saptandigi ve bu sonucun ¢aligilan populasyonlara
ait bireylerin belirli amaglar i¢in farkli bolgelerde evcillestirildigine yonelik olan hipotezi

destekledigi belirtilmistir (Vijh, Tantia, Mishra ve Kumar, 2008).

Iran’da Hazar Denizi’nin giiney ve giineybat1 bolgelerinde yayilim gosteren Guilan
manda populasyonlarinda genetik cesitliligi incelemek iizere toplamda 60 bireyde yapilan
calismada 14 mikrosatellit lokusu kullanilmistir. Bu lokuslar; CSSMO019, CSSM029,
CSSMO033, CSSMO038, CSSM041, CSSM043, CSSM047, CSRM060, CSSM061, CSSM062,
CSSM070, BMC1013, BRN ve ETHO003’tiir. Calisilan biitiin lokuslarin polimorfik oldugu
gbzlemlenmis olup, toplam allel sayisinin 58 oldugu bildirilmistir. Tiim lokuslar i¢in gézlenen
ve etkili allel sayilarina ait ortalamalar sirastyla 4,14 ile 3,17 bulunmustur. CSSM062
lokusunun en polimorfik lokus oldugu tespit edilmistir. Beklenen heterozigotluk degerlerinin
0,50 (CSSM029) ile 0,79 (CSSMO062) arasinda degistigi, polimorfizm bilgi icerigi (PIC)
degerinin 0,6 olarak hesaplandigi belirtilmistir. Bu sonuglardan yola ¢ikarak Guilan manda
irklarinda yiiksek oranda bir genetik ¢esitliligin mevcut oldugu bildirilmistir (Aminafshar,

Amirinia ve Torshizi, 2008).

Hindistan’in Giiney Kanara bdlgesinde dagilim gosteren manda irklarinda genetik
cesitliligi arastirmak amaciyla 13 farkli lokasyondan toplamda 48 bireyden 6rnek toplanmis
olup, on mikrosatellit lokusu calisilmistir. Bu lokuslar; ILSTS017, ILSTS073, ILSTS052,
HELO13, ILSTS061, ILSTS058, ILSTS026, ILSTS008, ILSTS095, ILSTS036’dr.
Populasyonlar i¢in ortalama allel sayist 6,30 olup, lokus basmna gdzlenen heterozigotluk
degerleri 0,000 (ILSTS073) ile 0,896 (ILSTS017); beklenen heterozigotluk degerleri ise 0,378
(ILSTS008) ile 0,866 (ILSTS052) arasinda degiskenlik gostermistir. Analiz edilen on lokusun
tamaminin Hardy-Weinberg’den saptigi, allel frekans dagilimlarinin ise normal oldugu
belirtilmistir. Bu duruma gore Kanara mandalarinin yakin ge¢miste genetik bir darbogaz
yasamadig1 ifade edilmistir. Bu calisma ile ciftcilerin geciminde 6nemli yere sahip Kanara
mandalarinin genetik olarak iyilestirilmesi agisindan 6nemli oldugu belirtilmistir (Kathiravan

vd., 2008).

Pakistan’da yetistiriciligi yapilan bes farkli manda irkinda genetik kompozisyonu
belirlemek amaciyla yapilan bir arastirmada floresan isaretli i¢ mikrosatellit lokusu kullanilmis
olup bu lokuslar; INRAO0OS, ILSTS029, ILSTS033’tiir. Tiim lokuslar i¢in gozlenen allel
sayisinin 4 (INRAO0OS) ile 6 (ILSTS033) arasinda degistigi belirtilmistir.
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Incelenen ii¢ lokusa ait polimorfizm bilgi igerigi degerleri sirastyla 0,58 (INRA005); 022
(ILSTS029) ve 0,66 (ILSTS033) oldugu ifade edilmistir. Bu degerlerin Pakistan’a 6zgli bes
manda 1rkinda ii¢ mikrosatellit lokusunun uygunlugunu destekledigi belirtilmistir. Gozlenen ve
beklenen heterozigotluklara ait ortalama degerler sirasiyla 0,45 ile 0,53 olarak hesaplandigi, bu
calismanin Azi-kheli manda irklarinda genetik tabanli yapilan ilk ¢alisma olup, gelecekte
yapilacak benzer calismalar i¢in rehber olma niteligi tagidig1 belirtilmistir (Babar, Hussain,

Nadeem, Jabeen ve Javed, 2009).

Orta Hindistan bolgesinin 6nemli bir 1rki olan Nagpuri mandasindaki genetik
cesitliligin degerlendirilmesi i¢in yapilan bir ¢aligmada, toplam 48 bireyde, 25 heterolog (s1g1r)
mikrosatellit belirteci kullanilmistir. Lokus basina gozlemlenen allel sayisinin 2’den
(ILSTS073) 8’e (HEL13 ve ILSTS058) kadar degistigi, ortalama allel sayisinin ise 5,24 oldugu
belirtilmistir. Orta diizeyde heterozigotlugun (0,45) oldugu populasyonda yeterli diizeyde
genetik cesitliligin oldugu ifade edilmistir. Calisma sonunda allellerin frekans dagiliminin
Nagpuri mandasinda herhangi bir darbogaz olmadigini gosterdigi, ancak gelecekteki 1slah
programlar1 ve koruma stratejilerinin gelistirilmesi i¢in bu ¢alismanin temel nitelikte oldugu

bildirilmistir (Kataria vd., 2009).

Bati Hindistan’in Gujarat eyaleti Kachchh bolgesinde dagilim gdsteren Banni
mandasinda genetik ¢esitliligi incelemek amaciyla yapilan bir ¢alismada, 15 heteolog (sigir)
mikrosatellit lokusu kullanilmistir. Kullanilan lokuslar; CSRMO060, ILSTS026, HELI13,
ILSTS030, ILSTS033, ILSTS017, ILSTS019, ILSTS045, ILSTS058, ILSTS036, ILSTS095,
ILSTS052, ILSTS073, ILSTS061 ve ILSTS008 olarak bildirilmistir. Tiim lokuslar i¢in toplam
allel sayisinin 81 olarak tespit edildigi belirtilmistir. Lokus basina alle sayisinin 2 (ILSTS045
ve ILSTS073) ile 10 (ILSTS058) arasinda degismis oldugu ifade edilmistir. Lokus basina
gozlenen ve beklenen heterozigotluklarin sirasiyla 0,125 (ILSTS045) ile 0,795 (ILSTS008) ve
0,183 (ILSTSO019) ile 0,834 (ILSTS058) arasinda olup ortalama 0,506 olarak hesaplandigi
belirtilmistir. Ortalama F,s degerinin (0,181) anlamli oranda heterozigot eksikligi oldugunu
dogruladig ifade edilmistir. Calisilan on bes lokustan yedisi Hardy-Weinberg dengesinden
Oonemli ol¢iide sapmalar gosterdigi, bu ¢alismanin sonunda, Banni mandasinin iyi bir {iretim
sistemine sahip olma potansiyelinin diger irklara oranla fazla olmasi nedeniyle, genetik olarak

tyilestirme programlarinda 6ncelikli olmasi gerektigi bildirilmistir (Mishra vd., 2009a).
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Hindistan’a 6zgli Banni manda 1rkinda yapilan bir ¢alismada, 95 birey 6rneklenmis
olup, 24 mikrosatellit lokusunda calisilmistir. Lokus basina allel sayisinin 2-10 arasinda
degistigi, ortalama allel sayisinin 5,75 ve toplam allel sayisinin 138 oldugu bildirilmistir. Banni
buffalolarinda gézlemlenen ve beklenen ortalama heterozigotluklarin 0,441 ve 0,572, Murrah
mandalarinda gozlenen ve beklenen ortalama heterozigotluklarin ise 0,464 ve 0,610 oldugu
belirtilmistir. Genetik mesafe analizi sonuglarina gore, iki manda populasyonunun farkli
yerlerde kiimelendigi bildirilmis olup, bu irklarin yaklagik 7286 yil once genetik olarak
birbirinden ayrildig1 bildirilmistir (Mishra vd., 2009b).

Hindistan’a 6zgii Murrah manda 1rkinda yapilan bir arastirmada, 24 birey 6rneklenmis
olup, 571 lokus ile c¢alistlmistir. Calisilan 571 lokustan 457’sinin iyi amlifiye oldugu
belirtilmistir. Lokus basina ortalama allel sayisinin 2 ile 11 arasinda olup, ortalama allel
sayisinin 4,64 olarak hesaplandigi bildirilmistir. Calisilan lokuslar i¢in ortalama goézlenen
heterozigotluk degerlerinin 0,04 ile 0,88 arasinda degistigi bildirilmistir. Bu calisma ile
sigirlarda kullanilan mikrosatellit lokuslarinin mandalar i¢in kullanigliliginin analiz edilmek

istendigi belirtilmistir (Nagarajan vd., 2009).

Kolombiya manda populasyonlarinin genetik ¢esitliligini 6lgmek i¢in yapilan bagka bir
arastirmada ise 12 manda siiriisiinden 588 birey oOrneklendigi ve 10 mikrosatellit lokusu
calisildigi belirtilmistir. Tiim lokuslar i¢in gozlenen ortalama allel sayist 3,6 = 10,9 olarak
hesaplanmistir. Lokus basina goézlenen heterozigotluk degerleri 0,62 + 0,07; beklenen
heterozigotluk degerleri ise 0,70 + 0,13 arasinda bulunmustur. Kolombiya’daki manda
populasyonlarinda lokus basina gozlenen yiiksek polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri ile
gozlenen yiiksek heterozigotluk dikkate alindiginda yiiksek oranda bir genetik cesitlilik
olduguna iliskin bir sonug ¢ikarilmistir. Caligma sonunda Kolombiya manda populasyonlarinda
genetik gesitliligi 6lcmek icin daha fazla arastirma yapilmasi gerektigi bildirilmistir (Angel-

Marin, Cardona, Moreno-Ochoa ve Ceron-Muioz, 2010).

Brezilya mandalarinda genetik cesitliligi 6l¢gmek i¢in yapilan bir arastirmada bes farkl
irktan 200 bireye ait 6rnek toplanmistir. Calisilan irklar; Carabao, Jafarabadi, Mediterrareo,
Murrah ve Baio olarak bildirilmistir. Alinan Orneklerde yirmi bes mikrosatellit lokusu
calisilmigtir. Lokus bagina ortalama allel sayisinin 7,42 olarak bulundugu, gozlenen ve
beklenen heterozigotluklara ait ortalama degerlerin sirasiyla 0,530 + 0,156 ile 0,558 £+ 0,129
olarak hesaplanmis oldugu belirtilmistir. F-istatistiklerine bagli degerler sirasiyla Fis: 0,07411,;
Fir: 0,2591 ve Fst: 0,1998 olarak bulunmustur. Reynolds’un genetik mesafeler
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analizine gore elde edilen sonuglar, Baio ve Murrah’1 genetik olarak en yakin, Carabao ve
Jaffarabadi’yi ise genetik olarak en uzak irk olarak gdstermistir. Faktoriyel analiz sonuglarina
gore, Mediterrareo, Murrah ve Baio irklariin bir yerde kiimelenme gosterirken, Carabao 1rki
ayr1 bir yerde kiimelenmistir. Bu durum Carabao irkinin farkli bir alt tiiriin iiyesi olabilecegi
diistincesini dogrulamistir. Bu ¢aligma ile Brezilya’ya manda 1rklarina ait genetik materyalin
korunmast ve gelecekte yapilacak islah c¢alismalart ile koruma programlari i¢in zemin

hazirlamasi gerektigi belirtilmistir (Marques vd., 2011).

Giliney Hindistan’a ait dort farklt manda irkinda genetik ¢esitliligi incelemek adina
yapilan bir arastirmada, 176 bireyin Orneklendigi ve 20 mikrosatellit lokusu ile c¢alisildigt
belirtilmistir. Elde edilen sonuglara gore, Fst degerinin ortalama 0,083 oldugu ve calisilan
populasyonlar arasindan belirgin farkliliklar g6zlendigi belirtilmistir. Nei’nin genetik mesafeler
analizine gore elde edilen degerlerin 0,177 (Giiney Kanara ve Toda) ile 0,338 (Marathwada ve
Murrah) arasinda degistigi belirtilmistir. Yapilan temel bilesenler analizi sonucuna gére Murrah
ve Marathwada mandalarmin belirgin oranda ayri kiimelendigi, Toda ve Giiney Kanara

mandalarinin ise i¢ i¢e ge¢mis bir sekilde kiimelendigi bildirilmistir (Kathivaran vd., 2011).

Cin, Nepal ve Giiney Dogu Asya manda 1rklarinda genetik cesitliligi incelemek igin
yapilan bir arastirmada 18 mikrosatellit lokusu ile ¢alisildigi belirtilmistir. Lokus basina allel
sayisinin 4-17 arasinda degistigi, calisilan populasyonlarda toplam 26 6zgiin allel oldugu
bildirilmistir. Nei’nin standart genetik mesafeleri analizine dayanarak yapilan hesaplamalarda
tiim lokuslar i¢in ortalama genetik ¢esitliligin 0,672 oldugu, lokuslar bazinda genetik ¢esitliligin
ise 0,052 (HMHIR) ile 0,880 (CSSMO019) arasinda degistigi belirtilmistir. Arastirma
bulgularia gore Cin bataklik manda populasyonlar1 arasindaki genetik farklilagsmanin Gliney
Dogu Asya’dakine oranla daha az oldugu bildirilmistir. Bu iligki g6z 6niine alindiginda bataklik
mandalarinin Cin’in en giineyinOde ve Kuzey Tayland’da evcillestirildigi varsayilmistir. Hatta
bu evcillestirmenin ardindan giineye Malezya yarimadasindan Sumatra, Java ve Sulawesi’ye,
kuzeye ise Cin’e oradan da Tayvan, Filipinler ve Borneo’ya yayildig1 belirtilmistir (Zhang,

Vankan, Zhang ve Barker, 2011).

Misir mandalarinda mikrosatellit lokuslar1 kullanilarak genetik ¢esitliligin incelendigi
bir aragtirmada, 471 bireyde 11 mikrosatellit lokusu calisilmistir. Calisilan mikrosatellit
lokuslarindan dokuzu polimorfik, ikisi monomorfik bulunmustur. Populasyonlar geneli

toplam allel sayis1 198 bulunmus, kullanilan lokus basina allel sayisinin ise 17 (RM28-
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BM415) ile 29 (BMC4203) arasinda degistigi ifade edilmistir. Gozlenen heterozigotluk 0,517
(ILSTS097) ile 0,995 (BM143), beklenen heterozigotluk degerleri ise 0,916 (BM415) ile 0,952
(ILSTS093) arasinda degismistir. Polimorfizm bilgi i¢eriginin (PIC) ise 0,909 (BM415) ile
0,949 (ILSTS093-ILSTS097) arasinda degistigi belirtilmistir. Calismanin sonucunda Misir
mandalarinda Mikrosatellit DNA Polimorfizm Teknigi kullanarak yapilan genom analizi ve
genetik cesitlilik ¢aligmalarmin ileride yapilacak benzer ¢alismalarda yol gosterici olacagi

bildirilmistir (Abou-Bakr vd., 2012).

Uttar Pradesh ve Murrah mandalarinda genetik cesitliligi incelemek ve bu manda
populasyonlarinin genetik karakterizasyonunu ortaya koymak icin yapilan bir aragtirmada 573
bireyde toplamda 25 mikrosatellit lokusu ¢alisilmistir. Uttar Pradesh mandalarinda gézlenen ve
beklenen heterozigotluklara ait ortalama degerler sirasiyla 0,597 ile 0,703; Murrah
mandalarinda ise sirasiyla 0,631 ile 0,642 olarak hesaplanmistir. F-istatistiklerinin ortalama
tahminleri tim lokuslar igin 0,139 (Fs); 0,092 (Fst) ve 0,215 (Fit) olarak bulunmustur. Bu
degerlerin her iki populasyon i¢in de sifirdan farkli oldugu ve orta diizeyde bir genetik
farklilasma  goriildiigii sonucuna varilmistir. Filogenetik analizler sonucunda iki manda
populasyonundaki bireylerin farkli kiimeler olusturdugu ortaya cikmistir. Utter Pradesh
mandalar1 ile Bhadawari ve Tarai 1irki mandalarin ayri bir kiimelenme olusturdugu sonucuna
varilmis olup, yapilan bu calisma ile Hindistan manda irklar1 iizerinde genetik cesitliligi
tanimlamak adina ¢alismalarin yogunlagmasi gerektiginin énemli oldugu bildirilmistir (Joshi

vd., 2012).

Pakistan’a 6zgii Nili-Ravi ve Kundi manda irklarinda yapilan bir ¢alismada, 50 birey
orneklenmis olup 9 mikrosatellit lokusu kullanildig1 belirtilmistir. Yapilan analizler sonucu
toplam allel sayisinin 46 oldugu ve lokus basina allel sayisinin 3 ile 8 arasinda degistigi
belirtilmistir. G6zlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerinin sirastyla 0,140-0,800 ile 0,319-
0,741 arasinda degistigi belirtilmistir Bu calismadan elde edilen sonuglara gore calisilan iki
manda 1rk1 arasinda diisiik diizeyde bir genetik farklilasma oldugu bildirilmistir (Saif, Babar,

Awan, Nadeem, Hashmi, Hussain, 2012).

Avustralya’ya ait 11 farkli manda populasyonunda genetik cesitliligi incelemek tizere
yapilan bir aragtirmada, 524 birey orneklenmis olup 10 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmistir.
Arastirma bulgularina gore, gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerine ait ortalama
sonuglarin sirasiyla 0,35-0,46 ile 0,50-0,70 arasinda degismis oldugu belirtilmistir. Lokus

P

basina allel sayisinin 2,4-4,0 arasinda degistigi bildirilmistir. Calisma sonunda Avustralya
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manda populasyonlarinda diisiik genetik cesitliligin mevcut oldugu belirtilmistir (McMahon
vd., 2012).

Irak manda niifusunda genetik c¢esitliligi incelemek amaciyla iilkenin {i¢ farklh
kesiminden (Giiney, Kuzey ve Orta), 96 bireye ait drnekler toplanmis ve alti mikrosatellit
lokusu (ETH152, ETH02, ETH225, CSSM060, BM1706, INRAOOS) kullanilarak analiz
edilmistir. Lokus basina toplam allel sayisinin 3 (INRAO0OS) ile 16 (ETH152) arasinda degistigi,
ortalama allel sayisinin ise 11,4 oldugu belirtilmistir. ETH152, allel sayis1 (16), beklenen
heterozigotluk (0,86) ve polimorfizm bilgi igerigi (0,80) sonuglarina gére en polimorfik lokus
secilmistir. Caligmanin sonunda Irak manda populasyonlarinda yiiksek oranda genetik ¢esitlilik

gozlendigi bildirilmistir (Jaayid ve Dragh, 2013).

Acosta vd. (2014)’nin yaptiklart bir arastirmada 50 disi mandada 16 mikrosatellit
lokusunda c¢alisilarak Kiiba manda populasyonundaki genetik ¢esitlilige bakilmistir. Tim
lokuslardaki ortalama allel sayisinin 5,44 olarak hesaplanmis oldugu, lokus basina allel
sayisinin 2 (TGLA126) ile 9 (ETH225) arasinda degisiklik gosterdigi belirtilmistir. G6zlenen
ortalama heterozigotluklarin 0,46 + 0,23, beklenen heterozigotluklarin ise 0,54 + 0,19 olarak
hesaplandig: belirtilmistir. Polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerinin 0,495 oldugu, bu degerin
kullanilan belirteglerin baska populasyonlarda da genetik cesitlilik ¢aligmalar1 yapmak igin
uygun oldugu anlamina geldigi ifade edilmistir. Bu calismanin sonucunda Kiiba manda
populasyonlarinda genetik karakterizasyonun ortaya koyulabilmesi i¢in daha fazla aragtirma

yapilmasi gerektigi bildirilmistir.

Misir Nil Deltas1 bolgesinde bulunan alti1 farkli Misir manda populasyonu arasindaki
genetik farklilagma ve iliskileri analiz edebilmek i¢in yapilan bir ¢calismada dokuz mikrosatellit
lokusu kullanilmistir. Bu lokuslar; BM 1329, BMS483, BM143, AFR227, BMS2460, CSSM38,
CSSM70, ETHO2 ve BM1706 olarak bildirilmistir. Toplam alti farkli bolgeden (Behera,
Menoufia, Kaliobia, Giza, Sharkia ve Alexandria) 312 birey orneklenmistir. Tiim lokuslar
tizerinde F-istatistiklerinin ortalama tahminlerinin Firi¢in 0,38 = 0,0018; Fisi¢in 0,015 + 0003
olarak hesaplanmis oldugu, bu sonuglarin populasyonlar arasinda ve iginde diisiilk genetik
farklilasma oldugunu ifade ettigi belirtilmistir. Calisilan tiim lokuslarin Hardy-Weinberg’den
(HWE) sapmalar gosterdigi belirtilmistir. Populasyonlar aras1 gé¢ oraninin (Nm) 11,94 olarak
hesaplanmis oldugu, bu oranin c¢alisilan populasyonlar arasinda yiiksek seviyede goc
yasandigini ortaya koydugu belirtilmistir. Bu ¢alismanin sonucunda Nil deltas1 mandalarinin

tek bir ik olarak kabul edilmesinin daha dogru olacagi
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oOne siiriilmiis olup, genetik karakterizasyonu belirlemeye yonelik ¢caligmalarin artmasi gerektigi

bildirilmistir (Attia, Abou-Bakr ve Nigm, 2014).

Pakistan’a ait bes manda irkinda (Nili, Ravi, Nili-Ravi, Kundhi ve Azi-Kheli), genetik
cesitliligi tanimlamak icin 8 mikrosatellit lokusu kullanilmistir (ETH10, INRAO00S5,0
ILSTS029, ILSTS033, ILSTS049, ILSTS052, ETH225 ve CSSM60). Lokuslarin tamaminin
polimorfik olduu, lokus basina ortalama allel sayisinin 2,52 ve toplam allel sayis1 42 oldugu
belirtilmistir. Incelenen bes 1rk i¢in gdzlenen ve beklenen ortalama heterozigotluk degerlerinin
sirastyla 0,43 ve 0,53; polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerinin 0,53 bulunmus oldugu ve bu
sonuglarin ¢alisilan lokuslarin mandada yapilacak genetik cesitlilik aragtirmalar i¢in uygun
bulundugu belirtilmistir. Calisilan populasyonlarda biiyiik olasilikla rastgele olmayan
ciftlesmelerden dolayr Hardy-Weinberg’den (HWE) anlamli derece de sapmalar gozlendigi
bildirilmistir. Ortalama Fis degerinin 0,13 olarak bulunmus oldugu, ILSTS049 disindaki tiim
lokuslarin, biiyiik olasilikla giftlesmeler rastgele olmadigindan dolayrt HWE'den 6nemli dlgiide
saptig1 belirlenmistir. Populasyonlar i¢in ortalama gen akisinin (Nm) 3,31 olarak hesaplanmis
oldugu, Nei’nin genetik uzaklik 6lgtimleri (Ds) sonucuna gore Nili ve Aza-Kheli (Ds=0,1747)
irklariin eski donemlerde, Nili ile Ravi irklarinin ise (Ds=0,374) yakin donemde genetik
acidan farklilasmis belirtilmistir. Genetik cesitlilik tahminlerinin incelenen populasyonlara ait
fenotipik farklilasma ile g¢akistigi gozlemlenmistir. Bu c¢alisgmanin, Mikrosatellit DNA
Polimorfizm Teknigi kullanarak, Pakistan manda irklarinda yapilan genetik tabanli ilk
arastirma oldugu, daha sonraki benzer caligsmalar i¢cin de yol gosterici olacagi bildirilmistir

(Hussain vd., 2017).

Kiiba mandalarinda genetik karakterizasyonu iyilestirmek amaciyla mevcut biyolojik
cesitliligi belirlemek {izere yapilan bir arastirmada, 50 birey drneklenmis olup, 30 heterolog
(s1g1r) mikrosatellit lokusu ile calisilmistir. Calisilan populasyonlar icin lokus basina allel
sayisinin 2 (INRA63 ve MM 12) ile 9 (ETH185) arasinda degisiklik gostermis oldugu, toplam
allel sayisinin 143 olarak hesaplandigi belirtilmistir. Gozlenen ve beklenen heterozigotluklarin
sirastyla 0,108 (HAUT?24) ile 0,851 (CSSM66) ve 0,104 (MM12) ile 0,829 (INRA32) arasinda
degismis oldugu belirtilmistir. Polimorfik bilgi icerigi degerinin (PIC); 0,097 (MM12) ile 0,806
(INRA32) arasinda degismis oldugu bildirilmistir. Analiz edilen 30 lokusun 14’tinde Fis
degerinin pozitif oldugu belirtilmistir. Bu calismanin Kiiba manda irklarinda genetik

cesitliligin belirlenmesinde mikrosatellit isaretleyicilerin
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kullantmimin  gerekliligini vurguladigi, gelecekteki 1slah programlarma yon verecegi

bildirilmistir (Uffo vd., 2017).

Romanya Tarmmsal Arastirma Istasyonu’ndaki manda populasyonunda genetik
cesitliligi incelemek amaciyla yapilan bir aragtirmada 22 bireyden alinan oOrneklerde alti
mikrosatellit lokusu calisilmistir. Bu lokuslar; TGLA227, BM2113, TGLAS53, SPSI115,
TGLA126 ve ETH3 olarak bildirilmistir. Incelenen populasyonlar igin tanimlanan allel sayisi
toplamda 18 olup, lokus basina ortalama allel sayis1 3 olarak hesaplanmistir. G6zlenen ve
beklenen heterozigotluklar sirasiyla 0,5152 ve 0,4048 olup, Fis degeri negatif (-0,25099)
bulunmustur. Bu durumun, populasyon icinde heterezigot fazlaligi oldugunu gostedigi
belirtilmistir. Ayrica gozlenen heterozigotluk degerinin (0,4048) sifirdan biiyiikk oldugu
belirtilmis olup, c¢alisilan populasyonun darbogaz yasiyor olabilecegi bildirilmistir. Bu
calismanin sonunda elde edilen verilerin, Romanya mandalarinda gelecekte yapilacak islah

caligmalarinda yol gosterecegi bildirilmistir (Popa vd., 2018).

Iran manda populasyonunda genetik cesitliligi arastirmak iizere yapilan bir ¢alismada,
Iran manda niifusunu temsilen ii¢ farkli bolgeden (Azerbaycan, Erdebil ve Khuzestani)
toplamda 200 birey 6rneklenmis olup 10 mikrosatellit lokusu bu 6rneklerde calisilmistir. Tiim
lokuslar i¢in toplam 59 allel gézlenmis, ortalama allel sayisinin ise 5,90 oldugu belirtilmistir.
Lokuslar i¢in polimorfizm bilgi igeriginin (PIC) ortalama degeri 0,70; Fst degeri ise 0,01 olarak
hesaplanmistir. Bu sonuglarin populasyonlar arasinda ¢ok diisiik bir genetik varyasyon seviyesi
oldugu anlamina geldigi belirtilmistir. Bu calismada elde edilen sonuglara gore Iran
mandalarinda genetik c¢esitliligin molekiiler araglar kullanarak belirlenmesinin, genetik
kaynaklarin korunmasi agisindan 6nem teskil ettigini bildirilmistir (Yousefi, Miraei ve Sadeghi,
2019).

Hindistan’in Pandharpuri manda irkinda mevcut genetik karakterizasyonu ortaya
koyup, genetik cesitliligi tanimlamak amaciyla yapilan bir arastirmada, 50 bireye ait 6rneklerde
23 mikrosatellit lokusu c¢alisilmistir. Caligilan lokuslardan 14’tiniin (BM2113, BM1818,
CSSM66, HEL13, INRAO037, ILSTS05, HAUT27, INRAO23, INRAO035, HELS, ETHS,
NRA063, MM12 ve ETH10) Pandharpuri manda irki i¢in polimorfik oldugu belirtilmistir.
Lokus basina allel sayisinin 2 (INRA063) ile 9 (BM1818 ve HEL13) arasinda degismekte
oldugu, ortalama etkili allel sayisinin 4,28; tiim lokuslardaki toplam allel sayisinin ise 87 olarak
hesaplandig1 belirtilmistir. Beklenen heterozigotluk degerine ait ortalamalarin 0,77 £ 0,01

PR

arasinda degistigi, tiim polimorfik lokuslarda polimorfizm bilgi igerigine (PIC) ait
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ortalama degerin 0,73 + 0,01 arasinda oldugu belirtilmistir. Bu ¢alismada Pandharpuri manda
irkinda genetik gesitliligi 6l¢mek icin kullanilan mikrosatellit lokuslarinin oldukg¢a polimorfik
olmasiin, ileride yapilacak benzer ¢alismalara kolaylik saglayacagi bildirilmistir (Khade,

Panigrahi, Ahmad, Kumar ve Bhushan, 2020).

Misir mandalarinda genetik cesitliligi incelemek i¢in bes farkli bolgeden (Kahire, Kaft-
El-Seyh, Menoufia, Ismailia ve Beni Suef) 80 bireye ait 6rnek toplanmis ve bu 6rneklerde 12
mikrosatellit lokusu calisiilmistir. Calisilan lokuslar; BMC1013, CSSMO019, CSSMO022,
CSSMO029, CSSMO036, CSSMO038, CSSM041, CSSM043, CSSM045, CSSM046, CSSM047,
ETH3, BM1818, ILSTS005 ve ILSTS33 olarak belirtilmistir. Sonuglara gére incelenen bes
populasyonun tamaminda BM1818 lokusu harig¢ tiim lokuslarda Hardy-Weinberg’den énemli
sapmalar gozlendigi bildirilmistir. Bu durumun mevcut populasyonlardaki c¢iftlesmelerin
rastgele olmadig1 yoniindeki tahminleri giiclendirdigi bildirilmistir. Tiim populasyonlar i¢in
ortalama Fir degerinin yiiksek (0,702), Fst degerinin ise diisiikk (0,071) olarak hesaplanmis
oldugu belirtilmistir. Bu sonuglara gére populasyonlarda diisiik genetik farklilasma ve yliksek
oranda akrabali yetistirmenin oldugu yorumu yapilmistir. En diisiik genetik mesafenin Sids ve
Ismailia populasyonlarinda (0,200), en yiiksek genetik mesafe ise Kafr-Seyh ve Ismailia
populasyonlar1 (0,373) arasinda oldugu bildirilmistir. Genetik mesasfelere dayali komsu
birlestirme agaci sonucuna gore Sids ile Ismailia populasyonun ayr1 yerde kiimelenmis oldugu
belirtilmistir. Bu ¢aligma ile Misir manda 1rklarinda etkili bir yetistirme programu yiiriitiilmesi
ve gelecekte yapilacak koruma programlarina yonelik zemin olusturulmasinin hedeflendigi

bildirilmistir (Mokhtar ve Merdan, 2020).

Endonezya bataklik mandalarinda genetik ¢esitliligi incelemek amaciyla yapilan bir
aragtirmada, yedi populasyondan (Aceh, North Sumatra, Banten, Central Java, West Nusa
Tenggara, South Sulawesi ve Riau) alinan 199 bireye ait drneklerde ii¢ mikrosatellit lokusu
calisilmis oldugu ve toplam 9 allel tespit edildigi belirtilmistir. Calisilan lokuslar; CSSM66,
ILSTS61 ve ILSTS17 olarak bildirilmistir. Analiz sonuglarima goére ILSTS61 lokusunun
bataklik mandas1 populasyonlar igin yiiksek heterozigotluk degerine sahip oldugu ifade
edilmistir. Ayrica ILSTS61 lokusunun, bes populasyon i¢in (Riau, Banten, Central Java, West
Nusa ve Tenggara) Hardy-Weinberg dengesinde oldugu belirtilmistir. Calisilan ii¢ lokus igin
gozlenen heterozigotluk degerlerinin 0,000 (CSSM66) ile 0,620 (ILSTS61), beklenen
heterozigotluk degerlerinin ise 0,060 (CSSM66) ile 0,770 (ILSTS61) arasinda degiskenlik
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gosterdigi bildirilmistir. ILSTS61 lokusunun, en yiiksek beklenen ve gozlenen heterozigotluk
ile polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerlerine sahip oldugu tespit edilmistir. Genetik mesafe
analizine gore ise North Sumatra ile Riau poiilasyonlarinin genetik olarak en yakin, North
Sumatra ile Banten populasyonlarinin ise genetik olarak en uzak mesafeye sahip olduklar
bildirilmigtir. Bu c¢alismanin sonunda, ILSTS61 lokusunun Endonezya bataklik mandasi
populasyonlarinda genetik ¢esitliligi tespit etmek i¢in oldukg¢a polimorfik ve avantajli olacagi,
ayrica Endonezya bataklik mandalarinin dogu kiime (Banten Central Java, South Sulawesi ve
West Nusa) ile bat1 kiime (Aceh, North Sumatra, Riau) olarak iki grupta incelenebilecegi ve bu
arastirmanin gelecekte yapilacak benzer ¢aligsmalara yol gosterici olacagi belirtilmistir (Saputra,

Jakaria, Anggraeni ve Sumantri, 2020).

Pakistan’in Nili-Ravi manda irkinda genetik ¢esitliligi tanimlamak i¢in yapilan bir
arastirmada, Pencap eyaletinden 196 Nili-Ravi mandas1 drneklenmis olup, 12 mikrosatellit
lokusu calisilmigtir. Calisilan lokuslar; TGLA227, BM2112, ETH10, SPS115, TGLA126,
TGLA122, INRA23, BMI1818, ETH3, ETH225 ve BMI1824 olarak bildirilmistir. Bu
lokuslardan 11’inin basarili bir amplifikasyon gosterdigi, TGLAS53 lokusunun amplifiye
edilemedigi belirtilmistir. Lokus basina allel sayisinin 5 (ETH3) ile 18 (ETH225) arasinda
degismis olup, ortalama 8,73 degerine sahip oldugu bildirilmistir. Tiim populasyonlardaki
toplam allel sayisinin ise 96 oldugu belirlenmistir. Gen ¢esitliliginin 0,198 (BM1824) ile 0,841
(ETH225); gobzlenen heterozigotluk degerlerinin 0,081 (ETH10) ile 0,831 (BM2113);
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerlerinin ise 0,191 (BM1824) ile 0,825 (ETH225) arasinda
degismis oldugu ifade edilmistir. Bu ¢alismanin sonucunda, Nili-Ravi manda irkin1 genetik
acidan tanimlamaya yonelik ¢aligmalarin sayica arttirilmasi gerektigi belirtilmistir. Ayrica
mikrosatellit lokuslarinin yiiksek polimorfik yapisindan dolay: bu genetik yapiy1 tanimlamada

en etkili metot olacagi bildirilmistir (Bukhari, Ahmed, Khan, Shafique ve Sahi, 2020).

Hindistan’in Maharashtra eyaleti Bat1 Vidarbha bolgesindeki Purnathadi manda irkinda
mevcut genetik karakterizasyonu belirlemek ve genetik ¢esitliligi 6lgmek i¢in yapilan
arastirmada, 48 bireye ait toplanan Orneklerde 25 heterolog (sigir) miksrosatellit lokusu
calisgtlmigtir. Kullanilan mikrosatellit lokuslarindan 23’tintin 1iyi diizeyde amplifiye edilmis
olup, yeterli diizeyde polimorfizm gosterdigi belirtilmistir. Polimorfik lokuslardaki allel frekans
degerlerinin 0,010 (CSSMO047, ILSTS056, ILSTS058 ve ILSTS089) ile 0,948 (ILSTS019)
arasinda degisim gosterdigi ifade edilmistir. Calisilan 23 lokustan 15’inin Hardy-Weinberg’den

(HWE) anlamli  olmayan  sapmalar  gosterdigi, 8  mikrosatellit lokusunun
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(BM1818, CSSMO045, CSSM047, CSSMO057, ILSTS025, ILSTS026, ILSTS033, ILSTS095)
HWE dengesine gore onemli 6l¢iide anlamli oldugu belirtilmistir. Lokus basina gézlenen allel
sayisinin 3 (ILSTS019) ile 13 (CSSMO047) arasinda degismekte olup, ortalama 7,04 + 0,49
olarak hesaplandig1 bildirilmistir. G6zlenen heterozigotluk degerlerine ait ortalamanin 0,615 +
0,043 arasinda degisirken, beklenen heterozigotluk degerlerine ait ortalamanin ise 0,655 +
0,037 arasinda degismis oldugu belirtilmistir. Yiiksek Shannon indeksi ve polimorfik bilgi
icerigi (0,62) sonuglarina ait ortalama degerlerin kullanilan lokuslarin ¢alisma icin
uygunlugunu ortaya koydugu ifade edilmistir. Mevcut bulgulara goére Purnathadi manda
populasyonunda koruma stratejilerinin gelistirilmesi ve genetik olarak iyilestirilmesi

konularinda daha fazla ¢alisma yapilmasinin gerekli oldugu bildirilmistir (Ali vd., 2020).

Mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak mandada yapilan genetik ¢alismalar asagidaki

cizelgelerde kisaca 6zetlenmistir.
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Cizelge 3.1. Mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak mandada yapilan genetik ¢aligmalar

ULKE IRK (BIREY LOKUS | TOPLAM | HETEROZIGOTLUK | ALLEL | CALISMA
SAYISI) SAYISI ALLEL
SAYISI
Tiirkiye 6 farkli Anadolu | 26 lokus | 254 allel Ho: 0,50 — 0,58 7-17 Gargani vd.,
Mandas1 Pop. He: 0,62 - 0,81 2010
(155)
Tirkiye | Anadolu Mandast | 11 lokus | 27 allel 0,550 — 0,775 3-9 Soysal vd.,
(40) 2007
Tirkiye | Anadolu Mandasi | 20 lokus | 103 allel 0,5208 —0,5359 3-10 Unal vd.,
(56) 2014
Tiirkiye 17 farkli Anadolu | 20 lokus | - 0.61-0.70 6-17 Unal vd.,
Mandasi Pop. 2021
(837)
Hindistan | Bhadawari ve 22 lokus | - 0,59 -0,64 - Arora vd.,
Tarai manda 2004
wrklari (40)
Hindistan | 8 farkli Hindistan | 27 lokus | 288 allel Ho: 0,63;0,71 4-13 Kumar vd.,
manda 1rki (383) He: 0,78 2006
Hindistan | 12 farkl 22 lokus | 380 allel Ho: 0,53 -0,70 11-29 | Vijhvd,,
Hindistan He: 0,63-0,73 2008
Manda 1rki (527)
Hindistan | 13 farkli 10 lokus | - Ho: 0,000 - 0,896 - Kathivaran
Hindistan manda He: 0,378 — 0866 vd., 2008
k1 (48)
Hindistan | Nagpuri manda 25 lokus | 131 allel 0,45 2-8 Kataria vd.,
k1 (48) 2009
Hindistan | Banni manda irk1 | 15 lokus | 81 allel Ho: 0,125 - 0,795 2-10 Mishra vd.,
(397) He: 0,183 - 0,834 2009a
Hindistan | Uttar Pradeshve | 25lokus | - Fst: 0,092 5-26 Joshi vd.,
Murrah manda Fis: 0, 139 2012
k1 (573)
Hindistan | Pandharpuri 23 lokus | 87 allel He: 0,77 -0,01 4-28 Khade vd.,
manda 1rki (50) 2020
Hindistan | Purnathadi 25 lokus | - Ho: 0,615 - 0,043 3-13 Ali vd.,
mandasi (48) He: 0,655 — 0,037 2020
Hindistan | 4 farkliirk (176) | 20 lokus | - Fst: 0,014 - 0,183 - Kathivaran
vd., 2011
Hindistan | Banni manda irk1 | 24 lokus | 138 allel 0,441 - 0,610 2-10 Mishra vd.,
(95) 2009b
Hindistan | Murrah manda 571 lokus 0,04 -0,88 2-11 Nagarajan
k1 (24) vd., 2009
Pakistan Nili — Ravi 12 lokus | 96 allel Ho: 0,081 - 0,831 5-18 Bukhari vd.,
manda 1rki (196) 2020
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Cizelge 3.1. (devam) Mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak mandada yapilan genetik

calismalar
ULKE IRK (BIREY | LOKUS | TOPLAM | HETEROZIGOTLUK | ALLEL | CALISMA
SAYISI) SAYISI ALLEL
SAYISI

Endonezya | 7 farkli 3 9 allel Ho: 0,000 — 0,620 - Saputra vd.,
populasyon He: 0,060 — 0,770 2020
(199)

Pakistan 5 farkli manda | 8 42 allel 0,43 -0,53 2-10 Hussain vd.,
ki (123) 2017

Pakistan Nili-Ravi ve 9 46 allel 0,140 - 0,800 3-8 Saif vd., 2012
Kundi Irklar1
(50)

Pakistan Bes farkli 3 - 0,45-0,53 4-6 Babar vd.,
manda 1rki 2009

Cin 20 manda 30 394 allel 0,517 - 0,609 1-7 Zhang vd.,
populasyonu 2007

Tayland Thai nehir 10 47 allel 0,61 - Triwitayakorn
mandasi 1rki vd., 2006
(80)

Cin, Nepal Cin, Nepal ve | 18 - 0,367 — 0,584 417 Zhang vd.,

ve Gilineydogu 2011

Giineydogu | Asya manda

Asya irklart

Nepal Yabani, 10 65 allel 0,472 — 0,756 3-11 | Flamand
evcil ve vd., 2003
melez manda
populasyonu
(45)

Asya ve 11 Asya 25 201 allel | 0,400 -0,613 2-20 | Barkervd.,

Avustralya | bataklik ve 1997
nehir
mandasi
(261)

Avustralya | 11 farkh 10 - 0,35-0,46 2,4— McMahon
manda 40 vd., 2012
Populasyonu
(524)

Iran Guilan 14 58 allel 0,50 -0,79 Aminafshar
manda 2-6 vd., 2008
populasyonu
(60)

ran 3 farkli 10 59 allel Fsr: 0,01 - Yousefi vd.,
populasyon 2019
(200)

Irak 3 farkli 6 0,86 3-16 Jaayid ve
populasyon Dragh, 2013
(96)

Romanya | Romanya 6 18 allel 0,5152- 0,4048 - Popa vd.,
manda 1rki 2018
(22)
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Cizelge 3.1. (devam) Mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak mandada yapilan genetik

calismalar

ULKE IRK (BIREY | LOKUS | TOPLAM | HETEROZIGOTLUK | ALLEL | CALISMA

SAYISI) SAYISI | ALLEL
SAYISI

Masir 5 farkh 12 - Fir: 0,702 - Mokhtar ve
manda 1rki Fst: 0,071 Merdan,
(80) 2020

Masir 6 farkh 9 - Fir: 0,38-0,0018 - Attia vd.,
manda 1rki Fis: 0,015 - 0,003 2014
(312)

Misir Misir manda | 11 198 allel | Ho: 0,517 — 0,995 17-29 Abou-Bakr
ki (471) vd., 2012

Brezilya 5 farkli 25 178 allel | 0,220 — 0,740 4-11 Marques
manda 1rki vd., 2011
(200)

Kiiba Kiiba manda | 16 87 allel Ho: 0,46 — 0,23 2-9 Acosta vd.,
populasyonu H.: 0,54 - 0,19 2014
(50)

Kiiba Kiiba manda | 30 143 allel | Ho: 0,108 — 0,851 2-9 Uffo vd.,
populasyonu 2017
(50)

Kolombiya | 12 farkli 10 - Ho: 0,62 — 0,07 - Angel-
manda Marin vd.,
populasyonu 2010

(588)
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4. MATERYAL VE YONTEM

4.1. Materyal

4.1.1. Anadolu Mandasimin Orneklenmesi

Bu ¢alismanin biyolojik materyalini Tiirkiye’nin Marmara Bolgesi’nde yer alan dort
farkli ilindeki (Istanbul, Balikesir, Bursa, Tekirdag) Anadolu mandasi popiilasyonlarindan
orneklenen 223 birey olusturmaktadir (Sekil 4.1). Calismanin 6rnekleri “Anadolu Mandasina
Ozgii Ebeveyn Tayini Kiti Olusturulmas1 (TAGEM 13/ARGE/29)” projesi kapsaminda proje
danmigmanlarindan Dog. Dr. Emel OZKAN UNAL ve Genometri Biyoteknoloji Ar&Ge ve Dan.

Hiz. Ltd. Sti. temsilcisi gdzetiminde toplanmustir.

Kirklareli

104 6rnek

Tekirda

Kocaeli

Balikesir

Sekil 4.1. Marmara Bolgesi’nde Ornekleme Yapilan iller Ve Ornek Sayilarmin Gosterimi

4.2. Yontem

Bu ¢alismada Marmara Bolgesi’nin dort farkli populasyonunda 20 mikrosatellit lokusu
kullanilarak populasyon i¢i ve populasyonlar arasi farkliliklar incelenerek populasyonlarin

mevcut genetik yapisinin ortaya konulmasi amaglanmistir.

Tez kapsaminda calisilan bireylere ait DNA’lar, Genometri Biyoteknoloji Ar&Ge ve
Dan. Hiz. Ltd.Sti laboratuvarinda mevcut olup, bu DNA 6rnekleri “P1: TAGEM-13/ARGE/29-
Anadolu  Mandasina Ozgii Ebeveyn Kiti Olusturulmasi” projesi kapsaminda
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toplanmistir. DNA izolasyonlar1 sonrasinda ¢aligilan mikrosatellit lokuslarinin Polimeraz
Zincir Reaksiyonu (PZR) ile yiikseltgenmesi ve fragment analizi yine firma tarafindan
yapilmistir. Teze ait veriler gerekli yasal izin verilerek ilgili firma tarafindan tarafimiza

verilmistir. Firma izin belgesi EK.1’de sunulmustur.

4.2.1. Genomik DNA’nin izolasyonu, DNA’min Yogunlugu, Safligi ve Miktarinin

Kontrolii

Bu tez ¢alismasi kapsaminda 223 bireyden alinan kan 6rnekleri, EDTA’l1 tiiplere ve tam
kan olacak sekilde her hayvandan 2 ml olarak alinmistir. Orneklerin ¢ogunun manda
yavrularindan alinmasi tercih edilmistir. Orneklerin toplanmastyla paralel bir sekilde her
ornegin DNA izolasyonu asamasi Genometri Biyoteknoloji Ar&Ge ve Dan. Hiz. Ltd. Sti.
tarafindan yapilmistir. DNA izolasyonu 200 pl kandan yapilmis ve Roche marka “High Pure
PCR Template Preparation Kit” kullanilmistir. DNA izolasyonu sonrasi her 6rnegin DNA
miktarlar spektrofotometrik olarak 6l¢tilmiistiir (Thermo Scientific NanoDrop 2000c nanodrop
spektrofotometre). Olgiimler sonucunda her 6rnegin 35 pg/pl-80 pg/ul araliginda oldugu

belirlenmistir.

DNA izolasyonlari, yogunluk, saflik ve miktar kontrolleri ve sulandirma islemlerinin
yapilmasinin ardindan, calisilan mikrosatellit lokuslarinin PZR ile yiikseltgenmesine yonelik

uygun kosullarin belirlenmesi agamasina gegilmistir.

4.2.2. Mikrosatellit Primerlerinin PZR ile Yiikseltgenmesi

Calismada kullanilan 20 farkli mikrosatellit bolgesi, BM Gida ve Tarmm Orgiitii (FAO)
ve Uluslararasi Hayvan Genetigi Dernegi (International Society of Animal Genetics-ISAG)
tarafindan tarafindan mandalarda kullanilmasi Onerilen mikrosatellitlerden seg¢ilmis olup

(http://www.fao.org/3/ag569e/aq569e.pdf), polimorfizm ve heterozigotluk diizeylerinin yiiksek

olmasi, farkli kromozom boélgeleri {izerinde bulunmalari, allel sayilari, allel uzunluklar1 gibi
parametreler géz onilinde bulundurularak se¢im yapilmistir. Secilen mikrosatellit lokuslaria
iliskin floresans isaretli (forward-ileri) primer ile isaretli olmayan (reverse-geri) primerler
sulandirilarak stok hazirlanmis olup, PZR’da kullanim sirasinda primerler tekrar sulandirilip -

20 °C’de saklanmustir.
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4.2.3. Kullamlan Mikrosatellit Lokuslarina iliskin Bilgiler

Bu tez calismasinda kullanilan 20 mikrosatellit bolgesine ait genel bilgiler, PZR
bilesenleri ve PZR kosullar1 Cizelge 4.1°de verilmistir. Mikrosatellit lokuslarina iligkin
yukseltgenme kosullari Genometri Biyoteknoloji Ar&Ge ve Dan. Hiz. Ltd. Sti. tarafindan
optimize edilmis ve tiim ¢aligmalar ilgili firmada yiiriitilmistiir. PZR bilesenleri ve kosullarina
iliskin bilgiler “TAGEM-13/ARGE/29- Anadolu Mandasma Ozgii Ebeveyn Kiti

Olusturulmas1" isimli proje raporundan alinmastir.

Geleneksel PZR ile optimize edilen farkli renk ve farkli allel uzunlugundaki triinler
ayni tiip icinde karistirilarak (co-loading, multiloading) dogrudan fragment analizleri yapilmak
tizere Genometri Biyoteknoloji Ar&Ge ve Dan. Hiz. Ltd. Sti.’nde bulunan “Applied
Biosystems 3130 Genetic Analyzer” otomatik dizi analiz sistemine yliklenmis; allel uzunluklar
belirlenmistir. Tekli ya da ¢oklu (multiplex) PZR ile yiikseltgenen tiriinlerin (farkli renk ve allel
uzunlugundaki iirtinlerin) bir tiipte karistirilip (co-loading, multiloading) yiiklenebilmesi i¢in
farkli allel uzunluklarina sahip lokuslar ile setler (Mix I, II, III, 4 ve 5) olusturulmus ve ayni set
icindeki her bir lokus iiretici firmaya farkli floresan boyalarla (FAM, HEX, TAMRA)
isaretletilmistir (Cizelge 4.2).

Fragment analizi sirasinda kullanilan cihazin ¢alisma kosullarina ait bilgiler ise Cizelge

4.3’de verilmistir.
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Cizelge 4.1. Mikrosatellit Lokuslarina iliskin Genel Bilgiler (FAO, 2020)

Lokus Primer (ileri/Geri) Allel Baglanma Kromozom | GenBank Mix
Ismi Genisligi Sicakhg (°C) (Accession (PZR
(Renk) Number) karigimlary)
CSSMO033 | ileri: CACTGTGAATGCATGTGTGTGAGC 154-175bp | 65°C 17(17) U03805 1
(FAM) Geri: CCCATGATAAGAGTGCAGATGACT

ILSTS033 | leri: TATTAGAGTGGCTCAGTGCC 126-138bp | 55°C 13(12) - 2
(TAMRA) | Geri: ATGCAGACAGTTTTAGAGGG

CSSM043 | ileri: AAAACTCTGGGAACTTGAAAACTA 222-258bp | 55°C 1p(27) U03824 4
(HEX) Geri: GTTACAAATTTAAGAGACAGAGTT

CSSM047 | ileri: TCTCTGTCTCTATCACTATATGGC 127-162bp | 55°C 3q(8) U03821 5
(TAMRA) | Geri: CTGGGCACCTGAAACTATCATCAT

CSRMO060 | ileri: AAGATGTGATCCAAGAGAGAGGCA | 95-135 bp 60 °C 11(10) AF232758 2
(FAM) Geri: AGGACCAGATCGTGAAAGGCATAG

CSSMO032 | ileri: TTATTTTCAGTGTTTCTAGAAAAC 208-224bp | 55°C 1q(2) U03811 2
(FAM) Geri: TATAATATTGCTATCTGGAAATCC

BRN fleri: CCTCCACACAGGCTTCTCTGACTT 121-147bp | 60 °C 11(10) X59767 2
(HEX) Geri: CCTAACTTGCTTGAGTTATTGCCC

CSSM062 | ileri: GTTTAAACCCCAGATTCTCCCTTG 124-136 bp | 55 °C - - 3
(FAM) Geri: AGATGTAACAGCATCATGACTGAA

CSSM045 | ileri: TAGAGGCACAAGCAAACCTAACAC 102-122 bp | 60 °C 2q(2) U03830 3
(HEX) Geri: TTGGAAAGATGCAGTAGAACTCAT

BMC1013 | ileri: AAAAATGATGCCAACCAAATT 217-239 bp | 54 °C 3p(19) G18560 3
(FAM) Geri: TAGGTAGTGTTCCTTATTTCTCTGG

CSSMEOQ70 | ileri: TTCTAACAGCTGTCACTCAGGC 119-139 bp | 50-55 °C 3p(19) AF004364 4
(TAMRA) | Geri: ATACAGATTAAATACCCACCTG

ILSTS005 | fleri: GGAAGCAATGAAATCTATAGCC 173-186 bp 55°C 11(10) L23481 1
(HEX) Geri: TGTTCTGTGAGTTTGTAAGC

CSSMO061 | ileri: AGGCCATATAGGAGGCAAGCTTAC 100-126 bp | 60°C - - 1
(HEX) Geri: TTCAGAAGAGGGCAGAGAATACAC

CSSMO057 | Tleri: GTCGCTGGATAAACAATTTAAAGT 102-130bp | 60 °C 9(7) U03840 4
(FAM) Geri: TGTGGTGTTTAACCCTTGTAATCT
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Cizelge 4.1. (devam) Mikrosatellit Lokuslarina iliskin Genel Bilgiler (FAO, 2020)

Lokus Primer (Ileri/Geri) Allel Baglanma Kromozom | GenBank Mix
Ismi Genisligi Sicakhg (°C) (Accession (PZR
(Renk) Number) karisimlar)
ETHO3 fleri: GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG 96-192 bp 65 °C 3p(19) 722744 5
(FAM) Geri: ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG

CSSM036 | ileri: GGATAACTCAACCACACGTCTCTG 162-176 bp 55°C 1p(27) u03827 4
(FAM) Geri: AAGAAGTACTGGTTGCCAATCGTG

CSSM022 | ileri: TCTCTCTAATGGAGTTGGTTTTTG 203-213 bp 55-60 °C 4q(5) U03806 1
(FAM) Geri: ATATCCCACTGAGGATAAGAATTC

ILSTS030 | Ileri: CTGCAGTTCTGCATATGTGG 146-158 bp 55°C 29(2) L37212 3
(HEX) Geri: CTTAGACAACAGGGGTTTGG

ETH121 fleri: CCAACTCCTTACAGGAAATGTC 182-198 bp 59 °C 2q(2) 214037 5
(HEX) Geri: ATTTAGAGCTGGCTGGTAAGTG

CSSM029 | ileri: GCTCCATTATGCACATGCCATGCT 124-136 bp 55°C 9(7) u03807 5
(HEX) Geri: CGTGAGAACCGAAAGTCACACATTC
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Cizelge 4.2. Calisilan Lokuslara Ait PZR Bilesenleri (Anadolu Mandasina Ozgii Ebeveyn Kiti Olusturulmasi isimli TAGEM 13 / ARGE /29 nolu
proje bitis raporundan alinmigstir).

MiX 1 MiX 2
Icindekiler Konsantrasyon Miktar Icindekiler Konsantrasyon Miktar
KCI Buffer 10 X 2.5ul KCI Buffer 10 X 2.5 ul
MgCI2 25uM 1.5 ul MgClI2 25uM 1.5ul
DMSO 100 % 1.5 ul DMSO 100 % 2ul
dNTP 10 uM 2.5ul dNTP 10 uM 2.5ul
_ 6 UM (hem F hem R) 0.3+0.3 ul CSSM61 4 uM (hem F hem R) 0.8+0.8 ul
CSSM33 10 uM (hem F hem R) 0.5+0.5ul 4 uM (hem F hem R) 0.3+0.3 ul
10 uM (hem F hem R) 08.+0.8 ul ILSTS005 15 uM (hem F hem R) 0.5+0.5 ul
CSSM22 10 uM (hem F hem R) 0.8+0.8 ul CSsSM22 15 uM (hem F hem R) 0.5+0.5 ul
Template 1ul Template 1ul
Taq 0.2 ul=1unit 0.6 ul Taq 0.2 ul=1unit 0.6 ul
dH20 10.6 ul dH0 10.7 ul
Toplam Hacim 25 ul Toplam Hacim 25 ul

NOT; F: Forward(ileri primer), R: Reverse (geri primer)
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Cizelge 4.2. (devam) Calisilan Lokuslara Ait PZR Bilesenleri (Anadolu Mandasina Ozgii Ebeveyn Kiti Olusturulmasi isimli TAGEM 13 / ARGE

/29 nolu proje bitis raporundan alinmistir).

MiX 3 MiX 4 MiX 5
isindekiler | Konsantrasyon Miktar Icindekiler | Konsantrasyon Miktar Icindekiler | Konsantrasyon Miktar
KCI 10 X 2.5ul KCI Buffer | 10 X 2.5ul KCI Buffer | 10 X 2.5ul
Buffer
MgCI2 25 uM 1.5ul MgCI2 25 UM 1.5 ul MgCI2 25 uM 1.5ul
DMSO 100 % 1.5ul DMSO 100 % 1.5ul DMSO 100 % 1.5ul
dNTP 10 uM 2.5ul dNTP 10 uM 2.5ul dNTP 10 uM 2.5ul
CSSM45 4 uM (hem F 0.5+0.5 ul CSSM57 10 uM (hem F | 0.1+0.1 ul ETHO003 10 uM (hemF | 1+1 ul
hem R) hem R) hem R)
CSSM62 4 uM (hem F 0.3+0.3 ul CSSM70 10 uM (hem F | 0.5+0.5 ul CSSM029 10 uM (hem F | 0.5+0.5 ul
hem R) hem R) hem R)
ILSTS30 15uM (hem F | 0.5+0.5 ul CSSM43 10 uM (hem F | 0.5+0.5 ul CSSM47 10 uM (hem F | 0.5+0.5 ul
hem R) hem R) hem R)
BMC1013 | 15uM (hemF | 1.2+1.2ul CSSM36 10 uM (hem F | 0.3+0.3 ul ETH121 30uM (hemF | 1+1ul
hem R) hem R) hem R)
Template 1ul Template 1ul Template
Tag 0.2 ul=1unit 0.6 ul Tag 0.2 ul=1unit 0.6 ul Taq 0.2 ul=1unit 0.6 ul
dH20 10.4 ul dH20 12.6 ul dH:0 9.4 ul
Toplam 25 ul Toplam 25 ul Toplam 25 ul
Hacim Hacim Hacim

NOT; F: Forward (ileri primer), R: Reverse (geri primer)
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Cizelge 4.3. Fragman analizi i¢in kullanilan “Applied Biosystems 3130 Genetic Analyzer” cihazinin ¢alisma kosullar1 (Anadolu Mandasia Ozgii
Ebeveyn Kiti Olusturulmasi isimli TAGEM 13 / ARGE /29 nolu proje bitis raporundan alinmistir).

Run Module Ayarlari

Name Value
Oven_Temperature 60 °C

Poly Fill Vol 6500 steps
Current_stability 5.0 UAmps
PreRun_Voltage 15.0 kVolts
Pre Run Time 180 sec.
Injection_Voltage 1.2 kVolts
Injection_Time 23 sec.
Voltage Number Of Steps 20 nk
Voltage Step Invertal 15 sec.
Data Delay Time 60 sec.
Run_Voltage 15.0 kVolts
Run Time 1200 sec.
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4.2.4. PZR Uriinlerinin Agaroz Jelde Yiiriitiilmesi

Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile elde edilen DNA bantlarinin goriintiilenmesinde
%2’lik agaroz jeller kullanilmistir. Kullanilan tankin boyutuna gore %?2’lik olacak sekilde
agaroz (gram), 0,5X TBE (Tris-Borik asit- EDTA) tamponu igerisinde mikrodalga firinda
eritilerek hazirlanmis ve igerisine 10-20 pl RedSafe™ Nucleic Acid Staining soliisyonu ilave
edilmistir. Karigim Tarak igeren jel kasetine dokiilerek oda sicakliginda polimerize olmasi igin
beklenmistir. Daha sonra 7 pul PZR iiriintine 7 pl ylikleme tamponu (loading buffer; 6X) ilave
edilmistir. Jel donduktan sonra 6rnekler, 120 Volt’ta 30-40 dakika yiiriitiilmiistiir. Daha sonra
goriintiileme sistemi ile goriintiilenmistir. PZR {iriinlerinin allel biiyiikliiklerinin kontrolii ve
PZR reaksiyonunun gerceklesip gergeklesmediginin kontrolii 100 bg¢’lik standart merdiven
(ladder) yardimiyla hazirlanan bu %2’lik jellerle yapilmigstir.

4.3. Fragment Analizi ve Istatistiksel Hesaplamalar

4.3.1. Fragment Analizi

PZR ile yiikseltgemeden sonra %?2’lik jelde kontrolleri yapilan PZR iiriinlerinin, kapiller
elektroforez sisteminin kullanilmasi ile, 6rnege 6zgii allel uzunluklari belirlenmistir. Genometri
Biyoteknoloji Ar&Ge ve Dan. Hiz. Ltd. Sti.’nde bulunan “Applied Biosystems 3130 Genetic
Analyzer” otomatik dizi analiz cihazinda fragment analizi yapilarak bilgisayar sisteminde 6zel
analiz programlartyla uzunlugu bilinen standart 6rnek yardimiyla analiz edilmistir Bu standarda
gore elde edilen veriler ilgili tarafindan (allel uzunluklarr) analiz programimin (ABI PRISM®
GeneScan Analysis Software) yiiklii oldugu bilgisayarda tek tek gézle okunmus ve sonuglar
Excel Office programina istatistik programlarda kullanilmak {izere kaydedilmistir. Veriler tez

kapsaminda degerlendirilmek iizere Excel formatinda tarafimiza teslim edilmistir.

4.3.2. Istatistiksel Hesaplamalar

Yirmi mikrosatellit bolgesine ait veriler populasyonlar i¢i ve populasyonlar arasi
genetik varyasyonlar, heterozigotluk diizeyleri, Hardy-Weinberg dengesine uyum, Wright’in F
istatistik degerleri, genetik uzaklik hesaplamalari, temel Ogeler analizi (PCA: Principal
Component Analysis) ve Faktoriyel Birlestirici Analiz (FCA: Factorial Correspondence

Analysis) yapilarak Marmara bolgesine ait 4 farkli il populasyonlart incelenmistir.
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Verilerin analizinde kullanilan istatistiki programlar; Genetix 4.05; Fstat Version
2.9.3.2 (2002), Populations 1.2.30, Arlequin ver.3.11, NTSYSpc Version 2.10q gibi istatistik
programlaridir. Konu ile ilgili istatistik programlar internetten indirilmis olup, kaynaklar

kisminda internet adresleri ayrintili olarak verilmistir.
4.3.3. Genetik Varyasyon Olciitleri

4.3.3.1. Allellik Varyasyonu

Calisilan populasyonlar igerisinde bir mikrosatellit bolgesi i¢cinde allellik varyasyonun
olmasi yani farkli uzunluklarda allellerin goriilmesi demek bu populasyonlarin igerisinde
genetik cesitliligin olduguna isarettir. Populasyonlardaki genetik varyasyonlart Slgmenin
yollarindan birisi de allel frekanslarmin hesaplanmasidir. Farkli uzunluklardaki allellerin
populasyonlar igerisinde dagilim oranlar1 farkli olacagi icin, populasyon genetigi
calismalarinda genetik cesitliligi incelemek i¢in allel frekanslarinin hesaplanmast ¢ok

onemlidir. Allel frekanslarinin hesabi asagidaki esitlige gore gergeklestirilir (Nei, 1987).

<Zl’lii + Zj:ti nij)

2n

f(Ai) = (4-1)

Xi © Aj allelinin gen frekansim

n: Populasyondaki toplam birey sayisini

nii > Aiallelindeki toplam homozigot birey sayisini

nij ise A allelindeki toplam heterozigot birey sayisini temsil etmektedir.

Populasyonlardaki genetik ¢esitliligin tanimlanmasinda kullanilan bir diger unsur ise;
her bir lokus i¢in allel sayilarinin ortalamasinin yani allelik zenginligin (na) belirlenmesidir.
Lokus basina diisen ortalama allel sayist (na) calisilan populasyonunun Ornekleme
biiyiikliigiinden etkilenmektedir. Bu deger asagidaki sekilde hesaplanmaktadir (Nei, 1987).

n, = 224l (4.2)

r
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Formiildeki terimler;
na : Her bir lokus basina ortalama allel sayisi
Nai : 1’inci lokusa ait allel sayisi

I : Toplam lokus sayis1

4.3.3.2. Heterozigotluk Ol¢iimleri

Genetik cesitliligi incelemek {iizere yapilan calismalarda en 6nemli parametrelerden
birisi de heterozigotluk diizeylerinin belirlenmesidir. Incelenen lokuslar acisindan
heterozigotluk diizeyi, populasyonlar igerisinde tespit edilen heterozigot bireylerin ortalama
yiizdesini ifade etmektedir. Nei (1987)’nin formiile ettigi matematiksel metot ile her bir lokusa

ait heterozigotluk ve populasyon diizeyinde heterozigotlugun hesabi asagidaki formiile gore

yapilabilmektedir.
h=—"-(1-3%) (4.3)

Tez kapsaminda 20 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmasi nedeniyle, beklenen ve gézlenen
heterozigotluklar i¢in ortalama heterozigotluk degerleri de hesaplanmistir. Her populasyon
ornegi i¢in once lokuslar bazinda, sonra tiim lokuslar i¢in gbzlenen allel sayilari, ortalama allel
sayilari, gézlenen heterozigotluk (Ho) ve beklenen heterozigotluk (He) degerleri hesaplanarak
allelik ve genetik varyasyonlar saptanmistir. Hesaplamalarda asagidaki formiilden

yararlanilmagtir.

Gozlenen Heterozigotluk (Ho) = Bir lokus i¢in gbzlenen heterozigot birey sayisi

Toplam birey sayisi (4.4)

Beklenen heterozigotluk degerleri (2pq), her bir lokus icin ayr1 ayr1 hesaplandiktan
sonra tim lokuslarin ortalamasi alimmistir. Bu tez calismasinda c¢alisilan lokus ile
populasyondaki birey sayisi fazla oldugu i¢in veri kiimesi de biiyiik olacaktir. Bu nedenle tiim

bu hesaplamalari manuel yapmak analiz sonuglarinda hata dogurabilecegi i¢cin GENETIX
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4.05 (Belkhir, Borsa, Chikhi, Goudet ve Bonhomme, 1996-2000) istatistiksel paket

programindan yararlanilmistir.

4.3.3.3. F istatistikleri

Akrabal1 yetistirme, bir populasyonda homozigot birey sayisinin artip, heterozigot birey
sayisinin azalmasini nitelemek ic¢in kullanilan bir terimdir. Kisacasi akraba bireylerin ¢iftlesip
bu genotipi dollerine de aktarmasi ve zaman igerisinde bulunduklar: populasyonda heterozigot
bireylerin sayica azalmasidir (Crow ve Kimura, 1970). Calistigimiz herhangi bir populasyonda
da akrabali yetistirme ortaya ¢ikma ihtimalini gbz Oniine aldigimizda , akrabal1 yetistirmeye ait
bir 0l¢li tanimlanmasi zorunlulugu dogmus ve “akrabali yetistirme katsayis1” terimi ortaya
cikmigtir. Akrabali yetistirmenin oldugu populasyonlarda Hardy-Weinberg’den sapmalar

gbzlenmektedir.

Akrabalik katsayisina iligkin ortaya koyulan bazi istatistiksel formiiller gliniimiizde hala
gecerliligini korumaktadir (Wright, 1965). Wright’in F istatistikleri populasyonlarin yapisinin
tanimlanmasinda ¢ok genis olarak kullanilan parametrelerdendir (Nagylaki, 1998). Ciftlik
hayvanlar1 icerisinde yapilan ciftlestirmeler populasyonlardaki akrabali yetistirmeyi
(inbreeding) arttirmaktadir. Populasyonlar igerisinde akraba bireylerin giftlestirilmesine
akrabali yetistirme (inbreeding) ve ilizerinde galisilan lokuslar bakimindan Hardy-Weinberg
dengesinden olan sapmalara ise homozigotlagma indeksi (F-fixation index) denilmektedir. Ayn1
irkin farkli populasyonlar1 arasindaki genetik cesitliligi incelemek ve populasyonlar ya da irklar
arast farki tanimlayabilmek icin fiksasyon indeksleri kullanilabilmektedir. Wright’in
formiillerinin uygulamasinin zor oldugunu one siirerek alternatif metotlar da gelistirmislerdir
(Cruden, 1949; Plum, 1954; Kudo, 1962; Maruyama ve Yasuda, 1970; Elandt-Johnson, 1971).
Alternatif istatistiksel metotlarin ortaya ¢ikmasina ragmen Wright’in F-fixation indeksleri

giiniimiizde hala en sik kullanilan hesaplama sekli olarak tercih edilmektedir.

Bu indeksler; Fir, Fis, Fst olarak isimlendirilmekte olup, aralarindaki iliskinin formiilii

asagida verilmistir.
1-FIS = (1-FST) (1-FIS) ya da FST = FIT-FIS / 1-FIS (4.5)

Fit; biitiin bireylerin bir arada diisiiniilmesi ile ortaya ¢ikan toplam populasyonlardaki

Hardy-Weinberg Dengesinden sapmanin 6lgiimiidiir.
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Fis; alt populasyonlarda goriilen ortalama akrabalik katsayisidir.
Fst; alt populasyonlar arasi farktir.

F istatistikleri genetik varyasyonu; toplam populasyonlar, alt populasyonlar ve bireyler

bazinda inceler. Fis, Fir, Fst degerleri beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerlerine gore

belirlenebilmektedir (Nei, 1987).

Fit, ¢alisilan toplam populasyon igerisinde birbirine yakin akraba bireyler igerisinde
birbirinin yerini tutan alellerdeki korelasyonlar1 tanimlamaktadir. Diger bir deyisle populasyon
seviyesinde rastgele birlesen iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini belirleyen bir deger olup
tim bireylerin bir arada diigiiniildigli toplam populasyonlardaki kendilesmenin o6lgiitiidiir.
Populasyonlarin  “akrabali yetistirme katsayisi” olarak tanimlanabilir. Alt populasyon
icerisindeki akrabaligin etkileri ve alt populasyonlar arasi farklarin etkileri dikkate alinarak

hesaplanir. Fir degerini hesaplamaya yonelik formiil asagida verilmistir (Ozkan, 2005).

FIT = (HT - HO) / HT (4.6)
Ht : Toplam populasyonlardaki heterozigotluk ortalamasi (Nei 1987)
Ho : Alt populasyonlarda gozlenen heterozigotluk ortalamasi,

Fis, alt populasyonlarda birbirine akraba olan bireylerin i¢inde homolog alleller
arasindaki korelasyonlar1 tanimlamaktadir. Alt populasyonlarda rastgele birlesen iki gametin
ortak atadan gelme ihtimali olup, alt populasyonlardaki akrabali yetistirme katsayisidir. Alt
populasyonlar igerisinde Hardy-Weinberg dengesinden sapmalarin Slgiilebilmesi i¢in Fis alt
populasyonlar seviyesinde bireylerin akrabaligina deginmektedir. Fis degeri negatif olarak
bulunur ise heterozigot fazlalig, sifir degerine yakin bulunur ise Hardy-Weinberg dengesinin
mevcut oldugu ve pozitif olarak bulunur ise homozigot fazlaliginin mevcut olup, 1’e yakin
olmas1 tamamen saf yetistirme olmasi, 1’den 0’a dogru azalmasi ise saf yetistirmeden giderek
uzaklasildig1 anlamlarina gelmektedir (Ozkan, 2005). Fis degerini hesaplamaya yonelik formiil

asagida verilmistir (Ozkan, 2005).
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FIS = HS-HO / HS (4.7)
Hs: Alt populasyon i¢inde beklenen heterozigotluk ortalamasi

Ho : Alt populasyon i¢inde gozlenen heterozigotluk ortalamasi

Fst, alt populasyonlar arasinda bulunan genetik farkliliklarin 6l¢limii i¢in belirlenen bir
deger olup c¢alisilan lokuslar agisindan toplumlart karsilastirmada kullanilir.  Alt
populasyonlardan rastgele ele alinan iki gametin miisterek atadan gelme ihtimali olup alt
populasyonlar arasindaki genetik farkliligin 6l¢iisiidiir. 0 ila 1 arasinda bir deger almakta olup
belirlenen deger 1’e ne kadar yakin ise alt populasyonlar miisterek atadan oldukca uzaktir

denilebilir. Eger Fst degeri;
e 0-0,05 arasinda deger almasi diislik oranda bir genetik farklilagsma,
e 0,05-0,15 arasinda deger almasi orta diizeyde bir genetik farklilasma,
e 0,15- 0,25 arasinda deger almas1 yiiksek oranda genetik farklilagsma

e (,25’den biiyiik degerler aliyorsa ¢ok yiiksek oranda genetik farklilagsmanin oldugu
yorumlar1 yapilabilmektedir (Wright, 1978; Heinrichs, Medrano, ve Rapusas, 1985;
Hartl, 1987; Hamrick ve Godt, 1990; Ozkan, 2005; Agaoglu, 2010).

Fst degerini hesaplamaya yonelik formiil agsagida verilmistir.

FST = 1- (HS / HT) (4.8)
Hs: Alt populasyon iginde beklenen heterozigotluk ortalamasi
Hr : Tiim populasyonlardaki heterozigotluk ortalamasi (Nei, 1987)

Hesaplanan Fis, Fst ve Fir degerlerinin istatistiksel olarak anlamli olup olmadiklarini
belirlemek i¢in permiitasyon testi yapilmistir. Veriler 1000 defa permiitasyona tabi tutulmus ve
her permiitasyon sonucunda Fs, Fst ve Fir degerleri hesaplanmistir. Calismada permiitasyon
testinde her bir F istatistigi i¢in bir hipotez kabul edilmektedir. Fst degeri i¢in hipotez; calisilan

populasyonlar  birbirlerinden  ¢alisilan  lokuslar  agisindan  farkli  degildir.  Fis
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ve Fir degerleri i¢in ise hipotez; populasyonlar ¢alisilan lokuslar agisindan Hardy-Weinberg
dengesindedir.

Daha sonraki yillarda bir ¢ok arastirict Wright (1969) tarafindan ilk defa sunulan F
istatistiklerine farkli sayidaki 6rnek biiyiikliikleri arasindaki farkliliklarin g6z 6niine alinmadigi
belirtilmistir. Bu nedenle F istatistiklerinin hesaplanmast metodunda ve degerlerin
yorumlanmasinda arastiricilar arasinda bazi anlagmazliklar olmustur. Weir ve Cocherham
(1984) F katsayilarinda bazi diizeltmeler yaparak Fir, Fst ve Fis degerleri yerine siras1 ile F, 0
ve f parametrelerini kullanmislardir. Bu parametrelerin hesaplanmasinda 6rnek biiyiikligii,
heterozigot frekanslari ya da populasyonlarin sayisi dikkate alinmadan hesaplamalar
yapilmigtir. Ayrica hesaplanan bu degerler kiiciik veri setleri i¢in uygundur. F, 6 ve f
parametreleri sirasi ile Fit, Fst ve Fis degerlerini belirtmektedir. Tezde Weir ve Cockerham’in
(1984) yaklasimlarina gore populasyonlarin durumlarni incelemek icin hesaplamalar
yapilmistir. Genetix 4.05 programinda Weir ve Cockerham’in yaklagimi kullanilmaktadir.
Fakat bu yaklagimlardaki F, 6 ve f degerleri Wright’in yaklagimlarindaki Fis, Fir ve Fst

parametrelerinin anlamlarini tasimaktadir (Ozkan, 2005).

4.3.3.4. Faktoriyel Benzerlik Analizi (Factorial Correspondence Analysis-FCA)

Faktoriyel Birlestirici Analiz (Factorial Correspondence Analysis-FCA), calisilan bir
populasyonda bireyler arasindaki iligskinin diizeyini belirleyip, bu iliskinin ¢oklu bir diizlem
lizerine aktarilarak goriintiilenmesini saglayan bir istatistiksel analiz yontemidir. Diger bir
deyisle, ¢alisilan populasyonun bireyleri arasinda bir akrabalik olup olmadigini inceleyebilmek
icin yapilan ve bu iligkiyi ¢izilecek ii¢ eksenli dogrusal bir sekil iizerinde gormeyi saglayan bir
analizdir (Lebart, Morineau ve Warwick, 1984). Bu tez ¢alismasinda FCA’ni yapabilmek igin
GENETIX 4.05 istatistiksel paket programindan yararlanilmistir (Belkhir vd., 1996-2000).

4.3.3.5. Irklar Arasi Genetik Uzakliklar Testi

Allel frekanslarina ait veriler, akraba oldugu diisiiniilen yakin wrklarin evrimsel
iligkilerinin aydinlatilmasinda 6nemlidir. Bu verileri kullanarak yapilan genetik uzaklik
Olctimleri, irklar arasindaki evrimsel iligkiyi agiklamada siklikla kullanilmaktadir. Irklar
arasi genetik uzaklik Olglimleri i¢in Komsu Birlestirme Agaci  (NJ-Neighboor Joining
Tree) yontemi (Saitou ve Nei, 1987) ile UPGMA ydnteminden yararlanilmaktadir. UPGMA
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yonteminde ¢alisilan populasyonlarin evrimlesme zamaninin ayni oldugunun kabul edildigi bir
yaklagimdir. Diger taraftan Komsu Birlestirme Agac1 yonteminde populasyonlarin evrimlesme
tarihine iliskin fark g6z 6niine alinmaktadir. Bu nedenle de UPGMA metodu eskiye oranla daha
az kullanilmakta olup, onun yerine Komsu Birlestirme Agaci metodu daha fazla kullanilmaya

baslanmistir (Takezaki ve Nei, 1996).

Bu tez calismasinda, Marmara Bolgesi’'nde dort farkli manda populasyonuna ait
bireylerin birbirlerine olan genetik uzakliklari, Nei’nin Da ve Ds genetik uzaklik metotlarina
gore GENETIX 4.05 istatistik yazilimi kullanilarak hesaplanmistir (Belkhir vd., 1996-2000).
Hesaplanan genetik uzaklik degerleri kullanilarak ¢izilen Komsu Birlestirme Agacini
olusturmak igin, POPULATION 1.2.32 ve TreeView programlari kullanilmistir (Goldstein ve
Pollock,1997; Nei vd., 1983).

- Nei’ye Gore Standart Genetik Uzaklik (Ds) Metodu

Nei’nin 1972 yilinda gelistirdigi standart genetik uzaklik metoduna gore irklar arasi
genetik uzakliklar belirlemede beklenen degerin evrim siiresi ile orantili oldugu ve bu siire
icerisinde mutasyon ve go¢ gibi faktdrlerin etkilerinin hesaba katilmasi ile yapilmaktadir. Bu

metod asagidaki sekilde tanimlanir;

D =—Inl yadaD = —logel (4.9)

! =fXY/ ]xfy (4.10)

Sembollerin anlamai;
D: Standart Genetik Uzaklik

I: Populasyonlar aras1 genetik uzakligi 6lgebilmek i¢in kullanilan bir deger olup basit genetik
0zdeslik (basit genetik ayrilik-simple genetic identity) olarak isimlendirilir. degeri O ile 1
arasinda degerler aldig1 zaman genetik uzaklik (D) 0 ve co arasinda deger alir. (I) degeri 1°e esit

ise iki populasyonda tiim lokuslardaki gen frekanslar1 bakimindan aynidir denilir. Eger (1)
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degeri 0’a esit ise populasyonlarda ¢alisilan mikrosatellit bolgelerinde hi¢ bir ortak allelin
olmadig sdylenebilir (Ozkan, 2005).

Jxv= X ve Y populasyonlarindaki Ai allelinin frekanslarinin toplami

Jx= X populasyonundaki Ai allelinin frekansi

Jv="Y populasyonundaki Ai allelinin frekansi

-Nei’ye Gore Da Genetik Uzaklhik Metodu

Mikrosatellit lokuslarina ait verilerde genetik uzakliklar1 belirlemek ve dogru agag
topolojisini ortaya ¢ikarmak i¢in en uygun yontem Da genetik uzaklik metodudur (Takezaki ve

Nei, 1996).

T
. .
Dy=1-- E ]Z?” [X,;Y; (4.11)

xij = X orneginde calisilan j’inci lokusun i’ci allelinin frekansi
yij =Y Orneginde ¢alisilan j’inci lokusun i’ci allelinin frekansi
mj = j’inci lokustaki allel sayis1

r = Caligilan toplam lokus say1s1

4.3.3.6. Temel Bilesenler Analizi (Principal Component Analysis-PCA)

Mikrosatellit lokuslarindan elde edilen verilerin birbirleriyle olan iliskisini diizlemsel
bir ortamda gorsel bir sekilde ifade edebilmek icin temel bilesenler analizinden (PCA)
yararlanilmaktadir. Temel bilesenler analizi (Principal Component Analysis) matematiksel bir
temel ile birbirleri ile olas1 iliski igerisinde olan degiskenleri (variable), daha az sayida birbirleri
ile iliskisiz olacak sekilde temel bilesenler (principal components) olarak isimlendirilen
degiskenlere dontstiirmektedir. Birinci temel bilesen veri grubu icindeki varyasyonun
olabildigince fazla bir boliimiinii tanimlamaktadir. Diger temel bilesenler ise kalan varyasyonun
sirastyla miimkiin olan en fazla boliimiinii tanimlar. Temel 6geler analizinde belirlenen ilk
birka¢ eksende, mevcut varyasyonun biiyiik orada bireyler arasi farkliliklardan kaynaklandigi

goriilmiistiir (Dytham, 2003).
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Calisilan populasyonlar: gorsel olarak az sayida eksende ayirmak ve mevcut
varyasyonlar1 6nem siralarina gore agiklayan degisken kombinasyonlarini gézlemleyebilmek
icin temel bilesenler analizinden (PCA) faydalanilmaktadir. Bu analiz araciligiyla bireylerden
elde edilen veriler 1s18inda populasyonlar tek bir nokta olarak dogrusal (linear) degisken
kombinasyonlar1 seklinde olusturulmus, bagimsiz 3 eksende gosterilmistir. Bu analizde irklarin
yakinlik derecesi 1k ici ve varyasyonlardan armndirilmis olarak goriinebilmektedir (Ozkan,
2005). Bu calismada Temel Bilesenler Analizi icin NTSYSpc 2.2 isimli istatistiksel paket
programi kullanilmistir (Rohlf, 1993).

4.3.3.7. Allellerin Paylasim Uzunluklarinin Ol¢iimii

Bireyler arasindaki genetik uzakligi belirlerken allel paylasim uzunluklarinin (allele
sharing distance) belirlenmesinin, mikrosatellit lokuslarina ait verilerin analiz edilmesinde
uygun bir 6l¢iit oldugu bildirilmistir (Bowcock vd., 1994). Bu yontem, ayni tiire ait farkl
populasyonlarin igerisinde bulunan tiim bireylerin igerisinde ortak olan allelleri temel
almaktadir. Bu yontem c¢alisilan tiirlerin daha eski zamanlarda bazi alt populasyon gruplarina
boliinmiis olmasi ihtimalini dikkate almaktadir. Bu sebeple temel populasyonlarda allel
frekansinin boliinmiis olan populasyonlardaki allel frekanslarindan daha yiiksek olmasi
gerektigi varsayilmaktadir. Tim allellerin c¢alisilan populasyonlara boliinmesi esnasinda
tamamu ile paylasilmadig1 esas aliarak hesaplamalar yapilmaktadir. Ozetle, allellerin paylagim
oranlarindaki artigin, populasyonlardaki genetik benzerligi arttirdigr diigiiniilmektedir
(Bowcock vd., 1994; Chakraborty vd., 1992).

Bireyler arasindaki allel paylasim uzunluklar1 (DSA;) su sekilde hesaplanir;

DSAi = 1-PS (4.12)

PS =Xs/2r (4.13)

S= Tiim lokuslardaki toplam paylasilan alellerin sayisi

r = Toplam lokus sayisidir.

62



5. ARASTIRMA BULGULARI

5.1. Allellik VVaryasyon

Calismada Marmara Bolgesi’nin farkli illerine ait (Istanbul, Tekirdag, Balikesir, Bursa)
dort farkli populasyondan secilmis 223 bireyde 20 farkli mikrosatellit lokusu ile ¢aligilmis ve
toplam 179 allel gézlemlenmistir. Calismada en ¢ok allel ETH003 mikrosatellit lokusunda (17
allel), en az allel ise ILSTS033 mikrosatellit lokusunda (5 allel) gézlemlenmistir.

Populasyonlarda tespit edilen lokus basina diisen ortalama allel sayilar1 ve

populasyonlar bazinda allel sayilar1 Cizelge 5.1°de 6zetlenmistir.

Cizelge 5.1. Calisilan populasyonlar ve lokuslar bazinda gozlenen allel sayilari

Istanbul | Tekirdag | Bahkesir | Bursa | Toplam | Ort./Lokus
CSSM061 |9 8 8 8 9 8,25
CSSM033 |6 3 5 4 7 45
ILSTS005 |5 4 4 5 6 4,5
CSSM022 |8 6 6 5 8 6,25
CSRMO060 |10 7 7 6 10 7,5
BRN 8 6 7 5 9 6,5
ILSTS033 |5 5 5 5 5 5
CSSM032 |7 4 6 4 8 5,25
CSSM045 | 12 9 11 9 13 10,25
CSSM062 | 10 7 6 6 10 7,25
ILSTS030 |6 4 4 6 7 5
BMC1013 |9 5 6 5 9 6,25
CSSMO057 |8 5 6 5 8 6
CSSMEOQ70 | 6 7 8 5 9 6,5
CSSMO036 |7 4 6 5 8 55
CSSM043 |6 4 4 4 6 45
ETHO003 15 8 12 11 17 11,5
CSSM047 |12 10 12 9 12 10,75
CSSM029 |7 5 5 4 8 5,25
ETH121 10 6 7 9 10 8
Toplam 166 117 135 120 179
Ort./irk 8,3 5,85 6,75 6

Her bir mikrosatellit bolgesi(lokusu) i¢in gdzlenen allel sayilarinin populasyonlara gore
dagilimi, her bir 1rk i¢in gézlenen lokus basina diisen ortalama allel sayilari, ¢alisilan lokuslar
acisindan elde edilen ortalama allel sayilar1 ve ¢aligilan populasyonlar agisindan elde edilen

ortalama allel sayilar1 bu tabloda 6zetlenmistir.

63



Populasyonlarda tespit edilen ortalama allel sayilar1 8,3 allel/lokus Istanbul ilinden
calisilan populasyonda, 5,85 allel/lokus Tekirdag ili populasyonunda, 6,75 allel/lokus Balikesir
ili populasyonunda ve 6 allel/lokus Bursa ili populasyonunda gézlemlenmistir. En diisiik
ortalama allel sayisina sahip olan populasyonun Tekirdag ilinde, en yiiksek polimorfizm
gdsteren populasyonun ise Istanbul ili populasyonda oldugu gozlenmistir. Istanbul ili
populasyonunun allel sayisinin yiiksekligi ¢alisilan birey sayisinin fazlaligindan kaynaklanmig

olabilecegi diisiiniilmektedir.

5.2. Heterozigotluk Olciimleri

Irklarin genetik c¢esitliliginin bir dlgiitli olan heterozigotluk hesaplamalarinda calisilan
mikrosatellit lokuslar1 ve irklara gore beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri Cizelge

5.2’de verilmistir.

Populasyonlarda ¢alisilan mikrosatellit lokuslarina ait heterozigotluk degerleri
incelendiginde ortalama gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk diizeyleri (0,547 ile

o

0,625) ve (0,583 ile 0,684) degerleri arasinda degistigi gozlemlenmistir.
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Cizelge 5.2. Calismada gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk degerlerinin her bir

mikrosatellit lokusu i¢in populasyonlara dagilimi, lokuslar ve populasyonlar bazinda

hesaplanan ortalama gozlenen heterozigotluk diizeyleri.

Istanbul Tekirdag Bahkesir Bursa

CSSM061 | Ho 0.759 0.773 0.960 0.711
He 0.818 0.831 0.797 0.741
CSSM033 | Ho 0.485 0.455 0.340 0.196
He 0.494 0.439 0.393 0.219
ILSTS005 | Ho 0.490 0.565 0.620 0.467
He 0.564 0.5498 0.557 0.412
CSSM022 | Ho 0.573 0.5217 0.4400 0.400
He 0.647 0.527 0.589 0.639
CSRMO060 | Ho 0.670 0.739 0.680 0.773
He 0.766 0.684 0.735 0.711

BRN Ho 0.530 0.478 0.640 0.478
He 0.586 0.625 0.557 0.520

ILSTS033 | Ho 0.471 0.652 0.520 0.608
He 0.596 0.748 0.532 0.511
CSSM032 | Ho 0.154 0.261 0.326 0.087
He 0.295 0.567 0.415 0.126
CSSM045 | Ho 0.592 0.739 0.720 0.544
He 0.778 0.815 0.836 0.815
CSSM062 | Ho 0.596 0.608 0.755 0.667
He 0.799 0.816 0.801 0.717
ILSTS030 | Ho 0.567 0.696 0.600 0.565
He 0.541 0.696 0.621 0.623
BMC1013 | Ho 0.780 0.435 0.500 0.413
He 0.820 0.669 0.686 0.576
CSSMO057 | Ho 0.757 0.826 0.640 0.826
He 0.789 0.754 0.718 0.747
CSSMEO070 | Ho 0.721 0.826 0.660 0.739
He 0.708 0.815 0.726 0.708
CSSM036 | Ho 0.660 0.696 0.640 0.565
He 0.673 0.598 0.656 0.513
CSSM043 | Ho 0.442 0.636 0.531 0.304
He 0.535 0.618 0.596 0.267

ETHO003 Ho 0.673 0.545 0.620 0.522
He 0.847 0.721 0.711 0.713
CSSM047 | Ho 0.750 0.869 0.816 0.783
He 0.830 0.887 0.887 0.848
CSSM029 | Ho 0.548 0.435 0.500 0.644
He 0.523 0.622 0.573 0.539

ETH121 Ho 0.606 0.739 0.660 0.652
He 0.771 0.698 0.716 0.720

Ort./irk Ho 0.591 0.625 0.608 0.547
He 0.669 0.684 0.655 0.583
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Populasyonlar acisindan en yiiksek gozlenen ortalama heterozigotluk degerinin 0,625
ile Tekirdag populasyonunda, en diisiik gézlenen ortalama heterozigotluk degerinin ise 0,547
ile Bursa populasyonunda oldugu tespit edilmistir. Calisilan mikrosatellit bolgeleri bazinda
incelendiginde gozlenen ortalama heterozigotlugun CSSM047 lokusunda (0,805) en yiiksek,
CSSMO032 lokusunda (0,207) ise ile en diisiik oldugu belirlenmistir. Populasyonlar agisindan
beklenen heterozigotluk diizeyleri incelendiginde ise; en yiiksek beklenen heterozigotluk
degerinin (He) 0,684 ile Tekirdag populasyonunda oldugu tespit edilmistir. Bursa
populasyonunda ise 0,583 ile en diisik ortalama beklenen heterozigotluk degeri oldugu
goriilmektedir. Calisilan lokuslar bazinda beklenen heterozigotluklarin CSSM047 lokusunda
(0,863) en yiiksek, CSSMO032 lokusunda (0,351) ise en diisiik degere sahip oldugu
gbézlemlenmistir. Irklar bazinda ortalama degerler incelendiginde, beklenen heterozigotluk
degerlerinin gozlenen heterozigotluk degerlerinden yiiksek oldugu goriilmiistiir. Lokuslar
acisindan ortalama degerler incelendiginde, beklenen heterozigotluklarin goézlenen

heterozigotluklardan genel olarak yiiksek oldugu goriilmektedir.

Calisilan populasyonlar bazinda ortalama degerler incelendiginde (Cizelge 5.3),
beklenen heterozigotluk degerlerinin tiim populasyonlarda goézlenen heterozigotluk
degerlerinden yiiksek oldugu goriilmiistiir. Lokuslar agisindan ortalama degerler incelendiginde
ise, beklenen heterozigotluklarin gézlenen heterozigotluklardan genel olarak pek ¢ogunda

yiiksek oldugu goriilmektedir.

Cizelge 5.3. Calisilan Populasyonlarda Saptanan Ortalama Gozlenen (Ho) ve Beklenen (HE)
Heterozigotluk Degerleri

Populasyon Ho He

istanbul 0,591 0,669
Tekirdag 0,625 0,684
Balikesir 0,608 0,655
Bursa 0,547 0,583

(Calismada Marmara bolgesi illerinden toplanan populasyonlarda toplam 33 6zgiin allel
(private allele) oldugu goézlemlenmistir (Cizelge 4.4). Dort farkli mikrosatellit bolgesine ait
lokuslarda (CSSM032, CSSM062, BMC1013 ve ETH10) 3’er 6zgiin allel, 8 farkl1 mikrosatellit
bolgesine (CSSM033, CSRM060, BRN, CSSM045, CSSMO057, CSSM036, CSSM043 ve
CSSMO029) ait lokuslarda 2’ser oOzgiin allel ve 5 mikrosatellit bdlgesine
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(ILSTS005, CSSM022, ILSTS030, CSSMEO070, ETH121) ait lokuslarda ise 1’er 6zgiin allelin
gbzlendigi belirlenmistir (Cizelge 5.4).

Calismada kullanilan 20 mikrosatellit lokusundan 17’sinde 6zgiin alleller oldugu
belirlenmistir. En fazla dzgiin allel sayis1 Istanbul populasyonunda (28 allel) gézlemlenmistir.
Istanbul populasyonuna ait 6zgiin allellerin frekanslar1 degerleri incelendiginde, CSSMO045
lokusunda (113 bg allelinde) 0,107; BMC1013 lokusunda (300 bg allelinde) 0,063; ETH10
lokusunda ise (125 bg alleli) 0,072 oldugu gozlemlenmistir. Istanbul populasyonunda bu
mikrosatellit lokuslarina ait 6zgiin allellerin goriilme sikliklari (frekansi) %5 “den biiyiik oldugu

icin, bu populasyon i¢in 1rki ayirt edici 6zellikte olduklar1 sdylenebilir.

Istanbul populasyonundan sonra &zgiin allel sayisi en yiiksek olan populasyonlar,
Tekirdag (2), Balikesir (2) ve Bursa (1) populasyonlar1 olup, Tekirdag populasyonunda
CSSMEO070 lokusunun goriilme siklig1 (frekansi) (114 bg alleli) 0,087°dir. Bu deger de %5 ten
biiylik olup, CSSMEO070 lokusunun Tekirdag manda populasyonu i¢in ayirt edici oldugu
diisiiniilmektedir. Ancak Tiirkiye manda populasyonlarindan alinacak daha fazla 6rnek ile ayni
mikrosatellit bolgeleri ile calisildiginda bu frekanslarin degisim gosterebilecegi goz ardi
edilmemelidir. Calismada en ¢ok ozgiin allelin gozlemlendigi mikrosatellit lokuslarinin;

CSSMO032, CSSM062, BMC1013 ve ETH10 boélgesi oldugu belirlenmistir.
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Cizelge 5.4. Tez kapsaminda gozlenen 6zgiin allellerin populasyonlara dagilimi ve gdzlenen
Ozgiin allellerin frekanslar1

Mikrosatellit bolgeleri | Allel Frekans Populasyon
Uzunlugu
(bp)
CSSMO033 151 0,005 IST
159 0,010 IST
ILSTS005 173 0,022 TEK
CSSM022 259 0,010 IST
CSRMO060 99 0,005 IST
133 0,005 IST
BRN 125 0,011 BUR
147 0,010 IST
235 0,010 BAL
CSSM032 237 0,010 IST
249 0,019 IST
CSSMO045 113 0,107 IST
125 0,029 IST
CSSMO062 113 0,010 IST
117 0,019 IST
119 0,014 IST
ILSTS030 153 0,010 IST
BMC1013 296 0,010 IST
300 0,063 IST
302 0,010 IST
CSSMO057 106 0,010 IST
110 0,019 IST
CSSMEO070 114 0,087 TEK
CSSMO036 153 0,005 IST
167 0,005 IST
CSSMO043 185 0,014 IST
211 0,005 IST
ETH10 125 0,072 IST
129 0,029 IST
169 0,010 BAL
CSSMO029 161 0,005 IST
169 0,005 IST
ETH121 181 0,010 IST

IST: Istanbul, TEK: Tekirdag, BAL: Balikesir, BUR: Bursa

Her bir mikrosatellit belirtecinde gozlenen allellerin sayilart ve goriilme sikliklart
(frekanslar1) gorsel olarak incelenebilmesi i¢in histogramlar ¢izilmis olup asagida bu bilgiler

detaylica verilmistir.
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5.2.1. Cahlsilan Mikrosatellit Bolgelerinin Populasyonlarda Gériilme Sikhgi ve Allel

Uzunluklar

Marmara bolgesi 4 farkli ilinden toplanan manda populasyonlarinda CSSMO061 isimli
mikrosatellit bdlgesinde goriilen alleller incelendiginde; Istanbul populasyonunda en sik
goriilen allelin 113 bg uzunlugunda oldugu, Tekirdag populasyonunda 111 bg ile 113 bg allelleri
oldugu, Balikesir populasyonunda 113 bg, Bursa populasyonunda ise 113 bg allelinin en yiiksek
frekans1 gosterdigi belirlenmistir. Bu sonuglara bakildiginda Istanbul, Balikesir ve Bursa
populasyonlarinda en sik goriilen allellerin uzunlugunun ayni oldugu (113 bg), Tekirdag
populasyonunda ise en sik goriilen iki farkli uzunlukta allelin oldugu (113 bg -111 bg) ve bu
allellerin goriilme sikliginin (frekansinin) esit oldugu gézlemlenmistir. Tiim populasyonlarda
113 b¢ uzunlugundaki allelin frekans degerlerine bakacak olursak, Marmara’nmin Giiney
kesimlerinden Bat1 kesimlerine dogru gidildikce allel frekans degerinin diistiigii

gbzlemlenmistir.
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Sekil 5.1. CSSMO061 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Siklig1 ve Allel
Uzunluklar1

CSSMO033 mikrosatellit bolgesine ait sonuclar incelendiginde; [stanbul, Tekirdag,
Balikesir ve Bursa populasyonlarinda en sik goriilen allel uzunluklarinin 153 b¢ ve 169 bg
oldugu, ancak allel frekanslarmin farklihk gosterdigi gozlemlenmistir. Yalnizca Istanbul
populasyonunda gozlenen 151 bg (0,005) ve 159 bg (0,010) allel uzunluklarina ait frekans
degerleri incelendiginde, bu degerlerin %5’in altinda olmasindan dolayr CSSM033 lokusunda
irka aynit edici bir ozellikte olmadiklarimi gostermektedir. Genel hatlariyla bakildiginda
Bolgesi’nin Gliney kesimlerinden Bat1 kesimlerine gidildikce CSSMO033 mikrosatellit bolgesi

icin allel frekansinin azaldig1 sonucu c¢ikarilabilir.
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Sekil 5.2. CSSMO033 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1

ILSTS005 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari tiim populasyonlarda 183 bg ve 185 bg oldugu gozlenmistir.
Yalnizca Tekirdag populasyonunda gozlenen 173 bg allel uzunluguna ait allel frekansi degerine
baktigimizda, bu degerin % 5’in altinda (0,022) oldugu ve CSSMO033 lokusu i¢in 1rki ayirt edici

ozellikte olmadig: belirlenmistir.
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Sekil 5.3. ILSTS005 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1

CSSM022 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde c¢alisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunlugunun Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa populasyonlarinin
timiinde 251 bg¢ uzunlugunda olan allel oldugu goriilmektedir. Yalnizca Istanbul

populasyonunda gozlemlenen ve wuzunlugu 259 bg, gorilme sikligi (frekans) ise
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%35’in altinda (0,010) oldugundan dolayr CSSM022 lokusu i¢in 1rki ayirt edici nitelikte
olmayan allel varligt mevcuttur. Dort populasyondaki ilgili allel frekans degerleri
incelendiginde Marmara’nin Bat1 kesimlerinden Giiney kesimlerine gidildikge allel frekansinin

azaldig1 belirlenmistir.
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Sekil 5.4. CSSM022 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1

CSRMO060 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa populasyonlar1 igin 125
b¢ olarak gozlemlenmis olup, populasyonlara gore allel frekanslarinin degisiklik gosterdigi
belirlenmistir. Sadece Istanbul populasyonunda gézlemlenen 99 bg ve 133 bg uzunluklarinda
allellerin var oldugu gbézlemlenmistir. Bu allellere ait frekans degerleri % 5’in altinda (0,005)

oldugu i¢in, CSRMO060 1rk1 ay1rt edici nitelikte olmadig: belirlenmistir.
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Sekil 5.5. CSRMO060 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1

BRN mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde calisilan populasyonlarda en

sik goriilen allel uzunluklari, istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa populasyonlari igin 131
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be olarak gozlemlenmistir. Sadece Bursa populasyonunda gézlemlenen 125 b¢ uzunlugundaki
allel varlig1 mevcut olup, bu allelin goriilme siklig1 (frekans) % 5’°in altinda (0,011) oldugu i¢in
BRN lokusu igin 1rk1 tanimlayici 8zellikte olmadigi belirlenmistir. Istanbul populasyonunda da
147 b¢ uzunlukta allel varligt mevcut olup bu allelin goriilme siklig1 % 5’in altinda (0,010)

oldugu icin 1rk1 ayirt edici 6zellikte olmadig belirlenmistir.
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Sekil 5.6. BRN Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel Uzunluklari

ILSTS033 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan populasyonlarda
en stk goriilen allel uzunluklar istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa populasyonlari igin 149
bg olarak gbézlemlenmis olup goriilme sikliklari populasyona gore degisiklik gostermektedir.
149 b¢ uzunlugundaki allelin, goriilme siklig1 incelendiginde (frekans), Marmara’nin Giiney

kesimlerinden Bat1 kesimlerine dogru gidildikge allel frekans1 degerinin azaldig1 belirlenmistir.
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Sekil 5.7. ILSTS033 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1
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CSSSMO032  mikrosatellit  bolgesine ait sonuglar incelendiginde calisilan
populasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa
populasyonlar1 i¢in 255 bg¢ olarak goézlemlenmistir. Yalnizca Balikesir populasyonunda
gbzlemlenen 235 b¢ uzunlugundaki allellerin frekans degerleri % 5’in altinda (0,010) oldugu
icin 1rka ay1rt edici zellikte olmadiklari belirlenmistir. Ayrica Istanbul populasyonunda 237 bg
ve 249 b¢ uzunluguna sahip allellerin mevcut oldugu gézlenmis ancak bu allellerinde frekans
degerleri %5 ‘in altinda (0,019) oldugundan dolayr CSSMO032 lokusu icin 1rki ayirt edici

Ozellikte olmadig1 belirlenmistir.
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Sekil 5.8. CSSMO032 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Siklig1 ve Uzunluklar

CSSMO045 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢aligilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul populasyonu igin 115 bg, Tekirdag populasyonu igin
101 bg, Balikesir populasyonu icin 101 b¢ ve Bursa populasyonu i¢in 119 b¢ oldugu
gozlemlenmistir. Sadece Istanbul populasyonunda oldugu belirlenen 113 bg ve 125 bg
uzunlugunda alleller tespit edilmistir. Bu allel uzunluklarindan 125 bg olanina ait allel frekans
degeri % 5’in altinda (0,029) oldugu icin k1 ayirt edici 6zellikte bulunmamistir. Ancak
Istanbul populasyonunda belirlenen 113 b¢ uzunlugundaki allellerin frekans degeri % 5’den
yuksek (0,107) olarak belirlenmis olup, CSSMO045 lokusu i¢in 1rk1 ayirt edici 6zellige sahip

oldugu diisiiniilmektedir.
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Sekil 5.9. CSSM045 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Uzunluklari

CSSMO062 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul populasyonu igin 131 bg, Tekirdag populasyonu igin
127 b¢ ve 129 bg, Balikesir populasyonu igin 127 bg, Bursa populasyonu i¢in 125 bg oldugu
gbzlemlenmistir. Yalmzca Istanbul populasyonunda goriildiigii belirlenen ii¢ allel ait
uzunluklar sirastyla 113 bg (0,010), 117 bg (0,019) ve 119 bg (0,014) olarak gézlemlenmistir.
Ancak bu allel uzunluklarina ait frekanslar % 5’in altinda oldugundan dolay1 CSSMO062 lokusu

icin 1rki tanimlayici 6zellikte olmadig belirlenmistir.
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Sekil 5.10. CSMMO062 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1

ILSTS030 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan populasyonlarda

en sik gorilen allel uzunluklari, Istanbul populasyonu igin 165 bg, Tekirdag
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populasyonu icin 159 bg, Balikesir populasyonu i¢in 159 bg, Bursa populasyonu i¢in 165 bg
oldugu gdzlemlenmistir. Bu mikrosatellit lokusunda sadece Istanbul populasyonuna 6zel 153
b¢ uzunlugunda allel varlig: tespit edilmis olup, bu allele ait frekans degeri % 5’in altinda

(0,010) oldugundan dolayr ILSTS030 Ilokusu i¢in 1rka ayirt edici 6zellikte olmadigi

belirlenmistir.
ILSTS030
1,000
0,500 I
0,000 i
153 157 159 161 163 165 169
mIST mTEK mBAL mBUR

Sekil 5.11. ILSTS030 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1

BMC1013 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢aligilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklar, Istanbul populasyonu i¢in 314 b, Tekirdag populasyonu igin
292 bg, Balikesir populasyonu i¢in 314 bg, Bursa populasyonu icin 292 b¢ oldugu
gbzlemlenmistir. Istanbul populasyonuna baktigimizda, 296 bg (0,010), 300 bg (0,063) ve 302
be (0,010) ii¢ farkli uzunlukta allel varliginin oldugu ve bu allellere ait frekans degerlerinden
sadece 300 bg allel uzunluguna ait frekans degerinin % 5’in iizerinde oldugu gézlemlenmistir.
Bu sonugtan yola gikarak BMC1013 lokusu igin Istanbul poopulasyonunda 300 bg’lik allel

uzunlugunun 1rk1 ayirt edici 6zellikte oldugu belirlenmistir.
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Sekil 5.12. BMC1013 Mikrosatellit Lokusunun Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1
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CSSMO057 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde calisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag ve Balikesir populasyonlari igin 124 bg,
Bursa populasyonu igin ise 114 bg oldugu gézlemlenmistir. istanbul populasyonu igin 106 bg
ve 110 bg allel uzunluklar tespit edilmis olup bu allellerin goriilme sikliklarina ait degerler
sirastyla 0,010 ve 0,019 olarak hesaplanmistir. Bulunan degerlerden yola ¢ikarak CSSMO057
lokusu i¢in Istanbul populasyonunda bulunan bu allellere ait frekanslar % 5’den kiiciik oldugu

i¢in 1rka ayirt edici 6zellikte olmadigi belirlenmistir.
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Sekil 5.13. CSSMO057 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1

CSSMEO070 mikrosatellit bolgesine ait sonucglar incelendiginde calisilan
populasyonlarda en sik gériilen allel uzunluklari, Istanbul populasyonu i¢in 126 bg, Tekirdag,
Balikesir ve Bursa populasyonlari i¢in 134 bg olarak gozlemlenmistir. CSMMEOQ70 lokusu i¢in
Tekirdag populasyonunda 114 b¢ uzunlugunda 0,087 frekans degerine sahip allellerin mevcut
oldugu ve frekans degerini %5’den biiyilik oldugu i¢in bu allellerin k1 ayirt edici 6zellikte

oldugu belirlenmistir.
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Sekil 5.14. CSSMEO070 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1

CSSM036 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde ¢alisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa populasyonlart igin 159
be olarak gdzlemlenmistir. Istanbul populasyonu icin 153 bg ve 167 bg allel uzunluklarinimn
mevcut oldugu goriilmektedir. Ancak bu allel uzunluklarina ait frekans degerlerinin %5’den
diisiik olmasi (0,005) sebebiyle CSSMO036 lokusu icin ki ayirt edici ozellikte olmadigi

belirlenmistir.
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Sekil 5.15. CSSMO036 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goériilme Sikligi ve Allel
Uzunluklarinin

CSSMO043 mikrosatellit bolgesine ait sonuglar incelendiginde c¢alisilan populasyonlarda
en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa populasyonlar1 igin 213

be oldugu gbzlemlenmistir. Calisilan populasyonlar icinde sadece

77



Istanbul populasyonunda 185 bg ve 211 bg uzunlugunda allellerin varhg: dikkat ¢ekmis olup,
bu allel uzunluklarinin goriilme sikliklar1 % 5’in altinda (0,014 ile 0,005) oldugu i¢cin CSSM043

lokusu i¢in 1rki ayirt edici 6zellikte olmadiklari belirlenmistir.
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Sekil 5.16. CSSM043 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1

ETHO003 mikrosatellit bdlgesine iliskin sonucglar incelendiginde calisilan
populasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa
populasyonlari i¢in 107 bg olarak belirlenmistir. Genel hatlariyla bakildiginda, 107 bg ile 109
be allel uzunluklarimin ETHO03 lokusu i¢in Tekirdag, Balieksir ve Bursa populasyonlarinda

yakin frekans degerlerine sahip olduklar1 gézlemlenmistir.
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Sekil 5.17. ETH003 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1
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CSSMO047 mikrosatellit bolgesine iligkin  sonuglar incelendiginde calisilan
populasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, istanbul populasyonu i¢in 139 bg, Tekirdag
populasyonu i¢in 147 bg, Balikesir populasyonu i¢in 147 bg¢ ve Bursa populasyonu i¢in 155
b¢’dir. Frekans degerlerine bakildiginda ise, Marmara’nin Giiney kesimlerinden Bati

kesimlerine dogru gidildikge allel frekansinin azaldigi yorumu yapilabilir.
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Sekil 5.18. CSSMO047 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1

CSSMO029 mikrosatellit bolgesine iliskin  sonuglar incelendiginde calisilan
populasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul Tekirdag, Balikesir ve Bursa
populasyonlari i¢in 179 b¢ olup, bu uzunluk i¢in Balikesir ve Tekirdag populasyonlarinda
goriilen allel frekans degerlerinin esit oldugu gdzlemlenmistir. Istanbul populasyonunda 161
b¢ ve 169 b¢ uzunlugunda allellerin varligi gézlenmis olup, bu allellerin frekanslar1 % 5’den
diisiik (0,005) oldugu icin CSSMO029 lokusu i¢in 1rka ayirt edici olmadiklar1 belirlenmistir.
Istanbul ve Bursa populasyonlarini inceledigimizde ise Marmara’nin Giineyi’'nden Bati
kesimlerine gidildikge, bu mikrosatellit lokusunun populasyonlarda goriilme sikliginin azaldig

yorumu yapilabilmektedir.
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Sekil 5.19. CSSM029 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligi ve Allel
Uzunluklar1

ETH121 mikrosatellit bolgesine iliskin sonuclar incelendiginde caligilan
populasyonlarda en sik goriilen allel uzunluklari, Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve Bursa
populasyonlari i¢in 187 bg olarak gdzlemlenmistir. Yalnizca Istanbul populasyonunda goriilen
181 b¢ uzunlugunda allele ait allel frekansi degeri % 5’den kiigiik (0,010) oldugu i¢in ETH121
lokusu i¢in bu 1rka ayirt edici 6zellikte olmadigi belirlenmistir. Tekirdag, Balikesir ve Bursa
populasyonlarina baktigimizda Marmara’nin Batisindan Giiney kesimlerine gidildik¢e bu

mikrosatellit lokusunun goriilme sikliginin azaldig1 yorumu yapilabilmektedir.
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Sekil 5.20. ETH121 Mikrosatellit Bolgesinin Populasyonlarda Goriilme Sikligr ve Allel
Uzunluklar1

5.3. F istatistikleri

Calismadaki 20 mikrosatellit bolgesine ait verilerden elde edilen F istatistik degerleri

inceledigimizde populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadigini1 Fis degerleri
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ile gozlemlenebilir. Calisilan populasyonlara ait Fis degerlerine ait dagilim asagidaki ¢izelgede

verilmistir (Cizelge 5.5).

Cizelge 5.5. Calisilan Populasyonlarin Fis Degerlerine Dagilimi

Populasyon Fis Onemlilik
IST 0,11687 Onemli
TEK 0,08858 Onemli
BAL 0,07191 Onemli
BUR 0,06258 Onemsiz

(IST: Istanbul; TEK: T ekirdag; BAL: Balikesir, BUR: Bursa)

Mikrosatellit lokuslarinin dort ayri populasyon igin Fis degeri sonuglari, 0,06258 ile
0,11687 arasinda degistigi gézlemlenmis olup, bu degerlerin tiim populasyonlarda sifira yakin
oldugu gériilmiistiir. Fis degerinin énemlilik test sonucuna gore, Istanbul, Tekirdag ve Balikesir
populasyonlarinda 6nemli oldugu goriilmistiir. Genel olarak populasyonlarda homozigot
fazlaliginin oldugu ancak bu durumun Bursa populasyonunda 6nemsiz oldugu gézlemlenmistir.

Istanbul, Tekirdag ve Balikesir populasyonlarinin HWE’den saptig1 gézlemlenmistir.
Populasyonlar arasi farkin 6nemli olup olmadigini gormek igin Fst  degerleri

hesaplanmis ve Fis degerleri gibi bunlarinda 6nemlilik testleri yapilmistir.

Cizelge 5.6. Populasyonlarm Ikili Karsilastirilmas: Sonucunda Hesaplanan Fsr Degerleri
Onemlilik Diizeyleri

IST TEK BAL BUR
IST - 0,01567 0,01903 0,04832
TEK - 0,00722°P 0,03866
BAL - 0,02857
BUR -

(IST: Istanbul; TEK: Tekirdag; BAL: Balikesir; BUR: Bursa)

Hesaplanan Fst degerleri ve bunlarin 6nemlilik testi sonuglari incelendiginde, calismada
kullanilan tiim 1rklarin ikili karsilastirilmalar1 sonucu elde edilen Fst degerlerinden Tekirdag-
Balikesir populasyonlart disinda tamaminin P>0,001 ‘e gore 6nemli oldugu belirlenmistir.

Marmara Bolgesi Anadolu mandasi irkina ait  galisilan  dort  populasyon
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incelendiginde Fst degerleri, 0,00722 ile 0,04832 arasinda oldugu i¢in populasyonlarda ¢ok az

bir genetik farklilasmanin s6z konusu oldugu belirlenmistir.

5.4. Faktoriyel Birlestirici Analiz Sonuclar1 (Factorial Correspondence Analysis-FCA)

Faktoriyel Birlestirici Analizi, ¢alisilan populasyonlarin bireyleri arasindaki akrabalik
iligkilerini arastirmak igin yapilan bir analiz olup, ¢alisilan bireylerin ¢oklu boyutta birbirine
olan yakmligmin goriilebilmesi i¢in yapilmaktadir. Calisilan populasyonlardaki bireylerin
mevcut genetik varyasyonunun belirlenmesi, verilerin birbirleri ile iligkilerinin ¢esitli bagimsiz
ve bilesik degisken eksenleri (faktorler) acisindan ii¢ boyutlu diizlemsel ortamda
gorsellestirmek amaciyla ¢izilen faktoriyel birlestirici analizi grafikleri 3 farkli agamada

incelenmistir.

busratez_ven.gtx

likesir,

Sekil 5.21. Calistlan Tiim Populasyonlara Ait Orneklerin Arasindaki Iliskiyi Gosteren
Faktoriyel Benzerlik Analiz Grafigi

Marmara Bolgesi’ndeki dort farkli manda populasyonu birlikte degerlendirilip ¢izilen
grafik incelendiginde, Tekirdag ve Balikesir populasyonlarina ait bireylerin karigmis ve ortada
yer aldig1 goriilmektedir. Istanbul ve Bursa populasyonlarina ait bireylerin ise, farkli eksenlerde
gruplandig1 grafik iizerinde goriilmiis olup, bu populasyonlardaki bireylerin Tekirdag ve

Balikesir populasyonlarindaki bireylere oranla daha net olarak birbirinden ayrilip
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kiimelendigi gozlemlenmistir. Ayrica faktoriyel diizlemin orta kisimlarina baktigimizda dort

populasyona ait bireylerden genetik olarak bir karisimin da oldugu gézlenmektedir.
5.5. Irklar Arasi Genetik Uzakhklar

5.5.1. Nei Standart Genetik Uzakhik Metodu (Ds)

Bu caligmada 20 farkli mikrosatellit bolgesinin dort farklt manda populasyonunda
calisilmasi sonucunda elde edilen allellik verilerinden yola ¢ikarak, irklarin birbirine olan
genetik uzaklik matrisi Nei Standart Genetik Uzaklik Metodu (Ds) (Nei, 1972)’na gore
GENETIX programinda hesaplanmistir (Belkhir, 1996-2000).

Cizelge 5.7. Populasyonlarin ikili Karsilastirilmas: Sonucunda Hesaplanan Standart Genetik
Uzaklik Degerleri. (Nei's Standart Genetik Uzakligi, Ds; 1972)

IST TEK BAL BUR
IST - 0,0643" 0,0547" 0,099
TEK - - 0,0484" 0,092
BAL - - - 0,063"
BUR - - - -

(IST: Istanbul; TEK: T ekirdag; BAL: Balikesir, BUR: Bursa)

Nei’nin standart genetik uzaklik metoduna goére hesaplanan genetik uzakliklar
incelendiginde; ¢alisilan 1rklar icerisinde en yiiksek genetik uzaklik degerinin Istanbul ile Bursa
populasyonlari arasinda oldugu (0,099) belirlenmistir. Populasyonlar arasinda en diisiik genetik
uzaklik degerinin ise Tekirdag ile Balikesir populasyonlar: arasinda oldugu (0,0484)

gbzlemlenmistir.

Bu yakinliktan sonra gelen en kii¢iik genetik uzaklik degerleri ise Tekirdag ile Balikesir
populasyonlart arasinda 0,0484; cografi olarak daha yakin olan Balikesir ve Bursa
populasyonlari arasinda 0,063; yine cografi olarak birbirine yakin olan Istanbul ile Tekirdag
populasyonlari arasinda ise 0,0643 olarak belirlenmistir (Cizelge 5.7). Hesaplanan Ds genetik
uzaklik degerleri kullanilarak ¢izilen komsu birlestirme agaci (NJT-Neighbor Joining Tree)

Populations ve Treeview programi ile ¢izdirilmis ve Sekil 5.22°de verilmistir.
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Tekirdag
0.01

Sekil 5.22. Marmara Bolgesi manda populasyonlari i¢in DS genetik uzakligi kullanilarak
komsu birlestirme metodu ile ¢izilen filogenetik iliski (Nei vd., 1972).

Cizilen agacin giivenilirligini belirlemek amaciyla yapilan “bootsrap” testi sonucunda
ayni gruplanmanin verildigi degerler agacin iizerinde belirtilmistir. Diger bir deyisle agacin
¢izim islemi 1000 defa tekrar edildiginde ylizde kaginin ayni gruplanmayi1 verdigi agacin
tizerindeki dallanma noktalarinda belirtilmistir. Calisilan mikrosatellit lokuslarindan elde edilen
verilerden elde edilen Ds genetik uzakligma gore cizilen agacta; Istanbul ile Tekirdag
populasyonlarina (0,0643) ait 6rneklerde % 89 siklikla ayni grup dallanmanin mevcut oldugu
gbzlemlenmistir. Ancak Istanbul populasyonunun bu dallanmada uzaklastig1 gériilmektedir.
Istanbul ve Tekirdag populasyonlarinin yine % 89 siklikla Bursa populasyonu ile arasinda

dallanma oldugu goriilmiistiir.

Nei’nin  genetik uzaklik hesabma goére cizilen agacta; Istanbul ile Tekirdag
populasyonlarinin en yakin irklar oldugu goriilmektedir. Bunun sebebi iki populasyonun da

yakin cografi konumlarda bulunmalari olarak yorumlanabilir.

5.5.2. Da Genetik Uzakhk Metodu (Nei vd., 1983)

Mevcut allellik verilerden irklarin birbirine olan genetik uzakliklarinin Da metoduna

gore hesaplanmasi sonucunda elde edilen sonuglar Cizelge 5.8’de verilmistir.
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Cizelge 5.8. Populasyonlarin Ikili Karsilastiriimas: Sonucunda Hesaplanan Da Genetik Uzaklik
Degerleri (Nei vd.,1983).

IST TEK BAL BUR
IST - - - -
TEK 0,0657™ - - -
BAL 0,0586™ 0,0558™ - -
BUR 0,0979™ 0,0956™ 0,0589™ -

(IST: Istanbul; TEK: Tekirdag; BAL: Balikesir; BUR: Bursa)

Nei ve ark.’nin (1983), Da genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan genetik uzaklik
degerleri incelendiginde; calisilan populasyonlar igerisinde en yliksek genetik uzaklik
degerinin, Bursa ile Istanbul populasyonlarina ait bireyler arasinda (0,0979) oldugu
goriilmektedir. Irklar arasinda en diisiik genetik uzaklik degerinin ise Balikesir ve Tekirdag
populasyonlarina ait bireyler arasinda (0,0558) oldugu gozlemlenmistir (Cizelge 5.8). Bu
yakimliktan sonra gelen en kiiciik genetik uzaklik degerinin ise Balikesir ve Istanbul

populasyonlarina ait bireyler arasinda (0,0586) oldugu gézlenmistir.

Balikesir

100

istanbul

100

Nei ve ark., Da (1983)
Tekirdag

0.01

Sekil 5.23. Marmara Bolgesi manda populasyonlari i¢in Da genetik uzaklig: kullanilarak

komsu birlestirme metodu ile gizilen filogenetik iliski (Nei vd., 1983).

Cizilen agacin giivenilirligini belirlemek i¢in yapilan “bootsrap” testi sonucunda ayni
gruplanmanin verildigi degerler agacin ilizerinde belirtilmistir. Diger bir ifade ile agacin ¢izim
islemi 1000 kez tekrar edildiginde yiizde kaginin ayn1 gruplanmay1 verdigi agacin tizerindeki
dallanma noktalarinda belirtilmistir. Calisilan mikrosatellit lokuslarina ait verilerin analizinden
elde edilen Da genetik uzakligina gore cizilen agagta; Istanbul populasyonu ile Tekirdag
populasyonuna ait bireylerde % 100 siklikta ayn1 grup dallanmanin oldugu belirlenmistir. Daha

sonraki dallanmalar incelendiginde ise Istanbul ile Tekirdag
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populasyonlarinin Bursa populasyonu ile arasinda % 100 siklikta dallanma meydana geldigi

gbzlemlenmistir.

Nei ve ark.’nin (1983) (Da) genetik uzaklik metodunun kullanilmasi ile ¢izilen agag
degerlendirildiginde; Istanbul ile Tekirdag populasyonlarinin diger populasyonlardan ayr1 bir
obek olusturdugu gozlemlenmistir. Balikesir ve Bursa populasyonlarinin ise ayri1 ayr1 dallandigt
belirlenmistir. Bu sonuglara bakilarak Istanbul ve Tekirdag populasyonlarma ait bireylerin

genetik uzaklik yoniinden birbirine daha yakin oldugu yorumu yapilabilmektedir.

5.6. Temel Bilesenler Analizi (Principal Component Analysis-PCA)

Populasyonlarin birbirlerinden eksenler tizerinde ayrilmasi temel bilesenler analizi ile
incelenmistir. Temel bilesenler analizi 20 lokusa ait 179 allelin frekans: kullanilarak

yapilmistir.

P UR

(IST: istanbul; TEK: Tekirdag; BAL: Balikesir; BUR: Bursa)

Sekil 5.24. Marmara Bolgesi’ne ait dort farkli manda populasyonunun allel frekanslarina gore

gergeklestirilen 3 boyutlu Temel Bilesenler Analizi (PCA) Sonug¢ Grafigi

Grafige bakildiginda Balikesir populasyonundaki bireylerin karismis ve ortada yer
aldigi, Tekirdag populasyonunun ise Balikesir populasyonuna yakin konumlandigi
goriilmektedir. Istanbul ve Tekirdag populasyonlarindaki bireylerinin ayni eksende yakin

konumlarda yer aldig1 goézlemlenmektedir. Bu durumun s6z konusu populasyonlarin cografi
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olarak birbirine yakin konumda olmasindan kaynaklandigi goriilmektedir. Ayrica Balikesir
populasyonuna ait bireylerin Tekirdag populasyonuna olan yakin konumu bu iki populasyonun

karigmis olabilecegi fikrini giiglendirmektedir.

Bu sonuglar, temel bilesenler analizi ile faktoriyel birlestirici analizi sonuglarinin da

benzerlik gosterdigini ortaya koymaktadir.

5.7. Allellerin Paylasim Uzunluklarinin Ol¢iimii (Allele Sharing Distance)

Marmara Bolgesi’ndeki dort farkli populasyondan alinan 6rneklerin 20 mikrosatellit
bolgesi acisindan genetik olarak birbirlerine ne diizeyde benzedikleri ile baz1 populasyonlara
ait bireylerin diger populasyonlardaki bireylerden ne kadar ayrilip ayrilmadigini arastirmak igin
allel paylasim uzunluklar1 baz alinarak komsu birlestirme agaci ile 6rneklerin arasindaki iligki
degerlendirilmistir (Sekil 5.25). Cizilen sekilde populasyonlarin daha anlasilir olmasi i¢in her
populasyon harflerle belirtilmistir.

Populasyonlar1 temsil eden kisaltmalar su sekildedir; I: Istanbul, T: Tekirdag, B:
Balikesir, BU: Bursa.

Sekil 5.25. Bireyler Arasi Paylasim Uzunluklarindan (ASD) yararlanarak Komsu Birlestirme
(NJT) Metodu ile ¢izilen agac.

Tiim bireylerin bir arada diisiiniiliip degerlendirmeye alinmasi ile ¢izilen agacta goriintii

¢Ozlinlirligli 1yi olmadigi i¢in her populasyondan rastgele secilen bireyler ile agac
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tekrar ¢izilmistir. Yeni c¢izilen agacin iki farkli goriiniimii Sekil 5.26 ile Sekil 5.27°de

verilmisgtir.

Sekil 5.26. Her populasyonu temsilen rastgele se¢ilmis bireyler ile allel paylasim uzunluklarina

gore ¢izilen Komsu Birlestirme Agaci.

R\ —————

e W ——

sir | | | TR ;9

/] bt g | \
Bly \

Big \

Sekil 5.27. Her populasyonu temsilen rastgele secilmis bireyler ile allel paylagim uzunluklarina

gore cizilen Komsu Birlestirme Agaci.

Populasyonlara ait bireylerin allel paylasim uzakliklari (ASD) metoduna gore ¢izilen

komsu birlestirme agacinda ayni populasyondan bireylerin biiylik ¢ogunlukta bir arada
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kiimelendigi goriilmektedir. Ayrica Bursa ve Istanbul populasyonlarina ait bireylerin iki ayri
grup halinde dallanmis oldugu, Tekirdag ve Balikesir populasyonlarindaki bireylerin ise karisik
formda dallanmis olduklar1 gdzlemlenmistir. Buna ek olarak Istanbul ve Bursa
populasyonlarina ait bazi1 bireylerin Tekirdag ve Balikesir populasyonlariyla karisik olarak
dallandig1 gozlemlenmistir. Cizilen Komsu Birlestirme Agaci, genel hatlariyla bakildiginda
dallar1 uzun bir formdadir. Evcil hayvan tiirlerinde genellikle gozlenen yildiz seklindeki

goriintiinilin ¢alisilan dort populasyon icinde olustugu goriilmektedir.
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6. TARTISMA

6.1. Allelik Varyasyona Ait Bulgularin Degerlendirilmesi

Bu tez ¢alismasinda, Marmara Bolgesi’'ndeki manda populasyonlarinda mikrosatellit
isaretleyiciler araciligiyla genetik cesitliligi tanimlamak icin, 4 farkli populasyondan (Istanbul,

Tekirdag, Balikesir ve Bursa) 223 birey 0rneklenmistir.

Tiirkiye’de mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak mandada yapilan benzer ¢alismalar
da mevcuttur. Soysal vd. (2007)’nin Tiirkiye’nin yerli gen kaynaklarindan olan Anadolu
mandast lizerinde yapmis olduklar1 benzer bir caligmada Silivri bolgesindeki farkl
isletmelerden toplamda 40 bireyin 6rneklenmis oldugu gozlenmektedir. Gargani vd. (2010)’nin
yapmus olduklar1 baska bir calismada ise Tiirkiye’nin alt1 farkli ilinden 155 birey, Unal vd.
(2014)’nin yine Anadolu mandasi irkinda yapmis olduklar1 ¢alismada Tiirkiye’nin cografi
olarak ii¢ farkli bdlgesinde yer alan sekiz farkli ilden 56 birey ve son olarak yine Unal vd.
(2021)’nin yapmis olduklari ¢calismada Tiirkiye’nin alt1 farkli bolgesinde yer alan 17 farkli ilden
837 birey ile galisildig bildirilmistir. Bu tez ¢alismasi drneklenen birey sayis1 bakimimdan Unal
vd. (2021)’nin ¢alismasindan sonra Tiirkiye’de en fazla birey sayisi ile gergeklestirilen ¢calisma
olma 6zelligini de tasimaktadir. Tiirkiye’de literatlirdeki calismalar ile karsilastirildiginda bu
tez calismasinda tek bir cografi bolgede ¢alisilmasina karsin 6rneklenen birey sayisinin fazlaligi
onemsenecek diizeyde olmakla birlikte, bu durumun calisilan populasyonlar arasindaki genetik

iliskiyi degerlendirmede de 6nemli 6l¢iide katki sagladig1 soylenebilmektedir.

Diinyanin farkli {ilkelerinde yapilan benzer ¢alismalara bakildiginda, en fazla
arastirmanin Asya kitasinda yapildigir dikkatlerden kagmamistir. Asya kitas1 mandanin ana
vatan1 olarak bilinmekle birlikte diinya manda niifusunun biiyiik kismi bu kitada yasam
stirmektedir. Bu sebeple literatiir taramalarina bakildiginda mandada yapilan pek ¢ok
calismanin bu kitada gerceklestirilmesinin tesadiif olmadig: fark edilmektedir. Asya kitasinda
yapilan ¢alismalarda 6rneklenen birey sayilarinin fazlaligir da dikkat cekmektedir. Asya’dan
Avrupa kitasina dogru gelindikce yapilan ¢alismalarda calisilan birey sayisinda azalmalarin
basladig1 gozlemlenmistir. Tiirkiye’nin Asya ve Avrupa arasinda bir gegis noktasi oldugu
bilinmektedir. Asya kitasinda yer alan {ilkeler ile kiyaslandiginda Tiirkiye’de mandada yapilan
caligmalarda Orneklenen birey sayilarmin az olusu goézlemlenmektedir. Tiirkiye nin

yerli gen kaynaklarindan olan Anadolu mandasi irkinin, yakin zaman o6ncesinde yok olma
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tehdidine maruz kalmasinin bu duruma etkisinin oldugu sdylenebilir. Diinyanin farkl
kitalarinda cesitli birey sayilariyla mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak genetik ¢esitliligi
O0lcmeye dayali calismalarin oldugu goézlemlenmistir (Barker vd., 1997; Arora vd,2004;
Triwitayakorn vd., 2006; Vijh vd., 2008; Marques vd., 2011; Joshi vd., 2012; McMahon vd.,
2012; Abou-Bakr vd., 2012; Yousefi vd., 2019; Bukhari vd., 2020).

Yapilan tez ¢alismasinda populasyonlarin genetik yapisini degerlendirmek amaciyla 20
mikrosatellit bolgesi ile ¢calisilmistir. Calisilan mikrosatellit bolgeleri, daha 6nce yapilan benzer
caligmalardan yola cikilarak, lokuslarin allel igerikleri ile polimorfizm diizeylerine gore
belirlenmistir. Calisilan mikrosatellit bolgeleri say1r bakimindan literatiir bilgileriyle
kiyaslandiginda, farkli sayida mikrosatellit isaretleyici kullanarak yapilan ¢aligmalarin mevcut
oldugu ve kullanilan mikrosatellit isaretleyici sayilarinin da istisnalar hari¢ (Nagarajan vd.,

2009) ortalama 3-30 arasinda degiskenlik gosterdigi gozlemlenmistir.

Vijh vd. (2008)’nin Hindistan manda populasyonlarinda yapmis olduklari benzer bir
calisgmada 527 bireyde c¢alisiilmak iizere 22 mikrosatellit lokusunun kullanildig:
gbzlemlenmistir. Bukhari vd. (2020)’nin Pakistan manda populasyonlarinda yapmis olduklari
baska bir benzer ¢alismada ise drneklenen 196 bireyde 12 mikrosatellit bolgesi ile ¢alisildigt
gozlemlenmistir. Yapilan literatiir arastirmasina bakildiginda, benzer olan bir¢ok ¢aligmada
farkli sayilarda mikrosatellit lokusundan yararlanildigi gézlemlenmistir (Barker vd., 1997;
Flamand vd., 2003; Mishra vd., Aminafshar vd., 2008; 2009a; Kathivaran vd., 2011; Joshi vd.,
2012; Jaayid ve Dragh, 2013; Attia vd., 2014; Acosta vd., 2014; Hussain vd., 2017; Uffo vd.,
2017; Popa vd., 2018; Saputra vd., 2020). Bu calismada kullanilan mikrosatellit isaretleyici
sayisinin, c¢alisilan birey sayisi ile baglantili olarak ele alindiginda uygun sayida oldugu

¢ikarimini yapmak miimkiindiir.

Bu tez calismasinda 223 bireyde 20 mikrosatellit isaretleyici ile galigilarak toplamda
179 allel gozlemlenmistir. Gargani vd. (2010)’nin Tirkiye’nin alt1 farkli bolgesinden alinan
155 bireye ait 6rnekler lizerinde yaptiklar1 bir ¢alismada 26 mikrosatellit isaretleyici kullanilmis
olup, toplam 254 allel tespit edilmistir. Unal vd. (2014)’nin 20 mikrosatellit isaretleyici
kullanarak Tiirkiye nin ii¢ farkli bolgesinden 56 birey iizerinde yaptiklar1 bir calismada toplam
103 allel gdzlemlenmistir. Unal vd. (2021)’nin yapmus olduklari baska bir benzer calismada
orneklenen 837 bireyde 20 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmis olup, toplamda 190 allel tespit
edildigi bildirilmistir. Diinyadaki literatiir verilerine bakildiginda farkli sayida mikrosatellit

lokusu ve birey sayisi ile yapilan ¢alismalarda, ¢esitli uzunluklarda allel
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sayilarinin mevcut oldugu goézlemlenmistir (Barker vd., 1997; Kumar vd., 2006; Zhang vd.,
2007; Nagarajan vd., 2009; Angel-Marin vd., 2010; Marques vd., 2011; Saif vd., 2012;
McMahon vd., 2012; Yousefi vd., 2019; Khade vd., 2020). Kumar vd. (2006)’nin yapmis
olduklar1 calismada, 383 bireyde 27 mikrosatellit lokusu ile g¢alisilmis olup, 288 allel
gozlemlenmistir. Kataria vd. (2009)’nin yapmis olduklar1 baska bir benzer ¢alismada 48
bireyde 25 mikrosatellit lokusu ile ¢alisgilmis ve 131 farkli uzunlukta allel tespit edildigi
gozlemlenmistir. Verilen bu iki 6rnek calisma Asya kitasinda yapilmis olup, mevcut tez
calismasi ile kiyaslandiginda genetik cesitliligin daha fazla oldugu goézlemlenmistir. Evcil
mandanin Asya kitasindan koken almasi, bunun yaninda ¢ift¢ilerin yagsaminda hala 6nemli bir
yerde olmaya devam etmesi gibi etkenlerin genetik ¢esitliligin azalmasina engel oldugu
diisiincesini giiclendirmektedir. Asya kitasindan Tiirkiye’nin dogusuna dogru gelindikce sinir
komsularimiz olan iilkelerde de genetik cesitliligin azalmaya basladig1 dikkatlerden
kagmamustir. Aminafshar vd. (2008)’nin Iran manda niifusunda yaptiklar1 bir ¢alismada 60
bireyde 14 mikrosatellit lokusu ile ¢alismis olup 58 allel tespit edildigi bildirilmistir. Yousefi
vd. (2019)’nin yine iran mandalarinda yapmis olduklar1 baska bir ¢aligmada drneklenen 200

bireyde 10 mikrosatellit lokusu ile ¢alisildigi ve 59 allel gdzlemlenmis oldugu bildirilmistir.

Bu tez ¢alismasinda kullanilan lokuslar igerdikleri allel sayisi sonuglarina bakildiginda,
lokus basina allel sayisinin 5 (ILSTS033) ile 17 (ETH003) arasinda degistigi tespit edilmistir.
Literatiir calismalarina bakildiginda, bu tez ¢alismasinda alelik igerik bakimindan en diisiik
polimorfizm oranina sahip olan ILSTS033 lokusunun baska bir calismada ise en yiiksek

polimorfizm oranina sahip lokus oldugu gozlemlenmistir (Babar vd., 2009).

Bu tez ¢alismasinda, lokus basina diisen ortalama allel sayisinin (8,95 allel/lokus),
yapilan benzer ¢aligmalarin bazilarinda bulunan degerlerden (4,7 ile 8,73 arasinda) yliksek
(Arora vd., 2004; Triwitayakorn vd., 2006; Kataria vd.,2009; Marques vd., 2011; Acosta vd.,
2014; Yousefi vd., 2019; Bukhari vd., 2020) oldugu, bazilarinda ise bulunan degerlerden (11,4
ile 12,57 arasinda) diisiik (Jaayid be Dragh, 2013; Gargani vd., 2010) oldugu baz1 calismalarda
ise ortalama allel sayisinin bu tez ¢alismasindaki ortalama degerden diisiik (Mishra vd., 2009b;

Nagarajan vd., 2009) oldugu belirlenmistir.

Bu tez ¢alismasinda, Marmara bolgesi manda populasyonlarini temsilen 4 populasyon
ile calisilmistir. Tespit edilen ortalama allel sayilarinm; Istanbul icin 8,30 allel/lokus,

Tekirdag icin 5,85 allel/lokus; Balikesir i¢in 6,75 allel/lokus; Bursa i¢in 6 allel/lokus oldugu
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belirlenmistir. Populasyonlardaki alellere ait ortalama degerlerin 5,85 ile 8,30 arasinda degistigi
belirlenmistir. Calisilan dort populasyon arasinda en yiiksek ortalama allel sayisinin Istanbul
populasyonunda, en diisiik ortalama allel sayisinin ise Tekirdag populasyonunda oldugu

gorilmistiir.

Gargani vd. (2010)’nin 26 mikrosatellit lokusu ile yaptiklar1 benzer bir ¢alismada
populasyonlara ait ortalama allel sayis1 degerlerinin 5,14 ile 9,20 arasinda bu calismadaki
degerlere benzer oldugu goézlemlenmistir. Unal vd. (2014)’nin 20 mikrosatellit bolgesi ile
yaptiklar1 bagka bir benzer ¢alismada populasyonlara ait ortalama allel sayis1 degerlerinin 3,70
ile 4,35 arasinda degistigi belirtilmistir. Unal vd., (2021)’nin yaptiklar1 bir calismada ise
populasyonlara ait ortalama allel sayilarinin 5,70 ile 8,80 arasinda degismekte oldugu
bildirilmistir. Yapilan tez ¢alismasinda elde edilen, populasyonlara ait ortalama allel sayis1
sonuclarinin Tiirkiye’de yapilan ¢alismalar ile benzerlik gosterdigi gozlemlenmistir. Diinyada
yapilan benzer caligmalara bakildiginda ise populasyonlara ait ortalama allel sayisinin
degerinin farkli araliklarda bulundugu goézlemlenmistir (Triwitayakorn vd., 2006; Vijh vd.,
2008; Kathiravan vd., 2008; Kataria vd., 2009; Mishra vd., 2009a; Mishra vd., 2009b;
Nagarajan vd., 2009). Vijh vd., (2008)’nin Hindistan mandalarinda yapmis olduklar1 bir
calismada, populasyonlara ait ortalama allel sayisi degerlerinin 5,86 ile 9,41 arasinda
gozlemlendigi bildirilmistir. Asya kitasinda yapilan bu ¢alisma sonucunda elde edilen ortalama
allel sayis1 degerleri, bu tez calismasiyla kiyaslandiginda genetik ¢esitliligin Asya manda

populasyonlarinda daha ytiksek olduguna yonelik tahminlerin gliglenmis oldugu goriilmektedir.

6.2. Calisilan  Populasyonlardaki Heterozigotluk Degerlerine Ait Bulgularin

Degerlendirilmesi

Bu tez caligmasinda populasyonlara ait gozlenen ve beklenen heterozigotluklarin
strastyla 0,547 ile 0,625 ve 0,583 ile 0,684 arasinda degistigi belirlenmistir. Bulunan sonuglarin
% 5’den biiyiik olmasi calisilan populasyonlarin genetik ¢esitlilik tahminleri i¢in elverigli
oldugu anlamina gelmektedir. Calisilan mikrosatellit lokuslar1 bazinda gézlenen ve beklenen
heterozigotluk olciimlerine gore en yiiksek ortalama heterozigotluk degerine sahip ve allel
uzunluklarinin en ¢ok sayida oldugu lokus CSSM047, heterozigotluk orani en diigiik olan ve

allel uzunluklarmin en az sayida bulundugu lokus ise CSSM032 olarak belirlenmistir.
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Yapilan ¢alismaya gore, gozlenen ve beklenen heterozigotluklara ait en yiiksek degerler
Tekirdag populasyonunda (0,625 ile 0,684), en diisiik degerler ise Bursa populasyonunda
(0,547 ile 0,583) bulunmustur. Bu sonuglara gore caligilan dort populasyon i¢inde, Tekirdag
populasyonundaki genetik ¢esitliligin en yiiksek, Bursa populasyonundaki genetik ¢esitliligin
ise en diisiik oldugu yorumunda bulunulabilir. Tekirdag iline ait populasyonlarin Tiirkiye nin
Avrupa ile koprii olacak lokasyonda konumlanmasindan dolay1 bir ihtimal Avrupa manda
rklar ile karigmis olabilecegi tahmin edilmektedir. Bursa populasyonu Marmara Bolgesi’nin
daha giiney kesiminde yer almaktadir. Bu konumundan dolay1 manda yetistiriciliginin yapildigi
bir¢ok ile olan yakinligi dikkat cekmekte olup genetik ¢esitliligin az olmasinin iiretici tarafindan
yapilan hatali uygulamalar, kontrolsiiz ¢iftlesme gibi durumlardan etkisi altinda olabilecegi

tahmin edilmektedir.

Bu tez calismasinda hesaplanan heterozigotluk degerleri sonuclarinin Tiirkiye’de
yapilan diger ¢aligmalar ile karsilastirildiginda benzerlikler goriildiigli belirlenmistir (Soysal
vd., 2007; Gargani vd., 2010; Unal vd., 2014). Unal vd. (2021)’nin yapmis olduklari ¢alismada
Tiirkiye’nin Giineydogu Anadolu ve Dogu Anadolu bolgelerine gidildik¢e heterozigotluk
degerlerinin artmis oldugu gézlemlenmistir. Bu bolgelerdeki manda yetistiriciliginin ¢ift¢ilerin
gecimi bakimindan 6nemini korumaya devam etmesi ve bu bolgelerin konum olarak Asya
kitasina olan yakinlig1 da genetik ¢esitliligin fazla olmasina etken olarak gosterilebilir. Ayni
calismada Marmara Boélgesi’nde calisilan populasyonlara ait sonuglarin da benzer oldugu
gozlemlenmistir. Ulkemizde mandada yapilan genetik ¢alismalara genel hatlariyla
bakildiginda, Tiirkiye’nin Asya ile Avrupa kitalar1 arasinda bir koprii olusturmasi ve go¢ yollari
ile evcillestirme merkezlerine olan yakinlig1 gibi sebepler, 6zellikle bu merkezlere cografi
olarak smir sayilan bolgelerde genetik ¢esitliligin  daha fazla oldugu tahminini
giiclendirmektedir. Asya kitasinda yapilan ¢aligmalardan elde edilen beklenen ve goézlenen
heterozigotluklara ait ortalama degerler bu ¢alisma ile kiyaslandiginda, baz1 caligmalarda
mevcut tez ¢aligmasindan yiiksek oranda heterozigotluklarin var oldugu gozlenirken (Kumar
vd., 2006; Vijh vd, 2008; Mishra vd., 2009a), baz1 ¢alismalarda ise diisiik oranlarda
heterozigotluklar gozlemlenmistir (Acosta vd., 2014; Ali vd., 2020; Saputra vd., 2020).

Ozgiin alleller, populasyon genetigi calismalarinda genis populasyonlara temsil eden
orneklemlere 0zgii olan allel gruplar1 olup, nesilden nesile aktarilan genetik yapi1 hakkinda

bilgi verdikleri bilinmektedir. Bu tez ¢alismasinda 20 farkli mikrosatellit lokusu ile ¢aligilmig
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olup, calisilan 20 lokustan 17’sinde toplamda 33 6zgiin allel gozlemlenmistir. CSSMO032,
CSSM062, BMC1013, ETH10 lokuslarinda 3’er, CSSM033, CSRM060, BRN, CSSM045,
CSSMO057, CSSM036, CSSM043, CSSM029 lokuslarinda 2’ser, ILSTS005, CSSMO022,
ILSTS030, CSSMEO070 ve ETH121 lokuslarinda ise 1’er dzgiin allel tespit edildi. Istanbul
populasyonundan diger populasyonlara oranla daha fazla bireyin 6rneklenmis olmasinin 6zgiin
allel sayisini da arttirmis olabilecegi diisiiniilmektedir. Heterozigotluk degerleri sonuglarinda
Tekirdag populasyonunun genetik cesitliliginin yiiksek oldugu belirlenmesine karsin 6zgiin
allel igeriginin diisiik ¢ikmasinda ilk sebep 6rneklenen birey sayisinin azligi, ikinci sebep ise
orneklemenin yapildigi lokasyonlarin yakin olmasi olarak gosterilebilir. Bu tez ¢alismasinda en
fazla 6zgiin allel sayisina sahip populasyon, Istanbul populasyonu (28 allel) olup, gozlenen
ozgiin allellere ait frekanslar ise 0,005 ile 0,107 arasinda degisim gdstermistir. Istanbul
populasyonunda 6zellikle CSSM045 (0,107), BMCI1013 (0,063) ve ETHI10 (0,072)
lokuslarindaki allel frekanslar1 %5’den biiyiik oldugu i¢in populasyonu belirleyici 6zellikte
olduklar1 belirlenmistir. Diger populasyonlarda gdzlenen 6zgiin allel sayilari sirasiyla, Tekirdag
populasyonu i¢in 2, Balikesir populasyonu i¢in 2 ve Bursa populasyonu i¢in 1 olarak
gozlemlenmistir. Tekirdag populasyonun CSSMEOQ70 lokusuna ait allel frekans degeri 0,087
olarak hesaplanmis olup, bu lokusun Tekirdag populasyonunda irk belirleyici 6zellige sahip

oldugu belirlenmistir.

Zhang vd. (2007)’nin Cin’in bataklik ve nehir mandalar iizerinde 18 populasyondan
orneklenmis 933 birey lizerinde 30 mikrosatellit lokusu kullanarak yaptiklar1 ¢aligmada, 37
0zglin allelin belirlendigi goriilmiistiir. Belirlenen 6zgiin allellerin ¢alisilan 18 populasyondan
yalmzca 14’iinde goriildiigii bildirilmistir. Bu durum kalan dort populasyonOzgiin allel
sayisinin populasyonlara dagilimi ise Nili-Ravi (5), Murrah (3), Guizhoubai (3), Haizi (3) ve
Xinfeng (11) olarak ifade edilmistir. Ayrica ¢aligsilan 18 populasyondan sadece 5 tanesinde

0zgiin allel varligiin gézlendigi bildirilmistir.

6.3. Cahsilan Populasyonlardaki F Parametrelerine iliskin Bulgularin Degerlendirilmesi

Bu c¢alismadaki populasyonlara ait Fis degerlerinin 0,11687 (Istanbul) ile 0,06258
(Bursa) arasinda degismis oldugu belirlenmistir. Fis degeri 0’a yaklastikca populasyondaki
homozigot birey sayisinin arttifi ve genetik c¢esitliligin de buna bagl olarak azaldigi
bilinmektedir. Tez ¢alismamizdaki populasyonlara ait heterozigotluk diizeylerine ait sonuglari
hatirlayacak olursak, Bursa populasyonunda heterozigotluk oraninin diisiik oldugu ve bununla

baglantili olarak genetik cesitliligin de diisiik oldugu bilgisi verilmisti. Fis degeri sonuglarina
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gore Bursa populasyonuna ait degerin (0,06258) de bu bilgiyi dogruladigint ancak bu sonucun
Bursa populasyonu i¢in énemli olmadigin1 goérmekteyiz. Bir populasyonda homozigot birey
sayis1 arttik¢a o populasyonun genetik cesitliligi azalma gosterecektir. Istanbul populasyonunda
da diisiik oranda heterozigotluk saptanmis olup Fis degerine ait bilgiler bu sonucu
dogrulamistir. Istanbul populasyonundaki homozigot birey sayismin fazla olusunun,
orneklemenin yapildig1 lokasyonlarin birbirine olan yakinligi, cogunlukla aile tipi isletmelerde
manda yetistiriciligi yapilmasi ve bununla baglantili olarak kontrolsiiz ¢iftlestirmelerin artmis

olmasindan kaynaklanmis olabilecegi diistiniilmektedir.

Gargani vd. (2010)’nin yapmis olduklar1 ¢aligmada Fis degerine ait sonuglarin 0,08
(Thural) ve 0,30 (Merzifon) arasinda degismekte oldugu ve bu degerlerin istatistiksel olarak
anlamli bulundugu belirtilmistir. Merzifon populasyonu i¢in mevcut homozigot fazlaliginin
akrabali yetistirme ile populasyondaki erkek birey sayisinin fazlaligindan kaynaklanmis
olabilecegi diisiiniilmiis olup akrabali yetistirmenin en olas1 sebep sayildigi bildirilmistir. Bu
tez ¢alismasinda da Istanbul populasyonu i¢in homozigot fazlaligmin sebepleri arasinda
akrabali yetistirmenin de etkisi olabilecegi gosterilmis olup, ornek verilen ¢alismanin da bu

durumla benzerlik benzerligi dikkat cekmektedir.

Bu tez ¢alismasinda populasyonlar arasi farkin nemli olup olmadigint anlamak i¢in Fst
degerleri hesaplanmistir ve bu degerlere onemlilik testi yapilmistir. Onemlilik testi sonuglarina
gore Fst degerleri incelendiginde Tekirdag-Balikesir ikili karsilagtirmast disinda geri kalan
populasyonlarin tamaminin 6nemli oldugu belirlenmistir. Bu ¢alismada Fst degerleri 0,00722
ile 0,04832 arasinda degismistir. Fst degerleri 0 ile 0,05 arasinda degerler aldiginda ¢alisilan

populasyonlarda ¢ok az bir genetik farklilasmanin var oldugu yorumu yapilabilmektedir.

Gargani vd. (2010)’nin yapmis olduklar1 ¢alismada populasyonlar aras1 farkliliklara ait
Fst degerleri Afyon-Coskun populasyonlar1 arasinda 0,005; Merzifon-Danamandira
populasyonlar1 arasinda 0,123 olarak bulunmustur. Ortalama genetik farklilasmanin 0,062
olarak hesaplandig1 calismada orta diizeyde bir genetik farklilasmanin mevcut oldugu
gozlemlenmistir. Yapilan tez caligsmasi ile kiyaslandiginda Fst degerinin bu ¢alismada 1’e daha
yakin olarak bulunmasi dikkat ¢cekmekte olup, bu durumun calisilan populasyon sayisinin
fazlaligindan dolay1 bireylerin ortak atadan gelme ihtimalinin azalmis olmasindan
kaynaklandigr  diisiiniilmektedir. Joshi vd. (2012)’nin Hindistan’a 6zgii  Uttar

Pradesh ve Murrah manda 1rklarinda yaptiklar bir ¢alismada, ortalama Fst degeri 0,092 olarak
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hesaplanmis olup, orta diizeyde bir genetik farklilasma oldugu bildirilmistir. Bu ¢alisma ile
kiyaslandiginda Asya kitasina ait irklarda genetik farklilagmanin daha yiiksek oldugu
gbzlemlenmistir. Yousefi vd. (2019)’nin Iran mandalarinda yaptiklar1 benzer bir ¢alismada,
ortalama Fst degeri 0,01 olarak hesaplanmis olup, ¢alisilan populasyonlarda diisiik bir genetik
farklilasma oldugu bildirilmistir. Mevcut tez ¢alismast ile kiyaslandiginda Iran manda niifusu

ile genetik farklilagma agisindan benzerliklerin oldugu goriilmektedir.

6.4. Faktoriyel Benzerlik Analizi (Factorial Correspondence Analysis-FCA)’ne Iliskin

Bulgularin Degerlendirilmesi

Bu calismada faktoriyel birlestirici analiz sonucuna gore Tekirdag ve Balikesir
populasyonlarina ait bireylerin karismis ve ortada yer aldig1 goriilmektedir. Istanbul ve Bursa
populasyonlarina ait bireylerin ise, farkli eksenlerde gruplandig: grafik {izerinde goriilmiis olup,
bu populasyonlardaki bireylerin Tekirdag ve Balikesir populasyonlarindaki bireylere oranla
daha net olarak birbirinden ayrilip kiimelendigi gozlemlenmistir. Ancak calisilan dort
populasyondan bireylerin diizlemin orta kisminda kesistigi gozlemlenmis olup ve bu
populasyonlarin karismis olabilecekleri diislinlilmektedir. Fst degerinde bulunan ¢ok az
miktardaki genetik farklilagmanin bu diisiinceyi destekledigi belirlenmistir. Tiirkiye’de yapilan
calismalarda da bu tez calismasina benzer sonuglara ulasiimis oldugu gozlemlenmistir. Unal
vd. (2014)’nin yaptiklar1 ¢alismada Faktoriyel Birlestirici Analiz sonuglarina goére galisilan
populasyonlarin farkli cografi bolgelerde yer almalarina ragmen bir noktada karismis oldugu

ve genetik mesafe olarak ¢ok da uzak olmadiklari bildirilmistir.

Asya kitasinda yapilan bir ¢alismada Hindistan’in Uttar Pradesh ve Murrah manda
populasyonlari {izerinde calisilmis olup Faktoriyel Birlestirici Analiz sonucuna gore, iki
populasyonun da ayri olarak kiimelendigi, genetik bir karisimin olmadig: bildirilmistir. Bu
sonucun mevcut tez ¢aligmasiyla benzer olmadigi gézlemlenmis olup, Asya kitasinda genetik

cesitliligin yiiksek olduguna yonelik diisiince gliglenmistir (Joshi vd,2012).

Attia vd. (2014)’nin Misir Nil Deltasi’nda bulunan manda irklar1 izerinde yaptiklar: bir
arastirmada 312 birey 6rneklenmis olup 9 lokus ile ¢alisilmistir. Yapilan Faktoriyel Birlestirici
Analiz sonucuna gore ¢aligilan 6 farkli populasyonun karigmis ve ortada yer aldig1 bu sebeple

cok diisiik bir genetik farklilasmanin mevcut oldugu bildirilmistir.
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6.5. Irklar Arasi Genetik Uzakhk Metoduna iliskin Bulgularin Degerlendirilmesi

6.5.1. Nei Standart Genetik Uzakhik Metodu (Ds)

Bu calismada Nei’nin standart genetik uzaklik metoduna gore hesaplanan genetik
uzakliklar incelendiginde; c¢alisilan 1rklar igerisinde en yiliksek genetik uzaklik degerinin
Istanbul ile Bursa populasyonlar1 arasinda oldugu (0,099) belirlenmistir. Populasyonlar
arasinda en diisiik genetik uzaklik degerinin ise Tekirdag ile Balikesir arasinda oldugu (0,0484)
belirlenmistir. Cizilen agacta “0,1” seklinde belirtilen birim parga, aslinda genetik degiskenligi
ifade etmektedir. Yani aga¢ yatayda 0,1 birim uzadiginda genetik degiskenlik de artmis
olmaktadir. Cizilen agaca gore, Istanbul ve Tekirdag populasyonlarinin cografi konumlarindan
dolayr ayni yerden dallanmis olduklari ancak Istanbul populasyonunda genetik cesitliligin
Tekirdag’a oranla daha fazla oldugu goriilmiistiir. Balikesir populasyonun ise cografi
konumundan dolay1 ¢izilen agacta Tekirdag iline daha uzakta oldugu ancak Tekirdag ile
Balikesir populasyonlariin arasinda diisiik genetik farklilasma oldugunu ifade etmektedir.
Bursa populasyonu ile Istanbul populasyonun ise genetik olarak birbirlerine uzak mesafede
olduklar1 belirlenmistir. Bulunan sonuglarin Faktoriyel Benzerlik Analizi ile benzer oldugu

dikkat cekmektedir.

6.5.2. Da Generik Uzakhik Metodu (Nei vd.,1983)

Nei’nin Da genetik uzaklik 6lgme metodu mikrosatellit lokuslariyla yapilan genetik
cesitlilik ¢alismalarinda siklikla kullanilmaktadir. Bu tez c¢alismasinda Nei’nin Da genetik
uzaklik metoduna ait bulgular degerlendirildiginde ¢alisilan populasyonlar i¢inde en yiiksek
genetik uzaklik degerinin Bursa-Istanbul (0,0979) populasyonlari arasinda gézlemlenmistir. En
diisiik genetik uzaklik degerinin ise Balikesir ve Tekirdag (0,0558) populasyonlar1 arasinda
goriildiigii belirlenmistir. Belirtilen bu yakinliktan sonra gelen en kiiclik genetik uzaklik
degerinin ise Balikesir-Istanbul populasyonlarma ait bireyler arasinda (0,0586) oldugu

gbzlemlenmistir.

Da genetik uzaklik metoduna gore cizilen agaca bakildiginda, Istanbul-Tekirdag
populasyonlarinin cografi olarak yakin olmasindan kaynaklanarak birbirine yakin konumda
dallanmis olduklar1 gozlemlenmistir. Bu durum, Faktoriyel Benzerlik Analizi (Factorial

Correspondence Analysis-FCA) sonucu ile karsilastirildiginda Istanbul ve Tekirdag
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populasyonunun yakin yerlerde gruplanmis olmasi ancak Istanbul populasyonunun biiyiik
¢ogunlugunun ayri bir kiime olusturdugu gézlemlenmis olup bu durumun Nei’nin Da genetik
uzaklik metodu sonuglariyla uyum iginde oldugu sdylenebilmektdir. Bursa ve Istanbul
populasyonunun Da genetik uzaklik metoduna gore ¢izilen topolojik agagtaki sonuglarina
bakildiginda, Bursa populasyonunun tek basmna ve Istanbul populasyonuna yakin olarak
dallanmis oldugu goézlemlenmis oldugu, Bursa populasyonunun agagtaki dal uzunlugunun
Istanbul ile yakin oldugu dikkat ¢ekmektedir. Bu durumun sebebi yine Faktoriyel Benzerlik
Analizi (Factorial Correspondence Analysis-FCA) sonuglari ile birlikte degerlendirildiginde,
Istanbul ile Bursa populasyonunun ayri ayri kiimelendigi ancak ¢ok az da olsa bireylerin
birbiriyle karismis oldugu noktalarin var olmasi ile agiklanabilir. Bu tez calismasinda yapilan
Fst analizi sonuglari ¢izilen agac ile karsilastirildiginda Bursa-Istanbul populasyonu arasinda
hemen hemen orta diizeye yakin bir genetik farklilasmanin oldugu, Balikesir-Tekirdag
populasyonlart arasinda diisiik bir genetik farklilasma oldugu ancak bunun istatistiksel olarak
anlamli bulunmadig1 ve bu sonuglarin ¢izilen agaca ait sonuglar1 destekledigi gozlemlenmistir.
Tiirkiye’de yapilan benzer ¢aligmalarda kullanilan mikrosatellit lokusu sayisi ile ¢aligilan birey
sayist degiskenlik gosterdigi icin birbirine yakin ancak farklilik gosteren genetik uzaklik
sonuglarma ulasilmistir. Unal vd. (2014)’nin yapmis olduklari ¢alismada Nei’nin Da genetik
uzaklik metoduna gore en az genetik mesafe Trakya ve Karadeniz manda populasyonlar
arasinda (0,02194) gézlemlenmis olup, bu iki populasyonun en benzer populasyonlar oldugu
belirlenmistir. Mevcut tez calismasinda da en az genetik mesafe Tekirdag-Balikesir
populasyonlar1 arasinda yam1 Bati Marmara ve Giiney Marmara kesimlerinde
gozlemlendiginden dolayr bu iki kesimde genetik yapinin birbirine yakin oldugu tahmini

giiclenmektedir.

Diinya’da yapilan ¢alismalara bakildiginda Nei’nin genetik uzaklik metotlarinin
yaninda pek ¢ok farkli metodun da genetik uzakliklar1 degerlendirmek i¢in kullanildig:

gozlemlenmistir.

Arora vd (2004)’nin Bhadawari ve Tarai manda irklarinda 40 birey Ornekleyerek
yaptiklar1 bir calismada 22 lokus kullanilmistir. Nei’nin standart genetik mesafe analizi
kullanilarak hesaplanan genetik uzaklik degeri sonucuna gore Bhadawari ve Tarai manda
populasyonlar1 (0,155) arasinda orta diizeyde bir genetik farklilagsma oldugu bildirilmistir. Bu
caligmadaki sonuglar mevcut tez c¢alismasi ile karsilastirildiginda, daha az birey ile

calisilmasina ragmen, genetik uzaklik sonuglarinin daha yiiksek oldugu dikkat ¢ekmektedir.
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Saputra vd. (2020)’nin Endonezya bataklik mandalarma ait yedi populasyonda
yaptiklar1 benzer bir ¢alismada 199 birey 6rneklenmis olup 3 lokus ile calisilmigtir. Nei’nin
genetik mesafeler analizi sonucuna gore Endonezya bataklik mandalarinda genetik uzaklik
degerlerinin 0,021 ile 0,168 arasinda degistigi ve North Sumatra ve Riau populasyonlarmin
genetik olarak en yakin, North Sumatra ve Banten populasyonlarinin ise genetik olarak en uzak
populasyonlar olduklar1 bildirilmistir. Bu ¢alismada calisilan birey sayisi ile mikrosatellit
lokusu say1s1 mevcut tez calismasindan diisiik olarak gozlemlenmis olup, genetik olarak en uzak
mesafelerin Tiirkiye’de bulunan sonuglardan fazla oldugu dikkat ¢cekmektedir. North Sumatra
-Banten populasyonlarinin birbirine olan cografi uzaklig tipki bu tez ¢aligmasindaki Bursa-

Istanbul populasyonu gibi bu duruma etki etmis olabilir.

6.6. Temel Bilesenler Analizi (Principal Component Analysis-PCA)’ne Iliskin Bulgularin

Degerlendirilmesi

Bu tez ¢alismasinda 20 mikrosatellit lokusunun ¢aligilmasi sonucu elde edilen 179 allele
ait allel frekansi sonuglarindan yola ¢ikarak Temel Bilesenler Analizi (Pricipial Component
Analysis-PCA) yapilmistir. Calismada kullanilan mikrosatellit lokus sayisi fazla oldugu igin 3
eksenli (3 temel bilesen) bir goriiniim elde edilmistir. Analiz sonucunda ¢izilen diizleme gore,
Balikesir populasyonunun ortada ve karigsmis olarak yer aldig diisiiniilmekte olup, Tekirdag
populasyonu ile olan yakinlig1 dikkat ¢ekmistir. Bu sonuglarin Faktoriyel Benzerlik Analizi
(Factorial Correspondence Analysis-FCA) ile uyumlu oldugu gdzlemlenmistir. istanbul ile
Tekirdag populasyonlarinin ayni eksende farkli konumlarda bulundugu belirlenmis olup, bu
durumun iki populasyonun cografi olarak yakin konumda yer almasi ile iligkili olabilecegi
diistiniilmiistiir. Bursa populasyonunun diger populasyonlardan ayri bir eksende ve uzak
konumda yer aldig1 gozlenmekte olup bu sonucun yine Faktoriyel Benzerlik Analizi (Factorial
Correspondence Analysis-FCA) ile genetik uzaklik tahminleri ile uyumlu oldugu
gozlemlenmistir. Tiirkiye’de yapilan benzer ¢aligmalara bakildiginda, Gargani vd. (2010) nin
yapmis oldugu c¢alismada, calisilan 155 hayvan arasindaki ikili genetik uzakliklar iizerine bir
Temel bilesenler analizi yapilmis olup bir koordinat diizleminde gosterilmistir. Merzifon
populasyonunun bu analiz sonunda en yiiksek farklilasmay:1 gosterdigi, Danamandira
populasyonunun bazi bireylerinin acgik¢a ayrilmis oldugu belirlenmistir. Buna karsilik Afyon,
Coskun, Pazar ve Thural populasyonlari1 tek bir kiimeyi temsil etmislerdir. Analiz sonunda
Merzifon ve Danamandira populasyonlar1  arasinda  yiikksek  bir  farklilasma

mevcut oldugu  belirlenmis olup, Coskun  populasyonunun ise diger
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populasyonlara dagilmis halde oldugu bildirilmistir. Bu ¢aligma mevcut tez calismasiyla
kiyaslandiginda, Tirkiye’deki mandalarda genetik olarak bir karisimin var oldugu, ancak
calisilan 6rneklerin toplandigi illerin birbirine olan cografi uzakligi, 6rneklerin alindig isletme
tipi gibi etkenlerin bu karigimin hangi oranlarda meydana geldigini etkilemis olabilecegi

distiniilmektedir.

Diinya literatiiriinde yapilan benzer ¢alismalara baktigimizda, Cin’e 6zgii bataklik ve
nehir manda 1rklar tizerinde 30 mikrosatellit lokusu ile yaptiklar1 benzer bir calismada Nei’nin
genetik mesafe Olglimlerine dayanarak yapilan hesaplamalarin Temel Bilesenler Analizi ile
desteklendigi belirtilmistir. Bu analize goére Dehong manda populasyonunun diger
populasyonlardan belirgin derecede ayrildigr bildirilmistir (Zhang vd., 2007). Bu tez
calismasinda yapilan Temel Bilesenler Analizi’ne ait sonuglarinda Nei’nin genetik mesafeler
analizleriyle desteklendigi ve bu yonden diinyadaki c¢alismalarla benzer oldugu

gbzlemlenmistir.

6.7. Allellerin Paylasim Uzunluklarinin Ol¢iimii (Allele Sharing Distance)’ne Ait

Bulgularin Degerlendirilmesi

Bu calismada allel paylasim uzunluklar1 baz alinarak olusturulan Komsu Birlestirme
Agact (Neighbor Joining Tree) metoduna gore, aym illere ait populasyonlarin ¢ogunlukla
birlikte dallandig1 gdzlemlenmistir. Ayrica Istanbul ve Bursa populasyonlarinin birbirinden
ayrilmis halde dallanmis olduklar1 belirlenmistir. Hatta Istanbul ve Bursa illerine ait
populasyonlar ile Tekirdag ve Balikesir illerine ait populasyonlardaki bireylerin bazi noktalarda
allel paylasim uzunluklar1 yoniinden benzerlik gdstermis olup, karismis olarak dallandigi
gbozlemlenmistir. Bu sonuglarin Faktoriyel Benzerlik Analizi ve Nei’nin genetik mesafeler
analizi sonugclari ile olan uyumu dikkat ¢ekmektedir. Tiirkiye’de yapilan benzer ¢aligmalara
bakildiginda; Unal vd. (2014)’nin yapmus olduklar1 ¢alismada allel paylasim uzunluklari temel
alinarak ¢izilen komsu birlestirme agacina gore, ayn1 cografi bolgelerden ¢alisilan bireyler
arasinda yiiksek genetik benzerlik bildirilmistir. Hatta farkli cografi bolgelerden bireyler
arasinda da allel paylasim uzunluklari yoniinden benzerlikler belirtilmistir. Calisilan
populasyonlarin temelde genetik agidan ¢ok tutarli bir farklilasma gostermedigi bildirilmistir.

Ornek verilen ¢alismanin mevcut tez calismasindaki sonuglar ile benzerligi dikkat gekmektedir.
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Joshi vd. (2012)’nin yaptilart benzer bir ¢alismada Nei’nin Da genetik mesafeler analizi
ve allel paylasim mesafelerine dayanan filogenetik analiz sonucunda bir komsu birlestirme
agaci cizilmistir. Bu agaca gore Uttar Pradesh ve Murrah populasyonlarinin ayri sekilde
kiimelendigini, Tarai ve Bhadawari populasyonlarindaki bireylerin ise birlikte kiimelendigi
bildirilmistir. Yakin cografi konumdaki bireylerin bir arada kiimelenmis olmasinin bu tez
calismasindaki sonuglar ile olan benzerligi dikkat ¢ekmistir. Ancak calisilan birey ve lokus

sayisinin bu tez ¢alismasindan fazla oldugu gozlemlenmistir.
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7. SONUC

Marmara Bolgesi manda populasyonlarinda mikrosatellit isaretleyiciler kullanarak
genetik cesitliligin - hesaplanmasina yonelik gergeklestirdigimiz c¢alismanin  sonuglari

Ozetlenecek olursa;

1. Bu calismanin Marmara Bolgesi’ndeki mandalarda genetik ¢esitlilik tizerine yapilan ilk

calisma oldugu belirlenmistir.

2. Yapilan literatiir taramalarina goére Tiirkiye’de mandalarda genetik cesitlilik iizerine
yapilmis mevcut ¢alismalarin az olusu dikkat ¢cekmistir.
3. Diinya’da yapilan diger ¢alismalar ile kiyaslandiginda Tiirkiye’deki mevcut genetik

varyasyonun azalmis oldugu gézlemlenmistir.

4. Bu ¢alismada Marmara Bolgesi’nin dort farkl ilinden (Istanbul, Tekirdag, Balikesir ve
Bursa) toplamda 223 birey 6rneklenmis olup, 20 mikrosatellit lokusu ile ¢alisilmistir.

5. Calisilan illere ait populasyonlarin ortalama allelik icerikleri en yiiksek Istanbul ili
populasyonunda en diisiik ise Bursa ili populasyonunda gozlemlenmis olup bu sonuca
gore en yiiksek genetik cesitliligin Istanbul ilinde en diisiik genetik cesitliligin ise Bursa
ilinde oldugu belirlenmistir Bu duruma sebep olarak ise iki ile ait populasyonlarda esit

sayida birey ile ¢alisilmamis olmas1 da gosterilebilir.

6. Bu tez calismasinda kullanilan mikrosatelit lokusu sayisi ile birey sayisina karsin allel
sayisinin azlig1, ¢alisilan populasyonlarda diisiik genetik ¢esitliligin mevcut oldugunu
gostermektedir.

7. Calisilan populasyonlara ait heterozigotluk degerlerine bakildiginda, en yiiksek
degerlerin Tekirdag, en diisik degerlerin ise Bursa populasyonunda gorildigi
bulunmustur.

8. Yapilan Fst testi sonuglarina gore, calisilan populasyonlarda diisiik miktarda da olsa
genetik cesitliligin var oldugu belirlenmistir.

9. Bu tez calismasi sirasinda taranan literatiir verilerine baktigimizda Tiirkiye’de
mikrosatellit isaretleyiciler kullanilarak en fazla sigir, koyun ve kegi gibi ¢iftlik
hayvanlarinda ¢aligmalarin mevcut oldugu gézlemlenmis olup, mandada sadece 4

calismanin yapildig1 belirlenmistir.
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Tiirkiye’de ¢iftlik hayvanlar lizerindeki genetik calismalar cogunlukla koyun, keci ve
sigir gibi hayvanlar iizerinde yapildigi i¢in Anadolu mandasinda yapilan ¢aligmalarin sayica

yetersiz oldugu gozlemlenmistir.

Gelismekte olan molekiiler genetik teknikler de gbz dniine alindiginda Anadolu mandasi
tizerinde daha fazla calismanin yapilmasiyla birlikte, bu populasyonlarin genel yapisi ve

evrimsel gegmisi hakkinda daha fazla bilgi edinilebilecegi yorumu yapilabilmektedir.
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