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OZET

Tiirkiye’de yetistirilen ¢esitli kiiltiir (Holstayn, Jersey ve Esmer) ve yerli sigir ( DAK, GAK, YK ve Boz)
populasyonlarinda biyokimyasal polimorfizmden (Hb, Pa, Am-I ve Tf.) yararlanilarak akrabali yetistirme katsayilari,
ortalama heterozigotluk ve genetik uzaklik degerleri tahmin edilmistir.

Her bir lokusta hesaplanan akrabali yetistirme katsayilari 1wrklara gore farkliik gostermistir. Ortalama
heterozigotluklar () yerli populasyonlarda 0.387+0.130-0.512+0.076, kiiltiir rklarinda ise 0.327+0.154 — 0.439+0.058
olarak bulunmus ve ortalama heterozigotluk degerleri arasindaki farkliliklarin 6nemli olmadig: tespit edilmistir. Genetik
uzaklik(djj) degerleri yerli sigir irklart arasinda 0.006 - 0.090, kiiltiir irki populasyonlarinda 0.050 — 0.128, yerli ve kiiltiir

1rklar arasinda ise 0.032 - 0.170 olarak belirlenmistir.

Kiimeleme analizinde (UPGMA) ii¢ ana sinif tespit edilmistir. GAK ve Jersey 1rklar1 birbirine uzak olan iki farkli ana
kiimeyi olusturmustur. GAK ve Jersey ana siniflarinin ortasindaki ana kiimede Esmer, Holstayn ve yerli sigir (DAK, YK ve
Boz) populasyonlarindan olusan ti¢ alt grup yer almustir.

Caligilan lokuslar bakimindan GAK ve Jersey populasyonlarinin hem kendi iglerinde birbirlerinden hem de diger
wrklardan farkli genetik yapilarda oldugu bulunmustur. DAK, YK ve Boz populasyonlar1 benzer genetik yapilara sahip
olmakla birlikte bu irklarin Esmer irkina olan genetik yakinliklarinin Holstayn populasyonuna olan benzerliklerinden daha
fazla oldugu tespit edilmistir. Sigir irklarinin tasnif edilmesinde kiimeleme analizinin kullanish bir metot oldugu sonucuna
varilmisgtir.

Anahtar kelimeler : Yerli sigir, akrabali yetistirme katsayisi, heterozigotluk, genetik uzaklik, kiimeleme analizi.
SUMMARY

Fixation index, average heterozygosity and genetic distances were estimated among cattle breeds in Turkey by using
biochemical polymorphism (Hb, Pa, Am-I and Tf).

Fixation indexes in each locus were different among breeds.

Average heterozygosity (F) were 0.387+0.130 — 0.512+0.076 in native populations and 0.327+0.154 — 0.439+0.058
in culture populations. Between the differences of the estimated values of average heterozygosity was not significant.

Genetic distance (djj) were calculated as 0.006 to 0.090 among native breeds, 0.050 to 0.128 among culture, breeds
and 0.032 to 0.170 between native and culture breeds.

Three main clusters were determined by cluster analysis (UPGMA). South-eastern Anatolian Red and Jersey breeds
which was very far between each other were constituted two different main cluster. In the other main cluster, there was three
subgroups which were made up by Holstein-Friesian, Brown Swiss and native breeds except South-eastern Anatolian Red.
These main groups were taken part in between Jersey and South-eastern Anatolian Red groups.

For the respect of the studied loci, it was found that Jersey and South-eastern Anatolian Red populations had very
different genetic structures than the others. Grey Steppe, Native Black and East Anatolian Red were very similar between
each others. Those native breeds were more closely related to Brown Swiss than the Holstein-Friesian breed. It was
concluded that cluster analysis was a very useful method for classification of the cattle breeds.

Key Words : Native Cattle, Fixation Index, Average Heterozygosity, Genetic Distance, Cluster Analysis.



GIRIS

Sigirlarin M.O. 5000-6000 yillarinda
Anadolu’da  evcillestirildigi ve buradan
diinyanin diger bolgelerine yayildigi kabul
edilmektedir. Bugiin diinyada yaklasik olarak
300 sigir wrkinin var oldugu ve bu irklarin
Bostaurus primigenius ve Bostaurus brachy-
ceros yabani formlarindan koken aldigi bildi-
rilmektedir (25). Avrupa, Bati1 Asya ve Kuzey
Afrika’da yaygin olarak bulunan Bostaurus
primigenius formundan orijin alan sigir 1rklart
arasinda Holstayn (Siyah Alaca) ve Boz step
irklar1 yer almaktadir. Jersey, Isvicre Esmeri
ve Anadolu’nun yerli irklart Avrupa’nin yerle-
sik sigir irklarinin koken aldigi Bostaurus

brachyceros grubuna dahil edilmektedir.

Diinya sigir 1irklar1 atlasinda Holstayn,
Jersey ve Dogu Avrupa iwrklan ile, Giiney
Dogu Avrupa ve Boz step irklarinin birbiriyle
yakin akraba olduklar bildirilmektedir (2).

Ayrica, Kafkas, Orta Asya ve Orta
Dogu’ nun yerli wrklart iki biiyiik alt grupta
incelenmektedir. Bu alt gruplardan ilkinde
Mezopotamya’dan koken alan sigir irklart yer
almaktadir. Anadolu Yerli Kara sigir1 bu
grupta degerlendirilmektedir. Diger alt grupta
ise, Giiney Anadolu Kirmizisi(GAK)irkinin da

icinde yer aldig1 Damascus bulunmaktadir (2).

Yeryiiziinde ¢ok genis bir alana yayilmis
olan sigir 1rklarinin, farkli yabani formlardan
koken almalari, uygulanan cesitli seleksiyon
sistemleri ve ayrica degisik yetistirme
tekniklerinden kaynaklanabilecek nedenlerle

kendi iclerinde ve orijin aldiklar1
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atalarindan biiyiik farkliliklar gosterebilecegi

muhtemeldir.

Cesitli sigir irklarinin tanimlanmasinda
ve mevcut populasyonlar arasindaki genetik
iliskilerin  tespit edilmesinde morfolojik
ozelliklerden, kan proteinlerinden ve DNA
polimorfizminden  yaygin  bir  sekilde
yararlanilmaktadir. Taksonomik c¢alismalarda
morfolojik karakterlerden yararlanma, irklar
arasindaki farkliligt ve benzerligi ortaya
cikarmada geleneksel bir metot olmasina
ragmen, uzun zaman gerektirmekte ve bazi
hibrit tiirlerin ayriminda yetersiz kalmaktadir.
Buna karsihik cesitli organ ve doku
ekstraktlarinin ~ biyokimyasal  analizlerine
dayali elektroforetik ayrim tekniklerinin
kullanim ile subjektif yorumlarin yerine daha
objektif degerlendirmeler yapilabilir (3).
Gelistirilen istatistik metotlart kullanilarak
populasyonlar aras1 genetik benzerlik (genetic
simillarity) yada farkliliklar1  (genetic
distance) hesaplamak ve mevcut 1rklarn

gruplandirmak (cluster analysis) miimkiin
olmaktadir (11).

Protein polimorfizminden yararlanila-
rak, sigir  populasyonlar1 arasinda evrim
siirecinde meydana  gelebilecek  genetik
varyasyon tespit edilebilir ve olas1 varyasyon
temelinde sigir irklart karsilastirilabilir. Bu
amagla yapilan calismalarda polimorfik
lokuslarda hesaplanan allel frekanslarindan
tahmin  edilen ortalama  heterozigotluk

(A=average heterozygosity) degerlerinden

yararlanilmaktadir.
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Diinyanin c¢esitli bolgelerinde mevcut
sigir irklarinin yukarida belirtilen kriterlere
gore karsilagtirllmasi ve kiimelendirilmesine

yonelik ¢cok sayida arastirma yapilmistir.

Hindistan’da  yetistirilen =~ Holstayn,
Jersey ve Isvigre Esmeri populasyonlarinda Tf
lokusu bakimindan go6zlenen heterozigotluk,
Hb lokusuna oranla daha yiiksek tahmin

edilmistir (16).

Tahmin edilen ortalama heterozigotluk
degerinin Fransa ve Italya’da yetistirilen
populasyonlarda, Ingiltere  ve  Kuzey
Avrupa’da yetistirilen irklardan daha yiiksek
oldugu (1), Bulgaristan’daki  Holstayn
stirtilerinde 0.0002-0.2622 arasinda degistigi
(13)  bildirilmektedir. =~ Ayrica  Kiiba’da
yetistirilen Holstayn’larda (9) 0.4212+0.1903
olarak tahmin edilen ortalama heterozigotluk,
Hindistan’daki Holstayn X Haryana, Jersey X
Haryana ve Isvicre Esmeri X Haryana

melezlerinde (16) sirasiyla 0.38, 0.43 ve 0.38

olarak hesaplanmistir.

Yapilan arastirmalarda cesitli Avrupa
sigir wrklarinda hesaplanan genetik uzaklik
degerlerinin 0.011 ile 0.309 arasinda degistigi
(1), Macaristan’da yetistirilen Holstayn ile
yerli sigir 1rklart arasinda 0.109-0.339 oldugu
(4), Rusya’daki yerli 1rklarla Holstayn
0.130-0.234
bulundugu (18) ve ayrica Giiney Afrika’daki
yerli rklarda 0.052, kiiltiir irklarinda 0.060 ve
yerli sigirlar ile kiiltiir irklari arasinda ise
0.065 oldugu (15) bildirilmistir.

populasyonlari arasinda

Yapilan kiimeleme caligsmalari

sonucunda, Fransa ve Italya’da yetistirilen

populasyonlar ile Simental irkinin aym ana
kiimede yer aldigi, buna karsihk Ingiltere,
Kuzey Avrupa ve Iskogya’ da yetistirilen
stiriilerin farkli bir ana sinifi meydana getirdigi

ifade edilmistir (1).

Kiiba' da yetistirilen Holstayn ve Zebu
Almanya’daki

Holstayn, Jersey ve Amerikan orjinli Isvicre

populasyonlarinin ),

Esmeri siiriilerinin (17) ve Holstayn, Isvicre
Esmeri ve Jersey irklarinin (19) aymi ana

kiimede yer aldiklar1 belirtilmistir.

Tiirkiye’de mevcut sigir  irklarinin
biyokimyasal sistemler temelinde tanimlanma-
sina yonelik caligmalar sinirli sayida olmakla
birlikte, bu arastirmalarin tamaminda belirli
lokuslar bakimindan tip tayini yapilarak gen ve
genotip frekanslar1 hesaplanmig ve tespit
edilen genotipler ile ekonomik verimler
arasinda olasi1 genetik iliskiler arastirilmistir
(5, 6,7, 10, 23, 27, 29, 30).

Hemoglobin (Hb) lokusu bakimindan
yapilan calismalarda Hb* allel frekansinin
Tiirkiye’de yetistirilen cesitli sigir 1rklarinda
yaygin oldugu bulunmustur (7.10.21.22,29,30).

Calisilan yerli ve kiiltiir irklarinda farkl
sayida transferrin allelleri tespit edilmistir.
Jersey, Siyah Alaca, Esmer, Esmer x DAK
melezleri ve Yerli Kara melezlerinde (7), DAK
ve Yerli Kara populasyonlarinda (30), DAK
sigirlarinda (29), Boz 1k, Holstayn ve Boz 1k
x Holstayn melezlerinde (10) ve Esmer, Siyah
Alaca ve Sart Alaca sigir  siiriilerinde (5)
Esmer ve Holstayn populasyonlarinda (22)
cesitli sayilarda transferrin fenotiplerinin

belirlendigi bildirilmistir.
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Belirtilen hemoglobin ve transferrin

sistemlerine ilave olarak siit proteinleri

polimorfizmine yonelik birkag arastirma
yapilmis olup, bu calismalar da tip tayini ve
tespit edilen genotiplerle kantitatif ozellikler
arasinda olas1 genetik iliskilerin arastirilmasi

ile stnirh kalmustir (6, 23, 27, 30).

Bu arastirmada Tiirkiye’de yetistirilen
bazi yerli ve kiiltiir irki sigirlarin, Hemoglobin
(Hb), Postalbumin (Pa), Amilaz (Am-I) ve
Transferrin (Tf) sistemleri bakimindan genetik
yapilarinin belirlenmesi, populasyonlarin akra-
bali yetistirme (kan yakinligi) katsayilarinin
tespit edilmesi, populasyonlardaki heterozi-
gotluklarin tahmin edilmesi ve genetik uzaklik

degerlerinin hesaplanmas1 amaclanmustir.
MATERYAL ve METOT
Materyal

Arastirmanin materyalini Tablo 1° de
verilen Tiirkiye’'nin farkli isletmeleri ve
degisik bolgelerinde yetistirilen yerli ve kiiltiir
irki  olmak iizere toplam 820 bas sigir

olusturmustur.
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Metot

Kan Orneklerinin Alinmasi ve Elek-
troforetik Analizler

Sigirlarin vena jugularisinden antikoagii
lanth ve antikoagiilantsiz tiiplere 10’ar ml kan
ornegi alimmistir. Kan ornekleri 3000 rpm’de
15 dakika santrifiij edilerek plazma, serum
(antikoagiilantsiz kanlarda) ve hiicre kismi
birbirinden ayrilmistir. Kanin eritrosit kismi
serum fizyolojik ile 3 kez yikanmis ve
toplanan plazma, serum ve eritrosit ornekleri
kullanilincaya kadar —20 'C de saklanmustir.
Hemoglobin fenotipleri Efremov (8)’a, serum
amilaz-I sistemi ise Thinnes (28)’e gore
nisasta jel elektroforezi ile belirlenmistir.
Serum transferrini ve postalbiimin tiplerinin
belirlenmesi de yine Thinnes (28)’e gore
poliakrilamid jel elektroforezi ile yapilmistir.
Polimorfik sistemlerin tip tayininde Hannover
Veterinerlik Yiiksek Okulu’ndan saglanan

standartlardan yararlanilmistir.

Tablo 1. Materyal olarak kullanilan sigir irklari, 6rnek genislikleri ve yetistirildigi isletmeler.

Sigir Irklar Ornek Genisligi Yetistirildigi Bolge ve Isletmeler
Giiney Anadolu Kirmizisi (GAK) 101 Ceylanpar Tar. Isletmesi ve G.D.A bolgesi
Dogu Anadolu Kirmizist (DAK) 42 Ankara E.B.K Kombinasi
Boz Irk (Boz) 56 Eskisehir ve Civar Koyleri
Yerli Kara (YK) 35 Ankara E.B.K Kombinasi
23 Ankara Seker Fabrikasi
96 Malya Tarim Isletmesi
63 Konuklar Tarim Isletmesi
Isvicre Esmeri (Esmer) 141 Anadolu Tarim Isletmesi
30 Eskisehir Seker Fabrikast
35 Lalahan ve Karakdy Suni Toh. Bogalar1
Toplam 365
Jersey 56 Karakoy Tarim Isletmesi
88 Bala Tarim Isletmesi
50 Polatli Tarim Isletmesi
Siyah Alaca veya Holstayn 18 Lalahan ve Karakdy Suni Toh. Bogalari
(Holstein-Friesian) 9 Ankara Seker Fabrikast
Toplam 165

22



TURKIYE’ DE YETISTIRILEN CESITLI SIGIR IRKLARI ARASINDAKI GENETIK [LISKILER

Gen Frekanslarimin ve Standart

Hatalarmin Hesaplanmasi

Calisilan polimorfik lokuslarda gen
frekanslar1 (xj) ve standart hatalarinin Sx;
hesaplanmasinda allel (gen) sayma yontemi

(20) kullanilmustir.

Xi= (2nﬁ + anj)/(Zn)
J#

Sy = \l x; (1-x;)/2n

Xj 1 inci allelin frekansi

njj :1 inci allel bakimindan homozigot
birey lerin say1si
njj : 1 inci allel bakimindan heterozigot

birey lerin sayis1
n : Toplam birey sayisi

Ortalama Heterozigotluk ve Standart

Hatalarimin Hesaplanmasi

Irklar arasindaki genetik varyasyonun
bir 6lgiisii olan ortalama heterozigotluk (F)
degeri ile standart hatalar (S(ﬁ) Nei (20)’ e

gore tahmin edilmistir.

.
H=Shy/r

i=1

T
S(H)= L/{z (hy- F)X(r-1))/r

i=l

hi=2n (1- £x;%)/(2n-1)

S(hy)= V2 [Z x7-(Zx7)’]/n
H: Ortalama heterozigotluk

S(H): Ortalama heterozigotluk degerinin

standart hatasi

hj: i’ inci lokusta beklenen heterozi-

gotluk (tek lokus heterozigotlugu) degeri

S(h;): 1’inci lokusta beklenen ortalama
heterozigotluk (tek lokus heterozigotlugu)

degerinin standart hatasi

Xj :1 inci lokustaki allel frekans1

r : Calisilan toplam lokus sayisi
n :1i inci lokustaki toplam birey sayisi

Populasyonlar arasinda tahmin edilen

ortalama  heterozigotluk (H) degerleri
arasindaki farkliliklarin 6nemli olup olmadigi
t-testi ile kontrol edilmistir (20).

t =d/Sq

d=H,-H,

Se= \/ S(H,)*+S(H,) >

d : x ve y wklarinda tahmin edilen
ortalama heterozigotluk degerleri arasindaki
fark

H: x irkinda tahmin edilen ortalama

hetero zigotluk degeri

H,: y wkinda tahmin edilen ortalama

hetero zigotluk degeri

S(H, ): x wrkinda tahmin edilen ortalama

hete- rozigotluk degerinin standart hatasi

S(ﬁy) : y irkinda tahmin edilen ortalama

hete- rozigotluk degerinin standart hatasi

Akrabali Yetistirme Katsayisinin

Hesaplanmasi

Populasyonlarda uygulanan akrabali
yetistirmeye baglhi olarak homozigotlarin

frekans1 artmaktadir. Akrabali yetistirmenin
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uygulandigi bir populasyonda beklenen Hardy-
Weinberg oranlarindan meydana gelen sapma,
homozigotlasma indeksi (fixation index)
olarak tanimlanmakta olup bu indeks F ile
gosterilmektedir. F degeri ayn1 zamanda belirli
bir lokusta akrabali yetistirme sonucunda
meydana gelen homozigotlasma orani olarak ta
ifade edilmektedir (31). Uzerinde calisilan bir
populasyonda akrabali yetismenin disinda
diger faktorlerin (seleksiyon, benzeyenlerin
ciftlestirilmesi ~ve  populasyonlarin  alt
populasyonlara boliinmesi vb.) herhangi bir
etkisi bulunmuyorsa bu durumda, F degeri

Wright (31)’1n akrabal1 yetistirme katsayisina
(coeffi- cient of inbreeding) esit olur (20).

Her bir lokustaki Fj degerleri Nei (20)’ e

gore hesaplanmustir.
=(He —Ho) / He

He : k’inci lokus bakimindan Hardy
Weinberg dengesinde oldugu kabul edilen bir

populasyonda, heterozigot-larin beklenen orani

olup bu oranin hesaplanmasinda,

He: 1-3x? formiili kullanilir.

i=1

Xj : 1. allelin frekans1

m : allel sayis1

Ho : Gozlenen heterozigotluk orani

olup, bir lokustaki heterozigot fenotiplerin

toplam birey sayisina oranidir.

Her bir lokusta tahmin edilen akrabali
yetistirme katsayilarinin F) Onem
kontroliinde y2(serbestlik derecesi = allel

sayisi-1) testi kullanilmustir.

22

C. OZBEYAZ, M. A. YILDIZ, H. CAMDEVIREN

Genetik Uzakliklarin Hesaplanmasi

Sigir populasyonlart arasindaki genetik
uzakliklarin tahmini i¢in Nei (20)° nin
standart genetic distance (djj) yOntemi
kullanilmistir. Buna gore i ve j populasyonlari
icin genetik uzaklik, asagidaki formiil
kullanilarak tahmin edilmigtir. Ayrica Nei
(20  nin  genetik uzaklik  degerleri
kullanilarak yapilan kiimeleme analizinde,
dendogramlar icin Sneath and Sokal (24)
tarafindan verilen UPGMA (unweigthed pair-
group method) metodu uygulanmistir. Bu
amacla NTSYS-pc (22) bilgisayar paket
programindan yararlanilmistir.

1 r K 3\
- Z Z Xpmiqpmj

-

m=1 p=1
dij = 1I1< >

r m—l p 1 r m—l p— )

In :Dogal logaritma tabani

r :Calisilan lokus sayisi

km : m. lokustaki allel sayis1

Xpmi : 1° inci populasyonda p’ inci
lokustaki m’ inci allelin frekansi

Xpmj : J  inci populasyonda p’ inci
lokustaki m’ inci allelin frekansi

BULGULAR

Gen Frekanslar:

Calisilan hemoglobin (Hb), postalbumin
(Pa), amilaz-I (Aml) ve transferrin (Tf)
sistemlerinde tam bir polimorfizm gozlenmis

olup, hesaplanan allel frekanslar1 ve standart
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hatalar1 Tablo 2’de verilmistir. Hemoglobin
sisteminde HbA, Hb® ve HbC allelleri, Pa

amilaz-T lokusunda ise Am-I® allel frekanslari

daha yiiksek bulunmustur. Serum transferrin

sisteminde Pa” ve PaB, Am-I sisteminde Am- sistemi  bakimindan tespit edilen allel
I ve Am-IC, Tf sisteminde Tf* Tt®, TfDl, frekanslari  populasyonlara gore farklilik
T2, TfF ve T allelleri tespit edilmistir. gostermektedir.
Calisilan populasyonlarda hemoglobin
lokusunda HbA, postalbiimin sisteminde PaB,
Tablo 2. Populasyonlarda hesaplanan gen frekanslar1 (xj ) ve standart hatalar1 (Sxj)
Polimorfik GAK DAK Boz YK Esmer Jersey Holstayn
Lokuslar
(n=101) (n=42) (n=56) (n=35) (n=365) (n=56) (n=165)
HbA 0.660£0.033 | 0.940£0.026 | 0.950£0.021 | 0.940+0.028 | 0.760£0.016 | 0.550+0.047 | 0.994+0.004
HbB 0.340£0.033 | 0.060£0.026 | 0.040£0.019 | 0.060£0.028 | 0.240+0.016 | 0.450+0.047 | 0.006+0.004
HbC 0.000£0.000 | 0.000£0.000 | 0.010£0.009 | 0.000£0.000 | 0.000£0.000 | 0.000£0.000 | 0.000+0.000
PaA 0.430+0.035 | 0.300+0.050 | 0.320+0.044 | 0.250+0.052 | 0.122+0.012 | 0.160+0.035 | 0.072+0.014
PaB 0.570+0.035 | 0.700+0.050 | 0.680+0.044 | 0.750+0.052 | 0.878+0.012 | 0.840+0.035 | 0.928+0.014
Am-IB 0.750£0.030 | 0.680£0.051 | 0.790£0.038 | 0.810+0.047 | 0.825+0.014 | 0.660+0.045 | 0.591+0.027
Am-IC 0.250+0.030 | 0.320+0.051 | 0.210+0.038 | 0.190+0.047 | 0.175+0.014 | 0.340+0.045 | 0.409+0.027
TfA 0.170£0.026 | 0.200£0.044 | 0.210£0.038 | 0.310£0.055 | 0.186£0.014 | 0.630+0.046 | 0.336+0.026
TtB 0.030+0.012 | 0.040£0.021 | 0.050£0.021 | 0.007£0.010 | 0.007£0.003 | 0.000£0.000 | 0.006+0.004
TfDl 0.150+0.025 | 0.310+0.050 | 0.320+0.044 | 0.290+0.054 | 0.497+0.019 | 0.130+0.032 | 0.430+0.027
Tsz 0.130+0.024 | 0.200+0.044 | 0.270+0.042 | 0.280+0.054 | 0.215+0.015 | 0.240+0.040 | 0.146+0.019
TfE 0.450+0.035 | 0.180£0.042 | 0.090£0.027 | 0.113£0.038 | 0.095+0.011 | 0.000£0.000 | 0.082+0.015
TfF 0.070£0.018 | 0.070£0.028 | 0.060£0.022 | 0.000£0.000 | 0.000£0.000 | 0.000£0.000 | 0.000+0.000

21




C. OZBEYAZ, M. A. YILDIZ, H. CAMDEVIREN

Tablo 3. Populasyonlarda hesaplanan ortalama heterozigotluk degerleri.

Polimorfik GAK DAK Boz YK Esmer Jersey Holstayn
Lokuslar (n=101) (n=42) (n=56) (n=35) (n=365) (n=56) (n=165)
hHb = ShHD) | 45120.021° | 0.11420.0459 | 0.097+0.0389 | 0.11420.0509 | 0.365£0.016° | 0.499+0.009* | 0.012+0.008°
hpa + S(hpa) 0.493+0.010% | 0.425:0.040* | 0.439+0.0322 | 0.380+0.052P | 0.215£0.018° | 0.271£0.047° | 0.13420.0244
BAmT£ShAmD | () 377003020 | 0.440+0.0302 | 0.33520.045¢ | 0.31220.502° | 0.289+0.018¢ | 0.453+0.293% | 0.485+0.010%
hrf £ ST 0.727£0.022° | 0.79420.010® | 0.77320.017%° | 0.73920.015° | 0.664+0.012¢ | 0.533+0.0499 | 0.67620.013°

Ortalama 0.51240.076% | 0.443+0.139% | 0.41120.140% | 0.38620.130% | 0.383+0.099% | 0.439+0.058% | 0.327+0.154%
Heterozigotluk
(=S ()

Ayni satirda farkli harfle gosterilen heterozigotluk degerleri arasindaki farkliliklar 6nemlidir (p < 0.05).

Genel olarak, tiim populasyonlarda Tf®

ve Tf  allellerinin frekanslari diisiik
bulunmustur. DAK, Boz, Esmer ve Holstayn
populasyonlarinda TfDl, YK ve Jersey

wrklarinda TfA, GAK siiriisinde ise Tf°
allelinin frekansi yiiksek bulunmustur. Hb©

alleli yalnizca Boz 1rkta tespit edilmistir.
Ortalama Heterozigotluk

Irklara  gore  beklenen  ortalama

heterozigotluk degerleri standart hatalariyla

birlikte Tablo 3’te verilmistir.

Tablo 3’te goriildiigii gibi her bir lokusta

(hj) gbzlenen ortalama heterozigotluk degerleri

arasinda Onemli farkliliklar bulunmaktadir.
Hemoglobin lokusunda tahmin edilen ortalama
heterozigotluk degeri Holstayn 1rkinda en
diisiik (0.012+0.008), Jersey populasyonunda
ise en yiksek (0.499+0.009) bulunmustur.
Hemoglobin lokusunda DAK, Boz ve YK
populasyonlarinda tespit edilen heterozigotluk
arasindaki  farkliliklar

bulunmamustir.

degerleri onemli

Postalbiimin sistemi bakimindan GAK,
DAK ve Boz irklarda
heterozigotluklar yiiksektir. Bu lokusta YK ve

tespit  edilen

Jersey 1rklar1 aym1 oranda heterozigotluga
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sahip iken, Holstayn wrkinda en diisiik
heterozigotluk (0.134 + 0.024) degeri
hesaplanmistir.

Amilaz-I enziminde GAK, DAK, Jersey
ve Holstayn populasyonlarinda yiiksek ve ayni
oranda, Boz, YK ve Esmer siiriillerinde ise

diisiik heterozigotluklar hesaplanmistir.

Transferrin proteini bakimindan tahmin

edilen heterozigotluk tiim 1wklarda diger
lokuslara oranla daha yiiksek bulunmustur. Bu
lokusta en diisiik (0.533 + 0.049) varyasyon
Jersey 1irkinda tespit edilmistir. Esmer ve
Holstayn irklarinda hesaplanan heterozigotluk

degerleri arasinda farklilik bulunmamustir.

Populasyonlarin  karsilastirilmalarinda
her  bir

heterozigotluklardan (hj) faydalanmak yerine,

lokusta  hesaplanan  ortalama

calistlan tiim lokuslar1 dikkate alan ve

ornekleme hatasindan etkilenmeyen
populasyonlarin ortalama heterozigotlugundan
() yararlanmak daha dogru bulunmaktadir.
Bu baglamda arastirilan irklarda tahmin edilen
ortalama heterozigotluk degerleri 0.327+0.154
ile 0.512+0.076 arasinda bulunmustur. Yapilan

istatistik analiz sonucunda populasyonlarin
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ortalama heterozigotluk degerleri arasinda

herhangi bir farklilik bulunmamustir.
Akrabali Yetistirme Katsayilari

Irklara gore her bir lokusta hesaplanan
akrabali yetigtirme katsayilar1 arasinda énemli

farkliliklar tespit edilmistir (Tablo 4).

Hemoglobin lokusu bakimindan GAK,
Boz ve Holstayn siiriilerinde tespit edilen
akrabali

Onemli bulunmustur.

yetistirme katsayilar1 pozitif ve

Postalbiimin sisteminde yalnizca YK
siiriisiinde hesaplanan 0.50 degeri Onemli
bulunurken (p < 0.01), diger populasyonlarda
akrabali

istatistik olarak onemli bulunmamustir.

hesaplanan yetistirme katsayilari

Amilaz-I enziminde, kiiltir irklar1 ile
DAK 1wrkinda bulunan akrabali yetistirme

katsayilar1 6nemlidir.

Tf sistemi bakimindan -0.12 ile 0.08
arasinda tahmin edilen akrabali yetistirme
katsayilari yapilan khi-kare testi sonucunda

onemli bulunmamustir.

Genetik Uzakhklar ve Kiimeleme

Analizi

Irklar

uzaklik degerlerine ait matris Tablo 5’de

arasinda hesaplanan genetik
verilmistir. Genetik uzaklik degerleri yerli
0.006 ile  0.090
degismektedir. En diisilk genetik uzaklik
degeri YK-Boz 1rk arasinda (0.006), en yiiksek
ise YK ie GAK (0.090)

hesaplanmigtir. GAK hem diger yerli irklara

wrklarda arasinda

arasinda

hem de kiiltiir irklarina en uzak genetik yapiya
sahip populasyondur. Bununla beraber GAK
irkinin yerli 1irklara olan benzerligi, kiiltiir
irklarina olan benzerliginden daha yiiksektir.
Bu wrkin yerli irklara olan genetik uzaklig
0.073-0.090
irklarina olan genetik uzakligi 0.108-0.156

arasinda  degisirken,  kiiltiir

arasinda tespit edilmistir.

Kiiltir 1rklar1 arasindaki
genetik uzaklik degerleri 0.032-0.170 arasinda
degismektedir. Buna gore en diisiik genetik
uzaklik degeri DAK-Holstayn arasinda (0.032)

hesaplanirken, en yiiksek deger (0.170) GAK-

Yerli ve

Holstayn arasindadir.

Tablo 4. Her bir lokustaki gézlenen (Hq) ve beklenen (He) heterozigotluk oranlari, akrabali yetistirme

katsayilari(Fj).
Polimorfik GAK DAK Boz YK Esmer Jersey Holstayn
Lokuslar (n=101) (n=42) (n=56) (n=35) (n=365) (n=56) (n=165)
Hemoglobin (Hb) Ho 0.36 0.12 0.05 0.11 0.34 0.41 0.00
He 0.45 0.11 0.10 0.11 0.36 0.50 0.01
Fi 0.20% -0.09 0.50%* 0.00 0.06 0.18 1.00%*
Postalbiimin (Pa) Ho 0.43 0.31 0.39 0.19 0.22 0.29 0.13
He 0.49 0.42 0.44 0.38 0.21 0.27 0.14
Fi 0.12 0.26 0.11 0.50%* -0.05 -0.07 0.07
Amilaz (Am-T) Ho 0.31 0.18 0.25 0.26 0.24 0.32 0.33
He 0.38 0.44 0.33 0.31 0.29 0.45 0.48
Fi 0.18 0.59%* 0.24 0.16 0.17%* 0.29% 0.31%%
Transferrin (Tf) Ho 0.69 0.74 0.86 0.67 0.64 0.55 0.62
He 0.72 0.79 0.77 0.73 0.66 0.53 0.67
Fi 0.04 0.06 -0.12 0.08 0.03 -0.04 0.07

*p<005; * p<00l
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Tablo 5. Irklar arasindaki genetik uzaklik degerleri.

C. OZBEYAZ, M. A. YILDIZ, H. CAMDEVIREN

GAK DAK Boz YK Esmer Jersey
DAK 0.073
Boz 0.088 0.008
YK 0.090 0.013 0.006
Esmer 0.108 0.046 0.041 0.033
Jersey 0.156 0.143 0.149 0.112 0.108
Holstayn 0.170 0.032 0.049 0.039 0.050 0.128
Genetik  uzaklik  degerleri  kiiltiir UPGMA dendogrami Sekil 1’de verilmistir.

irklarindan Esmer-Holstayn arasinda 0.050,
Esmer-Jersey arasinda 0.108 , Jersey ile
Holstayn arasinda ise 0.128 olarak tespit

edilmistir.

Jersey populasyonu hem yerli irklara
hem de diger kiiltiir irklarina en uzak genetik
yapiya sahip olmakla birlikte, genel olarak bu

wkin kiiltiir irklarina olan genetik benzerligi

yerli irklara oranla daha fazladir.

Genetik uzaklik degerleri ne iligkin

matristen (Tablo 5) yararlanilarak ¢izilen

0.125 0.100

0.075

Cizilen UPGMA dendograminda 3 ana
sinifin olustugu goriilmektedir. GAK ile Jersey
birbirine uzak iki ana

kiimeyi olustur-

mustur.

Belirtilen bu iki ana kiimenin arasinda
bulunan iiciinci ana simf kendi iginde alt
gruplardan meydana gelmistir. Bu ana grupta
DAK, YK ve Boz yerli wklarinin aynmi alt
kiimeyi olusturduklar1 ve daha sonra sirasiyla
Esmer ve Holstayn irklari ile birlestikleri

goriilmektedir.

0.050 0.025

Sekil 1. Irklar arasindaki iligkileri gosteren UPGMA dendogrami.
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TARTISMA
Gen Frekanslari

Hemoglobin lokusu %95 kriterine gore
Boz ve Holstayn 1rklarinda monomorfik, diger

populasyonlarda ise polimorfik yapidadir.

Hemoglobin lokusu bakimindan Hb*
allel frekansinin yiiksek bulunmasi Tiirkiye’de
yapilan diger aragtirmalarla (7, 10, 21, 30)
paralellik gostermektedir. HbC alleli yalnizca
Boz irkta tespit edilmistir. Buna gore, Boz
irkin tanimlanmasinda ve diger sigir irklariyla
yapilacak karsilastirmalarda HbC allelinin
genetik marker olarak  kullanilabilecegi

sOylenebilir.

Postalbiimin ve amilaz-I lokuslarinda
populasyonlarin  genel olarak tam  bir
polimorfizm gosterdigi ve sigir irklarinin
karsilastirilmalarinda bu lokuslardan da etkin

bir sekilde yararlanilabilecegi ifade edilebilir.

Transferrin ~ sistemi  tim  1rklarda
polimorfik bulunmustur. GAK, DAK ve Boz
yerli sigir irklarinda TfA, TfB, TfDl, Tsz, T
ve Tf allelleri tespit edilirken, YK, Esmer ve
Holstaynlarda T alleli disindaki alleller
bulunmustur. Esmer ve Holstayn siiriilerinde
Tf® allelinin mevcudiyeti bu irklara yerli
irklardan gen aktariminin olabilecegini akla

getirmektedir.

Jersey sigir irkinda ise T® , Tf® ve T
allellerinin bulunmayisi bu 1rkin diger irklarla
karsilastirilmalarinda kullanilabilecek

markerler olabilir.

Ortalama Heterozigotluk

Hemoglobin lokusunda gozlenen
heterozigotluk degerleri genel olarak (GAK,
Jersey ve Esmer wklart disinda) diger
lokuslarda tespit edilen heterozigotluklardan
daha  diisiiktiir. Bu durum Ornekleme
hatasindan  kaynaklanabilecegi  gibi Hb™
allelinin calisilan populasyonlarda selektif bir

avantaja sahip olmasi ile de agiklanabilir.

Postalbiimin lokusunda yerli irklarda
tespit edilen heterozigotluk, kiiltiir irklarina
oranla yiiksektir. Bu yerli irklarin Pa lokusu
bakimindan kiiltir wklarina oranla daha

heterojen yapida olmalariyla agiklanabilir.

Amilaz-I enzimi bakimindan hesaplanan
ortalama heterozigotluklar temelinde yerli ve
kiiltiir irk1 populasyonlar1 birbirinden ayirmak

pek olasi degildir.

Transferrin  sisteminde tespit edilen
heterozigotluk tiim 1irklarda diger lokuslara
oranla oldukca yiiksek bulunmustur. Bu,
Hindistan’da yetistirilen Holstayn, Jersey ve
Isvicre Esmer’i populasyonlarinda bildirilen
(16) ve Tf lokusundaki varyasyonun Hb
lokusundan fazla oldugu yoniindeki sonugla da
desteklenmektedir. Bunun sebebi olarak Tf
sisteminde tespit edilen allel sayisinin diger
lokuslardaki allel sayisindan fazla olmasi ve
buna bagli olarak ta mevcut genetik
varyasyonun ortaya ¢ikarilma olasiliginin
yiiksek olmasi gosterilebilir. Yerli 1rklarda
tespit edilen heterozigotluk kiiltiir irklarinda

bulunan heterozigotluktan yiiksektir.
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Populasyonlardaki genetik varyasyonun
en iyi tahmini olarak hesaplanan ve drnekleme
hatasindan etkilenmeyen ortalama
heterozigotluk degerleri oldukg¢a yiiksek olup,
0.327+0.154 (Holstayn) ile 0.512+0.076

(GAK) arasinda tespit edilmistir.

Holstayn
edilen ortalama heterozigotluk (0.327+0.154)
degeri, Hindistan’daki (16) Holstayn X

Haryana melezlerinde bildirilen 0.38 degeri ile

populasyonlarinda  tespit

Kiiba’da  (9)  yetistirilen  Holstaynlarda
hesaplanan  0.4212+0.1903  degerlerinden
kiiciikk bulunurken, Bulgaristan’ daki (14)
Holstayn
heterozigotluk  (0.0002-0.2622) degerinden
biiytiktiir.

stiriilerinde hesaplanan

Jersey wrkinda hesaplanan 0.439+0.058
degeri, Hindistan’daki (16) Jersey X Haryana
melezleri i¢in bildirilen 0.43 degerleri

paralellik gostermektedir.

Esmer siiriistinde bulunan ortalama
heterozigotluk (0.383+0.099), Hindistan’daki
(16) Isvigre Esmeri X Haryana melezlerinde

tahmin edilen degerle (0.38) aynidir.

Hesaplanan ortalama heterozigotluk
degerleri arasindaki farkliliklarin istatistik
olarak 6nemli bulunmamasi, populasyonlarin
ortalama heterozigotluk degerlerine gore

karsilastirilmasini sinirlamustir.

Calisilan  populasyonlarda  ortalama
heterozigotluk degerlerinin yiiksek olmasinin
muhtemel nedenleri arasinda; polimorfik
yapida olan az sayida biyokimyasal sistemin

calisilmas1 ve her bir populasyonun farkli
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bolgelerde degisik yetistirme sistemlerine tabi

tutulan bireylerden olugmasi gosterilebilir.
Akrabal Yetistirme Katsayilari

Teorik populasyon genetigi prensipleri
ne gore; akrabali yetisme, ¢iftlesip dol veren
bireylerin miisterek cedden gelme, yani akraba
olma halini ifade eden bir terimdir. Miisterek
cedden gelme iki fert arasindaki akrabaligin
Oonemi, bunlarin miisterek atadaki bir genin
kopyelerini tasiyor olabilmeleridir. Boylece
akraba iki bireyin ciftlestirilmesiyle meydana
gelmis bir birey, belirli bir lokusta Onceki
generasyondaki ebeveyninin miisterek atasinda
bulunan bir genin replikasyonuyla meydana
gelen kopyelerine sahip olabilir (boyle bir fert
s6z konusu lokusta homozigottur). Ancak bir
genin Ozdesi mutasyonla da meydana gelmis
olabilir ve genlerin bu tip Ozdesligi
fonksiyonel 6zdeslik olarak tanimlanmaktadir.
Akrabali yetistirme ile konu edilen 6zdeslik
fonksiyonel 6zdeslik olmayip, genlerin orijini
(mensei)  bakimindan  meydana  gelen
ozdesliktir. Onceki bir generasyonda tek bir
genin replikasyonuyla ortaya c¢ikmis iki gen,
miisterek cedden dolay1 6zdes (identical by
descent) olarak isimlendirilirler. Ozdes
olmayan iki gen, miisterek ced bakimindan
bagimsizdir. Buna gore akrabali yetistirme
katsayis1 (F), bir bireyin ele alinan rasgele bir
lokusunda bulunan iki allelinin miisterek
cedden dolay1 6zdes olma ihtimalini ifade
etmektedir. Akrabali yetistirme katsayisi (yada
miisterek cedden dolay1 6zdeslik) aym1 ya da
farkli bireylerdeki iki veya daha fazla allel gen
icinde kullanilmaktadir (12).
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Akrabali yetistirme katsayilarinin (F;)
pozitif bulunmast homozigotlarin fitnessinin
yiiksek olmasiyla, F; degerlerinin negatif
olmasi ise heterozigotlarin fitnessinin yiiksek
olmasiyla ifade edilmektedir. F, degerinin 1
olmasi o populasyondaki tiim bireylerin
homozigot genotiplerde  bulunmasi ile
aciklanirken, F, degerinin sifir (0) olmasi
durumunda populasyonun o lokus bakimindan

Hardy-Weinberg dengesinde oldugu kabul
edilir (19).

Buna gore populasyonlardaki homozigot
lagsma oraninin diisiik oldugu ifade edilebilir

Bu diisiince populasyonlara ait ortalama

heterozigotluk (0.3274£0.154-0.512+0.076)
degerlerinin  yiikksek bulunmasi ile de
desteklenmektedir.

Genetik Uzakliklar ve Kiimeleme

Analizi

Genetik uzaklik degerleri calisilan
populasyonlarda 0.006 ile 0.170 arasinda
degismekte olup, bu sonucun Avrupa sigir
wrklarindaki (1) degerler (0.011-0.309) ile

benzer oldugu goriilmektedir

Yerli wrklar arasindaki genetik uzaklik
degerleri 0.006 ile 0.090 arasinda genis bir
aralikta yer almakta olup, bu degerlerin Giiney
Afrika’daki (15) yerli wrklar igin bildirilen
0.052 degeriyle uyum icinde oldugu ifade
edilebilir.

Genetik uzaklik degerleri bakimindan
DAK, YK ve Boz yerli irklariin birbirlerine
genetik benzerlikleri yiiksek bulunmustur.
Dolayisiyla bu irklarin yakin akraba olabilme
ihtimalleri ytiksektir. Bu irklarin GAK 1rki ile

0.073-0.090
arasindadir. GAK populasyonu, hem diger

olan  genetik  uzakliklar
yerli irklara hem de kiiltiir irklarina en uzak
genetik yapiya sahip populasyondur. Bu
farklilik, GAK 1wrkinin diger yerli irklarimizin
koken aldig: diisiiniilen yabani formlar yerine,
Damascus yabani sigir irkindan koken almasi
(2) ile aciklanabilecegi gibi s6z konusu
irklarda  farkli  yetistirme  sistemlerinin

uygulanmig olmasindan da kaynaklanabilir.

Yerli ve kiiltiir irklar1 arasinda 0.032-
0.170 olarak tespit edilen genetik uzaklik
degerleri , Giiney Afrika’daki (15) yerli ve
kiiltiir 1rklar1 icin bildirilen 0.065 degeriyle

uyum halindedir.

Jersey 1rki ile GAK birbirine en uzak
olan iki populasyondur. Jersey irki ile diger
tiim 1rklar arasindaki genetik uzakliklarin fazla
olmasi bu irkin kendine 6zgii genetik yapiya

sahip olmasi ile aciklanabilir.

Holstayn ile yerli sigirlar arasindaki
genetik uzakliklar 0.032-0.170 olarak tespit
edilmistir. Elde edilen bu sonu¢ Holstayn ile
yerli irklar arasinda Macaristan’da (4) 0.109 —
0.339 ve Rusya’da (18) 0.130 — 0. 234 olarak

bildirilen degerlerle paralellik gostermektedir

Kiltir 1irklar1 arasinda tespit edilen
0.050-0.128  arasindaki  genetik  uzaklik
degerleri Giiney Afrika’da (15) kiiltiir
irklarinda  tespit edilen 0.060 degerinden
biiytiktiir.

Kiimeleme analizi sonucu ¢izilen
dendogramda YK, Boz ve DAK 1rklarinin ayni
kimede ve benzer genetik yapilarda

bulunmalari bu ii¢ irkin ayni yabani orijinden
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koken almasindan veya kendi aralarinda
melezlemelerin  yapilma olasiligindan ileri
gelebilir. Bu ii¢c irkin olusturdugu kiimenin
once Esmer sonra Holstayn ile birlesmesi bu
irklarin Orta, Giiney ve Dogu Avrupa sigir
irklari ile akraba olabilecekleri (2) diisiincesini

de akla getirmektedir.

Klasik siniflandirmalarda Holstayn ve
Boz step wklarimin Bos Taurus primigenius alt
sinifinda, Esmer, Jersey ve Anadolu’nun diger
tiim yerli wrklarinin da Bos Taurus brachyceros
grubunda yer aldigi  bildirilmektedir (25).
Ancak bu calismada, mevcut irklarin bu
siniflandirmaya uygun kiimeler olusturmadigi
goriilmektedir. Ornegin, Jersey ve GAK 1rklart
tek baslarina bagimsiz birer kiime olusturmak-
tadir. Bu durum iki rkin ¢alisilan sistemler
bakimindan genetik yapilariin ¢ok farkli
oldugu anlammna gelmektedir. Jersey’in
yetistirildigi yer itibariyle izole olmasi ve
melez bir irk olmamasi bu sonucu meydana
getirmis  olabilir. Ayrica, GAK 1rkinin
Damascus alt grubundan orijin (2) aldiginin
kabul edilmesi ve Domascus’larin zebularin
modern  temsilcileri  oldugu  kanaatinin
bulunmas: nedeniyle GAK’in diger yerli ve
kiiltiir wklarindan uzak genetik yapida olmasi

dogaldir.

Esmer ve Holstayn siiriilerinin ayni
kiimede yer almast Almanya’da yetistirilen
Holstayn ve Esmer siiriilerinde yapilan

calismalarla (17,19) desteklenmektedir.

Jersey populasyonunun Esmer-Holstayn
irklarinin - bulundugu ana kiimeden farkli bir

ana sinifta bulunmasi Almanya’da yetistirilen
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stiriilerde yapilan c¢alismalardan (17,19)
farklilik gostermektedir.

Elde edilen sonuglara gore; polimorfik
biyokimyasal sistemler kullanilarak sigir
populasyonlarinin karsilagtirilmasinda ortala-
ma heterozigotluk degerlerinden, 1irklarin
siiflandirilmasinda ise kiimeleme analizinden
etkin bir sekilde

goriilmektedir. Bu amagla ¢ok sayida

yararlanilabilecegi

polimorfik lokus iizerinde ¢alisilmasi ve 6rnek
genisliginin tiim 1rki temsil edebilecek sekilde
miimkiin oldugunca fazla tutulmas: yapilacak

arastirmalarin niteligini artiracaktir.
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