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ÖZET 

 

KIL, HONAMLI, KABAKULAK VE NORDUZ KEÇĠLERĠNDE MAJÖR  

DOKU UYGUNLUK KOMPLEKSĠ (MHC) ĠLE ĠLĠġKĠLĠ LOKUSLAR 

KULLANILARAK GENETĠK ÇEġĠTLĠLĠĞĠN BELĠRLENMESĠ 

 

Mehmet ASLAN 

 

Yüksek Lisans Tezi, Zootekni Anabilim Dalı 

DanıĢman: Dr. Öğr. Üyesi Taki KARSLI 

Temmuz 2019; 54 Sayfa 

 

Majör Doku Uygunluk Kompleksi (MHC) omurgalılarda doğal ve kazanılmıĢ 

bağıĢıklık sisteminde önemli rol oynar. Bu çalıĢmada Türkiye‟de yetiĢtiriciliği yapılan 

Kıl (KIL), Honamlı (HNM), Kabakulak (KBK) ve Norduz (NRD)  keçilerinde 

tüberküloza direnç, ısıya tolerans ve genetik çeĢitlilik MHC‟ne bağlı lokuslar 

kullanılarak değerlendirilmiĢtir. Ayrıca MHC‟ne bağlı lokuslar kullanılarak keçi 

populasyonları arasındaki filogenetik iliĢki incelenmiĢtir. Tüberküloza direnç ve ısıya 

tolerans ile iliĢkili MHC sınıf II DRB bölgesi üzerindeki polimorfizmlerin belirlenmesi 

için PCR-RFLP yöntemi kullanılmıĢtır. Genetik çeĢitliliğin belirlenmesinde MHC geni 

üzerindeki beĢ farklı Mikrosatellit lokus kullanılmıĢtır. 

PCR-RFLP analizleri sonuçlarına göre Türkiye‟de yetiĢtirilen KIL, HNM, KBK 

ve NRD keçilerinde MHC sınıf II DRB geni üzerinde Tüberküloza direnç (genotip pp - 

PstI ve genotip Tt - TaqI) ve ısıya tolerans ile iliĢkili (genotip AA - BsaHI) genotipler 

değiĢen frekanslarda belirlenmiĢtir. Ancak çalıĢılan keçilerde ısıya tolerans ile iliĢkili 

GG, GC ve CC (AluI) genotipleri tespit edilememiĢtir. ÇalıĢmada elde edilen sonuçlar, 

KIL, HNM, KBK ve NRD keçilerinde MHC sınıf II DRB geni üzerindeki PstI ve TaqI 

polimorfizmlerinin tüberküloz için Marker Destekli Seleksiyon (MAS) çalıĢmalarında 

kullanılabileceğini göstermektedir. Isıya tolerans için ise BsaHI polimorfizminin 

kullanılabileceği ancak AluI polimorfizminin MAS çalıĢmaları için uygun olmadığı 

anlaĢılmaktadır. 

Tüm mikrosatellit lokusların polimorfik bulunduğu çalıĢmada, ortalama allel 

sayısı 8.20 (NRD) ile 8.80 (KIL ve KBK) aralığında, ortalama gözlenen heterozigotluk 

0.68 (NRD) ile 0.80 (KBK) aralığında ve akrabalı yetiĢtirme katsayısı -0.017 (KBK) ile 

0.13 (HNM) aralığında değiĢmiĢtir. Moleküler varyans analizi (AMOVA) toplam 

genetik varyasyonun % 8.62'sinin populasyonlar arasındaki farklılıklardan 

kaynaklandığını göstermiĢtir. Keçi populasyonları arasında genetik farklılaĢma (ikiĢerli 

FST katsayıları) 0.01 ( KIL-KBK ve HNM-KBK arasında) ile 0.19 (HNM-NRD ve 

NRD-KBK arasında) değiĢmiĢtir. Filogenetik analizlere göre çalıĢılan populasyonların 

(UPGMA dendogramı, FCA ve Structure analizi) iki grupta kümelendiği 

gözlemlenmiĢtir. KIL, HNM ve KBK birinci grupta yer alırken, ikinci grup NRD 

keçilerinden oluĢmuĢtur. 
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Sonuç olarak Türkiye'de yetiĢtiriciliği yapılan KIL, HNM, KBK ve NRD 

keçilerinde MHC‟ne bağlı lokuslarda yüksek genetik çeĢitlilik ve düĢük akrabalık tespit 

edilmiĢtir. Ayrıca KIL, KBK ve HNM keçilerinde ilgili lokuslar için genetik farklılık 

belirlenememiĢtir. Bu çalıĢmada elde edilen bulgular KIL, HNM, KBK ve NRD 

keçilerinde adaptif bağıĢıklık özellikleri üzerine ileride yapılması muhtemel ıslah 

çalıĢmaları için büyük potansiyel olduğunu göstermektedir. 

ANAHTAR KELĠMELER: Genetik ÇeĢitlilik, Keçi, Majör Doku Uygunluk 

Kompleksi, Mikrosatellit, PCR-RFLP 

JÜRĠ: Dr. Öğr. Üyesi Taki KARSLI 

Doç. Dr. Hasan MEYDAN 

Doç. Dr. Onur YILMAZ 
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ABSTRACT 

 

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY IN HAIR, HONAMLI, 

KABAKULAK AND NORDUZ GOATS USING LOCI ASSOCIATED WITH 

MAJOR HISTOCOMPATIBILITY COMPLEX (MHC) 

 

Mehmet ASLAN 

 

MSc Thesis in Animal Science 

Supervisor: Assist. Prof. Dr. Taki KARSLI 

July 2019; 54 pages 

 

The Мajor Histocompatibility Complex (MHC) plays an important role in innate 

and adaptive immune systems in vertebrates. In this master thesis, the resistance to 

tuberculosis, the tolerance to heat and genetic diversity in Hair, Honamlı, Kabakulak 

and Norduz goats raised in Turkey were evaluated using MHC-linked loci. The 

phylogenetic relation was also investigated between goat populations using MHC-

linked loci. PCR-RFLP method was used for the determination of polymorphisms on 

MHC class II DRB region related to resistance to tuberculosis and tolerance to heat. 

Five different microsatellite loci on the MHC gene were used to determine the genetic 

diversity. 

According to results of PCR-RFLP analysis in the KIL, HNM, KBK and NRD 

goats reared in Turkey, the genotypes were determined with ranging frequencies on 

MHC class II DRB gene associated with resistance to tuberculosis (genotype pp - PstI 

and AluI genotype Tt - TaqI) and heat tolerance (genotype AA - BsaHI). However, GG, 

GC and CC (AluI) genotypes associated with heat tolerance could not be determined. 

The obtained results from this study indicate that PstI and TaqI polymorphisms on 

MHC class II DRB gene in the KIL, HNM, KBK and NRD goats may be used in 

Marker Assisted Selection (MAS) studies for Tuberculosis. It was concluded that BsaHI 

polymorphism may be used for heat tolerance but AluI polymorphism are not suitable 

for MAS studies. 

In the study, all microsatellite loci were found as polymorphic. The mean 

number of alleles ranged from 8.20 (NRD) to 8.80 (KIL and KBK),  mean observed 

heterozygosity values varied from 0.68 (NRD) to 0.80 (KBK) and inbreeding 

coefficient (FIS) ranged from -0.017 (KBK) to 0.13 (HNM). Analyses of Molecular 

Variance (AMOVA) indicated that 8.62 % of the total genetic variation was due to 

differences between populations. Genetic differentiation between goat populations 

(pairwise FST coefficients) ranged from 0.01 (between KIL-KBK and HNM-KBK) to 

0.19 (between HNM-NRD and NRD-KBK). According to phylogenetic analysis 

(UPGMA dendogram, FCA and Structure analysis) goat populations were clustered in 
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two groups. KIL, HNM and KBK were in the first group while second group consist of 

NRD goats. 

As a result, high genetic diversity and low inbreeding were determined for 

MHC-linked loci in KIL, HNM, KBK and NRD goats reared in Turkey. Also, genetic 

difference could not be determined in KIL, HNM and KBK goats for related loci. The 

finding obtained from this study show that there is great potential for possible breeding 

studies for adaptive traits in KIL, HNM, KBK and NRD goats in future. 

KEYWORDS: Genetic Diversity, Goat, Majör Histocompatibility Complex, 

Microsatelite, PCR-RFLP 

COMMITTEE: Assist. Prof. Dr. Taki KARSLI 

 Assoc. Prof. Dr. Hasan MEYDAN 

        Assoc. Prof. Dr. Onur YILMAZ 
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       ÖNSÖZ 

 

 Her geçen gün artan dünya nüfusuna paralel olarak artıĢ gösteren hayvansal ürün 

talebinin karĢılanması için çiftlik hayvanı türlerinde ekonomik önemi olan özellikler için 

yapılan yoğun ıslah çalıĢmaları devam etmektedir. Günümüzde yapılan klasik ıslah 

çalıĢmalarına ek olarak Genomik Seleksiyon (GS) ve Marker Destekli Seleksiyon 

(MAS) çalıĢmalarından da yararlanılmaktadır. Çiftlik hayvanlarında ekonomik önemi 

olan özellikler (et, süt, döl verimi vb.), çeĢitli hastalıklara (mastitis, tüberküloz vb.) 

direnç ya da duyarlılık ve termo- fizyolojik özellikler (ısıya tolerans)  ile iliĢkili çok 

sayıda aday gen belirlenmiĢtir. Bu aday genler tek baĢlarına ya da birkaçı birlikte 

MAS‟da kullanılabilir. Bu bağlamda bu tez çalıĢması ile Kıl, Honamlı, Kabakulak ve 

Norduz keçilerinde genetik çeĢitliliğin MHC ile iliĢkili lokuslar kullanılarak 

değerlendirilmesi ve mevcut literatür eĢliğinde Türkiye‟de ve dünyada yetiĢtirilen diğer 

keçi ırkları ile karĢılaĢtırılmıĢ ve ayrıca tüberküloz hastalığına direnç ya da duyarlılık ve 

ısıya tolerans ile iliĢkili olduğu daha önce değiĢik çalıĢmalarda bildirilen genotiplerin 

varlığını araĢtırarak ileride yapılması muhtemel Marker Destekli Seleksiyon (MAS) 

çalıĢmaları için önemli bir bilgi birikimi ortaya çıkmıĢtır. Ayrıca çalıĢmada ülkemizde 

yetiĢtiriciliği yapılan Kıl, Honamlı, Kabakulak ve Norduz keçileri arasındaki filogenetik 

iliĢki MHC ile bağlantılı lokuslar kullanılarak test edilmiĢtir. 

 Bu konuda bana çalıĢma fırsatı sunan ve tezin her aĢamasında yardımı olan 

danıĢman hocam sayın Dr. Öğr. Üyesi Taki KARSLI‟ya sonsuz teĢekkür ederim. 

 Laboratuvar olanaklarımızın yetersiz kaldığı durumlarda laboratuar olanaklarını 

kullanımına izin veren Akdeniz Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü 

öğretim üyesi sayın Prof. Dr. Bülent UZUN ve Akdeniz Üniversitesi Ziraat Fakültesi 

Tarımsal Biyoteknoloji Bölümü öğretim üyesi Prof. Dr. Kemal KARABAĞ‟ a teĢekkür 

ederim. 

Her zaman yanımda olan beni bugünlere getiren desteklerini ve inaçlarını 

esirgemeyen aile fertlerimden annem Havvali ASLAN, babam Erdal ASLAN ve 
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1. GĠRĠġ 

Ġlk evcilleĢtirilen türler arasında bulunan keçi (Capra hircus) evcilleĢtirildiği 

tarihten bu yana insanlar için önemli bir çiftlik hayvanı olmuĢtur. Keçiler özellikle az 

geliĢmiĢ ve geliĢmekte olan ülkeler için önemli bir çiftlik hayvanı türüdür (DaĢkıran vd. 

2004, Canon vd. 2006, Abdel Aziz 2010). Keçi türünün hayvansal üretim değerine 

yaptığı katkı diğer ruminantlara göre düĢük olmakla birlikte, özellikle tarım arazilerinin 

kısıtlı olduğu dağlık ve engebeli arazilerde yetiĢtirebilmesi, elveriĢsiz bakım ve besleme 

koĢullarına karĢı daha dayanıklı olması nedeniyle hayvansal üretimde önemli bir yeri 

vardır (DaĢkıran vd. 2004, ġimĢek ve Bayraktar 2006, DemirbaĢ vd. 2009). Keçi 

yetiĢtiriciliği bazı istisnalar dıĢında çoğunlukla bitkisel üretime uygun olmayan 

alanlarda küçük aile iĢletmeleri tarafından yapılmaktadır. Keçi yetiĢtiriciliği kırsal 

alanlarda önemli bir istihdam dalı olması bakımından ülke ekonomileri açısından 

oldukça önemlidir (Canon vd. 2006; DemirbaĢ vd. 2009). 

Türkiye yerli keçi ırkları baĢlıca Ankara, Kıl, Kilis, Honamlı ve Norduz 

keçilerinden oluĢmaktadır. Kilis keçileri, Kıl keçileri ile Suriye kökenli Halep keçisinin 

melezlenmesi ile elde edilmiĢ olup, Güneydoğu Anadolu bölgesinde ve özellikle 

Suriye'nin sınır komĢuları olan ġanlıurfa, Gaziantep, Kilis ve Hatay illerinde yaygın 

olarak yetiĢtirilmektedir (Ġriadam 2004, Alizadehasl ve Ünal 2011). Adını Van ili 

Gürpınar ilçesi Norduz vadisinden alan Norduz keçisi; Siirt, Bitlis, MuĢ, Bingöl illeri ile 

Van‟ın bazı ilçelerinde ve bu ilçelerin Ġran‟a sınır köylerinde yetiĢtirilmektedir (Kırk vd. 

2004). Honamlı keçileri ise Akdeniz bölgesinde Antalya, Burdur, Isparta ve Konya 

illerinde yörüklerin yoğun olarak yaĢadığı bölgelerde yetiĢtirilmektedir (Erduran ve 

KırbaĢ 2010). 

Türkiye‟de yetiĢtiriciliği en fazla yapılan keçi ırkı olan Kıl keçilerinin, cüsse, döl 

ve süt verimi bakımından birbirinden oldukça farklılaĢan Çandır, Kabakulak, Pavga gibi 

alt grupları olduğu belirtilmektedir. Bunlar içerisinde Kabakulak genotipinin 

yetiĢtirilme alanı Antalya ili Elmalı ve KaĢ ilçelerini de kapsayacak Ģeklide Muğla ilinin 

Fethiye ilçesine kadar uzanmaktadır. Yakın bir tarihe kadar Honamlı ırkı da bu alt 

gruplardan biri olarak kabul edilmekteyken yakın zaman önce ayrı bir ırk olarak tescili 

yapılmıĢtır. Yukarıda belirtilen Çandır, Kabakulak, Pavga alt gruplar (tipler) hakkında 

literatürde ciddi bir bilgiye rastlanmamıĢtır.  

TÜĠK‟in 2018 yılı verilerine göre, Türkiye‟de keçi varlığı 11.000.000 baĢ 

civarında olup bunun yaklaĢık % 98‟i Kıl keçilerinden, % 2‟si de Ankara keçilerinden 

oluĢmaktadır (Anonim 1). Türkiye keçi sayısı bakımından FAO‟nun 2017 yılı verilerine 

göre Avrupa‟da birinci, dünyada ise 19. sırada yer almaktadır (Anonymous). TÜĠK‟in 

2017 yılı verilerine göre, Antalya yaklaĢık 800.000 baĢ keçi sayısı ile Türkiye‟nin en 

fazla keçi bulunan ilidir (Anonim 2). FAO‟nun 2017 yılı verilerine göre, Antalya‟da 

bulunan keçi sayısı 31 farklı Avrupa ülkesini geride bırakmaktadır (Anonymous). 

Çiftlik hayvanlarında genetik iyileĢtirme binlerce yıl önce çiftlik hayvanı 

türlerinin evcilleĢtirilmesi, değiĢik iklim ve üretim sistemlerine adaptasyonu ile 

baĢlamıĢtır. 1700‟lü yılların sonunda baĢlayan ırkların daha da geliĢtirilmesini, 20. 

yüzyılda hayvan ıslahı ve genetiği biliminin ortaya çıkması takip etmiĢtir. Daha ileri 

genetik iyileĢme moleküler genetik tekniklerin ortaya çıkması ile mümkün olmuĢtur 

(Rothchild ve Plastow 2014). Hayvan ıslahı ve genetiğinde ortaya çıkan geliĢmeler, 



GĠRĠġ                    M. ASLAN 

 

2 

  

yetiĢtirici tercihlerine göre yüksek verimli ırkların geliĢtirilmesine olanak sağlamıĢtır. 

Geçtiğimiz 30 yılda ise moleküler biyoloji, moleküler genetik ve biyoteknoloji alanında 

yaĢanan hızlı geliĢim hayvan ıslahçıları için yeni fırsatlar sunmuĢtur. 

DNA teknolojileri günümüzde birçok alanda olduğu gibi hayvancılık 

bilimlerinde de yoğun Ģekilde kullanılmaktadır. Restriksiyon enzimlerinin keĢfi, 

DNA‟nın yapısının belirlenmesinden sonra PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) tekniği 

keĢfedilmiĢtir. PCR‟ın keĢfinden bu yana çok sayıda PCR temelli moleküler 

iĢaretleyiciler tespit edilmiĢtir. Geçtiğimiz 20 yılda hayvancılık bilimleri alanında en 

yaygın kullanılan moleküler iĢaretleyiciler arasında KesilmiĢ Parça Uzunluk 

Polimorfizmi (RFLP), ÇoğaltılmıĢ Uzunluk Parça Polimorfizmi (AFLP), DNA Sekans 

Analizi, Mikrosatellit iĢaretleyiciler ve Tek Nükleotid Polimorfizmi (SNP) 

gösterilebilir. Son yıllarda özellikle yeni nesil sekans analizleri ile SNP belirleme, 

belirlenen bu SNP‟lerin çeĢitli verimler ve hastalıklarla iliĢkilendirilmesi üzerine yoğun 

araĢtırmalar yapılmaktadır. Bu ve benzer teknolojiler çiftlik hayvanlarında genetik 

kaynaklarının korunması programlarında, filogenetik analizlerde, ekonomik önemi olan 

özelliklerin (döl, et, süt verimi vb.) seleksiyonla miktar ve kalitesinin artırılmasında, 

genetik hastalıkların ya da hastalıklara dirençli bireylerin belirlenmesinde 

kullanılmaktadır (Karslı vd. 2013). 

Hayvansal üretimde sağlık koruma çalıĢmalarının önemi son yıllarda üreticiler 

ve tüketiciler için giderek artmaktadır. Hayvanlarda ölüm oranının artmasına, büyüme 

oranı ve döl veriminin azalmasına aynı zamanda et ve sütün miktar ve kalitesinin 

düĢmesine yol açan enfeksiyon hastalıkları hayvan yetiĢtiriciliğinde sıkça karĢılaĢılan 

olumsuz bir durumdur. Bu hastalıkların üretim maliyetlerine olan olumsuz etkilerinin 

yanı sıra antibiyotik gibi ilaçların kullanımlarına sınırlama getiren gıda güvenliği ve 

hayvan refahı gibi yeni kavramların geliĢmesi, sağlık korunma çalıĢmalarına yeni 

yaklaĢımlar getirmiĢ ve bağıĢıklık sistemi, hastalıklara direnç/duyarlılık gibi özelliklerin 

kalıtımına yönelik çalıĢmalara ilginin artmasına yol açmıĢtır (Öner ve Elmacı 2011). 

Ayrıca Tüberküloz gibi hastalıklarda hasta hayvanların kesime gönderilmesi ile 

populasyon sayısındaki azalmaya bağlı olarak mevcut genetik çeĢitlilik olumsuz yönde 

etkilenmektedir. 

Hayvancılıkta verim seviyesinin düĢmesine ve ekonomik kayba neden olan en 

önemli faktör hastalıklardır. Bu nedenle hastalıkların mümkün olduğunca azaltılması 

gerekmektedir (Ġlhan 2015). Bir hayvanda bir hastalığın geliĢmesi bireyin genotipi ve 

çevrenin karĢılıklı etkileĢiminin sonucudur. Hastalık, çevresel faktörler ile genetik 

eğilim buluĢtuğunda ortaya çıkar. Hastalığı önlemek çevresel faktörlerin iyileĢtirilmesi, 

aĢılama ve ilaç kullanımının yanı sıra genetik olarak hastalıklara dirençli bireylerin 

seçilmesi önemlidir. Bunun için dirençlilik ile ilgili özel genlerin veya dirençlilik ile 

ilgili genetik markerlerin tanımlanması gerekir. Hastalıklara direncin genetik kontrolü 

çok karmaĢıktır ve vücudun birçok sistemini ve bu sistemlerin birbiri ile iliĢkisini 

kapsar. Bu sistemlerin en önemlisi ise bağıĢıklık sistemdir (Ekim 2010). Bu nedenle 

immün sistem üzerinde önemli rol oynayan MHC (Major Histocompatibility Complex - 

Major Doku Uygunluk Kompleksi) genleri hayvancılıkta üzerinde durulması gereken 

genler arasında yer almaktadır (Ġlhan 2015).  

Major Doku Uygunluk Kompleksi omurgalıların çoğunda bulunan çok büyük 

genomik bölge ya da gen ailesidir ve MHC moleküllerini kodlar. Ġmmünite ve 
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otoimmünitede (vücut içinde kendiliğinden antikor oluĢması) önemli rol oynayan MHC 

moleküllerinin Sınıf I ve Sınıf II olmak üzere iki genel sınıfı vardır. Sınıf I MHC 

molekülleri neredeyse tüm hücrelerde bulunur ve proteinleri (antijen) T hücrelerine 

taĢır. Sınıf II MHC molekülleri immün sistemlerde esas olarak makrofaj ve B 

hücrelerinde bulunur ve antijen sunan hücreler (Antigen Presenting Cells - APC) olarak 

bilinir. KazanılmıĢ bağıĢıklık sisteminin en önemli hücrelerinde birisi olan T 

hücrelerinin protein yapıdaki antijene karĢı oluĢturacağı özgün yanıtın 

gerçekleĢebilmesi için antijenlerin, antijen sunan hücreler APC tarafından alınması, 

iĢlenmesi ve yüzeylerinde bulunan bazı moleküllere bağlanarak T hücrelerine sunulması 

gerekmektedir. Bu amaçla kullanılan yüzey molekülleri MHC molekülleridir (Zhao vd. 

2011; Yalçın 2013). 

Çiftlik hayvanlarında MHC gen bölgesindeki polimorfizmler ile çeĢitli 

hastalıklara direnç ve duyarlılık arasında (Singh vd. 2012; Shen vd.2014; Kim vd. 2015 

Kannaki vd. 2017), termo-fizyolojik özellikler arasında (Guang-Xin vd. 2015) iliĢki 

olduğunu bildiren çok sayıda çalıĢma vardır. MHC genleri omurgalılarda adaptif 

genetik varyasyonun araĢtırılmasında en çok kullanılan moleküler iĢaretleyiciler haline 

gelmiĢtir (Guang-Xin vd. 2015). Ayrıca MHC bağlı genler ile ırklar içindeki genetik 

çeĢitliliğin belirlemesi ya da ırklar arasındaki filogenetik iliĢkilerin gösterilmesi 

konusunda (Salles vd. 2011; Guang-Xin vd. 2015) yapılan yoğun çalıĢmalar vardır. 

Aynı kökenden gelen, geçmiĢte aynı coğrafi geçmiĢi paylaĢan hayvan grupları 

hastalıklara benzer dirençleri geliĢtireceği için MHC bağlı genler filogenetik iliĢkinin 

aydınlatılmasında oldukça kullanıĢlı iĢaretleyicilerdir. 

 

Çiftlik hayvanlarında geçmiĢten günümüze kadar geçen süreçte Ģekillenen 

genetik çeĢitlilik türlerin ya da ırkların sürdürülebilir kullanımı ve gelecekte değiĢmesi 

muhtemel çevre koĢullarında yapılacak ıslah çalıĢmaları için oldukça önem 

taĢımaktadır. Bir türdeki genetik çeĢitlilik o türü oluĢturan tüm ırklar ve alt gruplardaki 

(tip, ekotip vb.) genetik çeĢitliliğin toplamını yansıtmaktadır. Her geçen gün artan 

dünya nüfusuna paralel olarak artan hayvansal ürün talebinin karĢılanması için çiftlik 

hayvanı türlerinde ekonomik önemi olan özellikler için yapılan yoğun ıslah çalıĢmaları 

devam etmektedir. Günümüzde yapılan klasik ıslah çalıĢmalarına ek olarak Genomik 

Seleksiyon (GS) ve Marker Destekli Seleksiyon (MAS) çalıĢmalarından da 

yararlanılmaktadır. Çiftlik hayvanlarında ekonomik önemi olan özellikler (et, süt, döl 

verimi vb.), çeĢitli hastalıklara direnç ya da duyarlılık (mastitis, tüberküloz vb.) ve 

termo-fizyolojik özellikler (ısıya tolerans) ile iliĢkili çok sayıda aday gen belirlenmiĢtir. 

Bu aday genler tek baĢlarına ya da birkaçı birlikte MAS çalıĢmalarında kullanılabilir.  

 

Daha önce çeĢitli araĢtırma grupları tarafından bildirilen tüberküloz hastalığı ile 

ısıya tolerans bakımından dirençli genotiplerin Kıl, Honamlı, Kabakulak ve Norduz 

keçilerinde belirlenmesi ülkemizde klasik ıslah çalıĢmalarına ek olarak yapılacak MAS 

çalıĢmalarına katkı sağlayacaktır. Sıcaklığın özellikle yaz aylarında yüksek olduğu ve 

tüberküloz hastalığının yaygın olarak görüldüğü bölgemizde dirençli genotiplerin 

belirlenmesi bölge ekonomisi açısından önem taĢımaktadır. Bunun yanı sıra küresel 

ısınmanın her geçen gün hızla arttığı düĢünülecek olursa, hayvanlarda ısıya toleransın 

her geçen gün daha fazla önem kazanacağı ve ülkemiz hayvancılığı açısından 
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gelecekteki ıslah çalıĢmalarında daha kritik rol oynayacağı açıktır. Bu bağlamda 

gerçekleĢtirilen yüksek lisans tezinde; 

1-) Türkiye yerli keçi genotipleri olan Kıl, Honamlı, Kabakulak ve Norduz 

keçilerinde tüberküloz hastalığına direnç ve ısıya tolerans ile iliĢkili olduğu daha önce 

değiĢik çalıĢmalarda bildirilen genotiplerin varlığının araĢtırılması,  

2-) Tüberküloz hastalığına direnç ya da ısıya tolerans ile iliĢkili genotiplerin 

tespit edilmesi halinde ileride yapılması muhtemel MAS çalıĢmalarında kullanım 

olanaklarının tartıĢılması, 

3-) Kıl, Honamlı, Kabakulak ve Norduz keçilerinde genetik çeĢitliliğin MHC ile 

iliĢkili lokuslar kullanılarak değerlendirilmesi ve mevcut literatür eĢliğinde Türkiye‟de 

ve dünyada yetiĢtirilen diğer keçi ırkları ile karĢılaĢtırması, 

4-) Türkiye‟de yetiĢtiriciliği yapılan Kıl, Honamlı, Kabakulak ve Norduz keçileri 

arasındaki filogenetik iliĢkinin MHC ile bağlantılı lokuslar kullanılarak test edilmesi 

amaçlanmıĢtır. 

 

 



KAYNAK TARAMASI                 M. ASLAN 

5 

 

2. KAYNAK TARAMASI 

2.1. Keçinin Zoolojik Sistemdeki Yeri 

Evcil keçi (Capra aegagrus hircus), boynuzlugiller (Bovidae) familyasının keçi 

türü (Caprinea) alt familyasından Capra cinsini oluĢturan memelilere verilen isimdir. 

Evcil keçinin zoolojik sistemdeki yeri Çizelge 2.1‟de belirtilmiĢtir. 

Çizelge 2.1. Evcil keçinin zoolojik sistemdeki yeri (Yamak 2018) 

Alem Kingdom Hayvanlar Animale 

ġube Phylum Omurgalılar Vertebrata 

Sınıf Class Memeliler Mammalia 

Alt Sınıf Subclassis Plasentalılar Placentalia 

Takım Ordo Tırnaklılar Ungulata 

Alt Takım Subordo Çift Tırnaklılar P. Artiodactyles 

Grup Gruppia GeviĢ getirenler Ruminantia 

Aile Familia BoĢ boynuzlular Cavicornia 

Alt aile Subfamilia Keçi Caprinae 

Cins Genus 
Yaban ve evcil 

keçiler 
Capra 

Tür Species Evcil keçi Capra hircus 

 

2.2. Keçilerin EvcilleĢtirilmesi 

 Keçiler M.Ö. 10-11 bin yıllarında sığır, koyun ve domuzla beraber ilk 

evcilleĢtirilen çiftlik hayvanı türleri arasındadır. Keçinin evcilleĢtirme bölgeleri 

hakkında tartıĢmalı görüĢler olsa da Türkiye‟nin Güney Doğu Anadolu Bölgesini 

içerisine alan Fırat ve Dicle nehirleriyle sınırlanan Verim Hilal olarak adlandırılan 

bölgenin evcilleĢtirme merkezlerinden birisi olduğu, gerek arkeolojik gerekse moleküler 

çalıĢmalar tarafından iĢaret edilmektedir (Zeder 2008). Evcil keçilerin Capra falconeri 

(Burgu boynuzlu keçi), Capra aegagrus (Kılıç boynuzlu keçi), Capra caucasica 

(Kafkasya yaban keçisi), Capra Ibex sibirica (Sibirya yaban keçisi) ve Capra pyrenaica 

(Iber yarım adası yaban keçisi) yabani formlarından köken aldığı düĢünülmektedir 

(Yamak 2018). 
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ġekil 2.1. Verimli Hilal bölgesinde çiftlik hayvanların kökeni ve dağılımı (Zeder 2008) 

 

2.2. AraĢtırma Kullanılan Keçi Genotipleri 

2.2.1. Kıl keçisi 

 Kıl Keçisi genel olarak Akdeniz, Ege ve Güneydoğu Anadolu Bölgesi‟nde 

yetiĢtiriciliği yapılmasına karĢın, Türkiye‟nin bütün bölgelerinde bulunmaktadır. 

Türkiye keçi varlığının yaklaĢık  %96‟lık kısmını Kıl keçileri oluĢturmaktadır. Vücut 

rengi genellikle siyah olmakla birlikte renk bakımından beyaz gri, kahverengi ve alaca 

gibi farklı renk varyasyonlarına sahip kıl keçilerine de rastlanılmaktadır. EriĢkin erkek 

ve diĢi keçilerin ortalama canlı ağırlıkları sırasıyla 45-90 kg ve 40-65 kg civarındadır. 

Erkekler ve diĢiler çoğunlukla boynuzludur. Boynuzlar erkeklerde geliĢmiĢtir, boynuz 

uçları arasındaki mesafe 60-70 cm‟ye ulaĢabilmektedir. Boynuz, diĢilerde geriye doğru 

kıvrılmakta bazen bir iki kıvrım yapabilmektedir. Genellikle her türlü iklim ve coğrafi 

koĢullara uyum sağlayan, kötü beslenme ve bakım koĢullarında yetiĢtirilebilen, ısı 

toleransı yüksek ve hastalıklara karĢı dayanıklı bir keçi ırkı olarak tanımlanmaktadır. 

Kıl keçisine yönelik gerçekleĢtirilen farklı çalıĢmalarda süt verimi ve süt yağı oranı 

sırasıyla 80-100 litre ve %3-4 düzeyindedir. Doğuran keçi baĢına oğlak sayısı ise 1 

olarak bildirilmiĢtir (Anonim 3). 

 

 

ġekil 2.2. Kıl keçisi (Anonim 4) 
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2.4.2. Honamlı keçisi 

 Honamlı Keçisi Akdeniz Bölgesinin Toros Dağları, Antalya, Konya ve Isparta 

çevresinde yetiĢtirilen keçi türüdür. Kıl keçilerden farkı dıĢ bükey bir burun yapısı ve 

kısa üst dudak yapısına sahiptirler. Genellikle siyah renkli olmalarının yanı sıra alın ve 

ayaklarında beyaz lekeler görülmektedir. Ortalama doğum ağırlığı ve ergin keçi ağırlığı 

sırasıyla 3-3.5 kg ve 85 kg olarak bildirilmiĢtir. Laktasyon süt verimi ise 160-170 kg 

arasında değiĢim göstermektedir (Anonim 5). Son yıllarda ağır tehditi altında olan 

Honamlı keçisinin tanımlanması ve genetik kaynak olarak korunmasını konu alan çok 

sayıda proje devreye sokulmuĢtur.  

 

ġekil 2.3. Honamlı keçisi (Anonim 4) 

2.4.3. Norduz keçisi 

 Van Ġli Gürpınar ilçesiden köken alan Norduz keçileri, yüzyıllarca bu bölgedeki 

ekolojik koĢullara adapte olmuĢ özel bir keçi türüdür. Norduz ırkının oluĢmasında 

bölgedeki orta-yüksek ve yüksek yaylaların varlığının iklim ve buradaki coğrafi yapı ve 

bitki çeĢitliliğinin etkili olduğu düĢünülmektedir. Süt veriminin yüksekliğiyle bilinen 

Norduz keçilerinden üretilen sütler ailenin süt ihtiyacının karĢılanmasında ve yöresel 

Van otlu peynirinin üretiminde koyun sütleriyle birlikte kullanılmaktadır. Bölgede 

yaĢanan sosyal ve ekonomik nedenlerle meydana gelen kırsaldan Ģehire göç Norduz 

keçilerinin sayısının hızla azalmasına neden olmuĢtur. Ağır bir yok olma tehditi ile karĢı 

karĢıya olduğu bildirilen Norduz keçisinin genetik kaynak olarak koruma çalıĢmalarına 

hız verilmiĢtir. Vücut rengi bakımından genellikle siyah renkli olan Norduz keçilerin 

kül rengi, gri, beyaz, krem, siyah-beyaz ve kahverengi gibi farklı renk varyasyonlarına 

sahip oldukları da bilinmektedir. Erkekler boynuzludur, boynuzlar uzun, sağlam, yukarı 

doğru ve her iki yanda arkaya doğru hafif eğimlidir. DiĢiler genel olarak boynuzsuzdur 

ve boynuzlu diĢilerin boynuz yapısı erkeklere göre daha küçük ve incedir. Bazen spiral 

Ģekilde aĢağı doğru eğimlidir. Norduz keçilerinin laktasyon süt verimleri 90-95 kg 

arasında gerçekleĢmektedir. Doğum ağırlığı 2.71-3.01 kg, 18 aylık canlı ağırlığı 48 kg 

ve günlük canlı ağırlık artıĢı 133 g olduğu bildirilmiĢtir (Anonim 6).  
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ġekil 2.4. Norduz keçisi (Anonim 4) 

2.4.4. Kabakulak keçisi 

 Kıl keçisinin bir tipi olarak kabul edilen ve isimlerini kulak boylarının 

uzunluğundan alan Kabakulak keçilerinde kulak uzunluğu 30 cm‟e kadar 

çıkabilmektedir. Türkiye‟de daha çok Batı Akdeniz bölümü Fethiye, KaĢ ve Elmalı 

yörelerinde yetiĢtiriciliği yapılmaktadır. Vücut renkleri genellikle siyah olmakla birlikte 

alaca renkli olanlarına da rastlanmaktadır. Kulak renkleri daha çok beyaz renkte 

rastlanır. Kabakulak keçilerinde erkeklerin ergin canlı ağırlığının ortalama 40 kg 

diĢilerin ise 55 kg dolayında olduğu bildirilmiĢtir (Gezer 2018). 

 

ġekil 2.5. Kabakulak keçisi ve oğlakları 

2.4. AraĢtırma Kullanılan Moleküler Marker Yöntemler 

Yürütülen yüksek lisans tezinde, Türkiye‟de yetiĢtirilen farklı keçi 

populasyonlarında MHC sınıf II DRB gen bölgesi üzerinde ısıya tolerans ve tüberküloz 

ile iliĢkili olduğu daha önceki çalıĢmalarda bildirilen polimorfizmler (SNP‟ler) PCR-

RFLP yöntemi ile belirlenmiĢtir. ÇalıĢılan populasyonlarda genetik çeĢitliliğin tespiti 

için yine MHC geni üzerinde bulunan tekrarlı dizilerdeki farklılıklar mikrosatellit 

marker yöntemi ile tespit edilmiĢtir.  
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2.4.1. PCR-RFLP yöntemi 

Bilinen nokta mutasyonlarının taranması için geliĢtirilen Polimeraz Zincir 

Reaksiyonu temelli KesilmiĢ Parça Uzunluk Polimorfizmi (PCR-RFLP) yöntemi esas 

olarak üç aĢamadan oluĢmaktadır. Bu yöntemde ilk aĢama olan DNA izolasyonunu tek 

nükleotid polimorfizmini de içeren gen bölgesinin PCR iĢlemi çoğaltılması takip eder. 

Son aĢamada ise çoğaltılan PCR ürünleri mutasyonu tanıyan restriksiyon enzimi (RE) 

ile kesilmesi ve kesim iĢlemi sonrası kesim ürünlerinin büyüklüklerine göre genotiplerin 

belirlenmesi gerçekleĢtirilmektedir. Kesim ürünlerinin görüntülenmesinde bantların 

büyüklüklerine bağlı olarak değiĢmekle birlikte, çoğunlukla agaroz jel kullanılır. RFLP 

yöntemi genellikle diğer marker yöntemlerine göre ucuz olmakla birlikte kullanılan 

enzimin fiyatı maliyeti artırabilir (Karslı vd. 2008, 2010, 2013). 

 
 

ġekil 2.6. PCR-RFLP yöntemi (Karayel 2018) 

2.4.2. Mikrosatellit DNA marker yöntemi 

Mikrosatellitler ökaryotik genomu boyuncarastgele dağılmıĢ olan intron ya da 

ekzonlarda bulunabilen tekrarlı DNA dizileridir. Basit Dizi Tekrarları (Simple 

Sequence Repeats, SSR) veya Kısa Ardışık Tekrarlar (Short Tandem Repeats, STR) 

olarak da bilinen mikrosatellitler polimorfik DNA bölgeleridir. Mikrosatellit 

bölgelerdeki polimorfizmler tekrar sayılarındaki farklılıklardan kaynaklanmaktadır. 

Mikrosatellit bölgelerdeki polimorfizm oranının genomun diğer bölgelerindeki 

polimorfizm oranına göre fazla olmasının altında yatan iki temel neden vardır. 

Bunlardan ilki, krossing-over sırasında eĢit olmayan parça değiĢimi sonucu oluĢan yeni 

kombinasyonlar (Unequal Crossing Over, UCA) diğeri ise replikasyon sırasındaki DNA 

eksen kayması (slippage) ya da diğer ismi ile replikasyon kaymasıdır. Bu nedenlerle 

genomdaki tekrarlı bölgelerde daha fazla mutasyon oluĢmaktadır (Korkmaz Ağaoğlu ve 

Ertuğrul 2010; Karslı 2015). Mikrosatellitler yüksek polimorfizme sahip olmaları 

nedeniyle genetik çeĢitlik çalıĢmaları için son derece kullanıĢlı iĢaretleyicilerdir. 
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Mikrosatellit iĢaretleyici yöntemi DNA izolasyonundan sonra tekrarlı bölgelerin 

PCR ile çoğaltılması ve çoğaltılan bu bölgelerin büyüklüklerinin belirlenmesi esasına 

dayanır. Genetik varyasyonun tespitinde PCR ürünlerinin (tekrarlı DNA dizilerini 

içeren bölgeler) büyüklükleri belirlenirken 1 bazın bile önemli olduğu düĢünüldüğünde 

agaroz jel mikrosatellit iĢaretleyic yönteminde sapmalı sonuçlar vermektedir. 

Poliakrilamid jelin ayırma gücü agaroz jele göre daha iyi olmasına rağmen 

mikrosatellitler ile gerçekleĢtirilen çalıĢmalardan elden edilen fragmanların 

belirlenmesinde tercih edilmemektedir. Mikrosatellitlerden elde edilen fragmanların 

boyutlarının belirlenmesinde sıklıkla kapiller elektroforez yöntemi kullanılmaktadır. 

Kapiller elektroforez sistemlerinin maliyetleri diğer jel sistemlerine göre yüksek 

olmakla birlikte, uygulama kolaylığı, aynı anda çok sayıda örnekle çalıĢılabilmesi, 

otomasyona uygun olması ve 1 baza kadar yüksek güvenilirlikte okuma yapmaları gibi 

nedenlerle tercih edilmektedir (Klug vd. 2011; Karslı 2015). 

 
 

ġekil 2.7. Mikrosatellit DNA marker yöntemi (Karslı 2015)  

2.5. Kaynak Taramaları 
 

Tüberküloz ruminantlarda Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis'in 

(MAP) neden olduğu kronik, bulaĢıcı bir solunum hastalığıdır. Özelikle sığırlarda 

gözüken Tüberküloz koyun, keçi, domuz ve at gibi hayvanlarda da görülebilmektedir. 

Tüberküloz küçük ruminantlarda az rastlananan bir hastalıktırve genellikle kesim 

sonrası bazı organlardaki lezyonlar ile fark edilmektedir. Genellikle bakteri akciğere 

girdiğinde çoğalmaya baĢlayaraklenf nodüllerineyayılmaktadır. Subklinik seyir izleyen 

hastalığınbelirlenmesi oldukça zordur. Hasta hayvanlarda zayıflama, ileri aĢamalarda ise 

soluk sayısında artıĢ ve soluk alıp vermede zorluk ve ağrılı öksürük, granülomatöz 

enterit, kalıcı ishal görülmektedir. Zoonoz bir hastalık olduğu için insanlara geçebilir. 

Özellikle tüberkülozlu hayvanlarla aynı ortamda bulunan hayvan bakıcıları ve enfekte 

ürünleri tüketenler risk altındadır. Hastalık insanlara geçebildiği için toplum sağlığı 
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açısından da bir tehdit oluĢturmaktadır(Ekim 2010; Allen vd. 2010; Kadarmideen vd. 

2011; Singh vd. 2012).  

 

Barınaklarda hayvanlara düĢen birim alanın artırılması, hijyen koĢullarına dikkat 

edilmesi, kapalı barınakların sürekli havalandırılması, dıĢarıdan sürüye kontrolsüz 

hayvan giriĢinin engellenmesi hastalığın yayılmasını engelleyebilmektedir (Özhan vd. 

2001; Özbey vd. 2008). Hastalığın tespitinde daha çok kullanılan test tüberkülin deri 

testi (TDT)  olmasına karĢın interferon gama salınım testi, fluoresan antikor tekniği, 

bactec radyometrik yöntem, elisa, kromatografi, RFLP ve PCR gibi yöntemler de 

teĢhiste kullanılabilmektedir. Tüberküloz süt ve döl veriminde azalmaya neden 

olmaktadır. Hastalık tespit edilen hayvanların sürüden çıkarılması (kesime 

gönderilmesi) önemli ekonomik kayıplara neden olmaktadır.  

 

Hava sıcaklığının çok yüksek veya düĢük olması durumunda hayvanlarda 

sıcaklık stresi meydana gelmektedir. Bu gibi durumlarda hayvanlarda verim seviyesinin 

azalması ya da temel biyolojik aktivitelerin gerçekleĢememesi gibi durumlar ortaya 

çıkmaktadır (Kocaman vd. 2007). Ortam sıcaklığının yükselmesi, rektal sıcaklıkta 

artıĢlara, bu artıĢ ise vücutta bazı fizyolojik değiĢimler ve verim seviyesinin düĢmesine 

neden olmaktadır (Kaykı 2017). Çevre sıcaklığının yüksek olması hayvanın üreme 

yeteneğini büyük oranda düĢürmektedir. Gebelik oranının düĢmesi ile yüksek sıcaklık-

nem indeksi arasında doğrusal bir iliĢki söz konusudur. Yüksek sıcaklık ve radyasyon 

özellikle laktasyondaki hayvanlar için bir stres etkenidir. Bu nedenlerden dolayı 

hayvanlarda üreme fonksiyonlarında ve davranıĢlardaolumsuzluklar meydana 

gelmektedir (Altınçekiç ve Koyuncu, 2012).  

 

Son yıllarda küresel ısınmanın etkileri ve bunların çiftlik hayvan ırkları 

üzerindeki olumsuz sonuçları araĢtırıcı ve üreticilerin önemli kaygılar arasındadır. 

ÇeĢitli bilimsel araĢtırmalar küresel ısınmanın etkilerinin artarak devam edeceğini 

öngörmektedir. Küresel ısınmanın olumsuz etkileri nedeniyleçiftlik hayvanları 

yetiĢtiriciliğinin normalin üzerindeki sıcaklıklarda gerçekleĢtirilmesi söz konusu 

olacaktır. Son yıllarda araĢtırıcılar ıslah kriterlerine, ekonomik önemi olan verim 

özellikleri, hastalıklara direnç ve bunların yanı sıra ısıya tolerans gibi kriterleri de 

almaktadır. AraĢtırıcılar özellikle çeĢitli gen bölgelerindeki polimorfizmlerin 

termofizyolojik özellikler ile iliĢkisini incelemektedir. Bu incelemeler sonucunda 

termofizyolojik özellikler ile istatistiki olarak iliĢkili bulunan gen bölgeleri Marker 

Destekli Seleksiyon çalıĢmalarında aday gen olarak kullanılabilmektedir (Yakubu vd. 

2016; Yakubu vd. 2017; El-Zarai vd. 2019).  

 

Çiftlik hayvanlarında tüberkülozunda dahil olduğu çeĢitli hastalıklara direnç ve 

ısıya tolerans bakımından en yaygın çalıĢılan gen bölgelerinden birisi Major Doku 

Uygunluk Kompleksi (Major Histocompatibility Complex – MHC) genleridir. Çünkü 

MHC genleri immün sistem üzerinde önemli rol oynamaktadır (Ġlhan 2015). MHC çok 

uzun süredir hastalıklara direnç ya da duyarlılıkta bağıĢıklık düzenleyici önemli bir 

sistem olarak tanımlanmıĢtır. Bu nedenle MHC genleri omurgalılarda adaptif genetik 

varyasyonun araĢtırılmasında en çok kullanılan moleküler markerler haline gelmiĢtir 

(Guang-Xin vd. 2015). 
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KazanılmıĢ bağıĢıklık sisteminin en önemli hücrelerinde birisi olan T 

hücrelerinin protein yapıdaki antijene karĢı oluĢturacağı özgün yanıtın 

gerçekleĢebilmesi için antijenlerin, antijen sunan hücreler (antigen presenting cells, 

APC) tarafından alınması, iĢlenmesi ve yüzeylerinde bulunan bazı moleküllere 

bağlanarak T hücrelerine sunulması gerekmektedir. Bu amaçla kullanılan yüzey 

molekülleri MHC molekülleridir (Zhao vd. 2011; Yalçın 2013). 

 

Omurgalıların çoğunda bulunan MHC oldukça büyük bir genomik bölgeye sahip 

geniĢ bir gen ailesidir. Bu bölgeler MHC moleküllerini kodlamaktadır. Ġmmünite ve 

otoimmünitede önemli rol oynayan MHC gen bölgesi memelilerde iki alt familyadan 

(MHC sınıf I ve MHC sınıf II) oluĢmaktadır (Li vd. 2006). Keçilerde MHC, keçi 

lenfosit antijen sistemi (caprine lymphocyte antigen - CLA) olarak da adlandırılır.  

Sınıf I MHC molekülleri, neredeyse tüm hücrelerde bulunan ve kovalent 

olmayan bağlarla bir arada tutulan, iki polipeptid zincirinden (α ve β2-mikroglobulin) 

oluĢmuĢtur. MHC sınıf I‟de baĢta CLA A, B ve C olmak üzere CLA E, F, G, H ve X 

molekülleri kodlanır. MHC sınıf I moleküllerinin ana görevi intrasitoplazmik yerleĢim 

gösteren yabancı antijenleri CD8+ sitotoksik T hücrelerine sunmaktır (Davla, 2004; Li 

vd. 2006). 

MHC sınıf II molekülleri, kovalent olmayan bağlarla bir arada tutulan α ve 

βolmak üzere iki adet transmembran glikoprotein zincirinden oluĢan heterodimerlerdir. 

Her iki zincirin de hücre zarı dıĢında sırasıyla α1, α2 ve β1, β2 olmak üzere 2 domaini 

bulunmaktadır. α1 ve β1 kıvrımlarının tepe noktası molekülün en polimorfikkısmıdır ve 

bunların arasında oluĢan bölgeye antijen bağlanır. Antijen bağlanma bölgesi aynı 

zamanda α ve β zincirlerinin birbiri ilebağlandığı bölgedir ve bu bölge MHC I 

molekülünegöre daha esnektir. Alfa zinciri A, beta zinciri ise B genleri tarafından 

kodlanmaktadır. Bu nedenle Sınıf II bölgesinde yer alan DR, DQ ve DP bölgeleri 

sırasıyla DRA, DRB, DQA ve DQB, DPA, DPB olarak ikiye ayrılmaktadır. DR 

bölgesinde alfa zincirini kodlayan tek bir gen bulunurken, beta zinciri için 9 farklı gen 

bölgesi bulunmaktadır. Bunların bir kısmı kodlama yapmayan genler olup; sadece 

DRB1, DRB3, DRB4, DRB5 kodlayıcı genlerdir ve farklı beta zincirlerini 

kodlamaktadırlar. MHC II moleküllerinin görevi fagositozla internalize edilen 

bakterileri CD4
+
 yardımcı T hücrelerine sunmaktır (Davla, 2004). 

Çiftlik hayvanlarında MHC gen bölgesindeki polimorfizmler ile çeĢitli 

hastalıklara direnç ve duyarlılık (Singh vd. 2012; Shen vd.2014; Kim vd. 2015 Kannaki 

vd. 2017) ve termo-fizyolojik özellikler (Guang-Xin vd. 2015)arasındayüksek bir iliĢki 

olduğu bildirilmektedir. Ayrıca MHC bağlı genler ile ırkiçi ve ırklar arasındaki genetik 

çeĢitliliğin belirlenmesi ve filogenetik iliĢkilerin ortaya konulduğu araĢtırmalara da 

rastlanılmaktadır (Salles vd. 2011; Guang-Xin vd. 2015). Aynı kökenden gelen, 

geçmiĢte aynı coğrafi geçmiĢi paylaĢan hayvan grupları hastalıklara benzer dirençleri 

geliĢtireceği için MHC‟ne bağlı genler filogenetik iliĢkinin aydınlatılmasında oldukça 

kullanıĢlı markerler olarak karĢımıza çıkmaktadır. 

Amills vd. (2004) üç farklı bölgede yetiĢtirilen Ġspanyol dağ keçilerinde 

populasyon yapısını ve filogenetik iliĢkiyi incelemiĢlerdir. AraĢtırmacılar çalıĢmada 

MHC sınıf II DRB gen bölgesindeki varyasyonları sekans analizi ve PCR-RFLP 

yöntemi ile araĢtırmıĢlardır. Ayrıca 13 mikrosatellit lokus ile tüm genomda genetik 
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çeĢitliliği incelemiĢler ve MHC gen bölgesinden elde edilen veriler ile 

karĢılaĢtırmıĢlardır. AraĢtırmacılar gözlenen heterozigotluğun düĢük seviyelerde 

olduğunu (0.429-0.579) bildirmiĢlerdir. Ayrıca MHC lokuslarının populasyonlarda 

genetik çeĢitliliğin, populasyon yapısının ve demografik geçmiĢinin aydınlatılmasında 

oldukça etkili olduğunu vurgulamıĢlardır. 

Dongxiao ve Yuan (2004) yaptıkları çalıĢmada Mongolian koyunları, Mongolian 

keçileri, Kazak koyunları ve Kazak keçilerinin DRB3 gen bölgesinde PCR-RFLP 

metodu kullanarak 18 genotip ve 7 allel tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmada kesim enzimi 

olarak HaeIII kesim enzimi kullanılmıĢtır. Analiz sonuçları ise Mongolian ve Kazak 

koyunları arasında genotipik ve allelik frekanslarında önemli farklılıklar bulunurken 

Mongolian ve Kazak keçileri arasında da aynı Ģekilde genotipik ve allelik frekanslarında 

önemli farklılıklar bulunmuĢtur. Bunun sebebi ise bu iki ırkın farklı bölgelerin coğrafi 

ve iklimsel koĢullarında bulunmalarına yorumlanmıĢtır. 

Li vd. (2006) 12 Çin yerel keçi populasyonundan toplam 459 örnekte MHC 

geninin DRB bölgesi 2. ekzonunda PCR-RFLP yöntemi ile allelik varyasyonu 

incelemiĢlerdir. AraĢtırmacılar çalıĢmadan elde ettikleri sonuçlara koyun ve sığır MHC 

genlerini de dahil ederek filogenetik iliĢkiyi incelemiĢlerdir. HaeIII restriksiyon enzimi 

kullanılarak yapılan çalıĢmadan 6 farklı allel elde edilmiĢtir. ÇalıĢmada elde edilen 

verilerden oluĢturulan dendogramda ırklar genetik kökenlerine uygun olarak ayrılırken 

koyun ve sığırlardan daha farklı bir yerde kümelenmiĢlerdir. AraĢtırıcılar iklim, 

hastalık, topografya, mera koĢulları ve patojenler gibi potansiyel farklı ekolojik 

faktörlerin keçi populasyonlarında allel ve genotip frekanslarını önemli ölçüde 

etkileyebileceğini ve bununda ırkların filogenetik ayrımında çok kullanıĢlı olduğunu 

belirtmiĢlerdir. Ayrıca MHC gen bölgesinin ekolojik faktörlerin etkisiyle farklılaĢan 

genetik yapıyı değerlendirmede oldukça etkili olduğu vurgulanmıĢtır. 

Baghizedah vd. (2009) Raeini kaĢmir keçilerinde yaptıkları çalıĢmada PCR-

RFLP metodu kullanılarak MHC sınıf II 2. ekzon DRB genindeki varyasyonu 

incelemiĢlerdir. Nested PCR iĢleminde P-I:5′-TATCCCGTCTCTGCAGCACTTTC-3′; 

P-II: 5′-TCGCCGCTGCACACTGAAACTCTC-3′ ve P-III 5‟CGT ACC CAG AGT 

GAG TGA AGT ATC-3‟ primerleri kullanılarak elde edilen 285 bç‟lik PCR ürünleri, 

RFLP iĢlemi için PstI ve TaqI restriksiyon enzimleri ile kesime bırakılmıĢtır. TaqI 

restriksiyon enzimi ile kesim iĢlemi sonucu üç genotip (TT, Tt, tt), PstI restriksiyon 

enzimi ile kesim iĢlemi sonucu üç genotip (PP, Pp, pp) tespit edilmiĢtir. Populasyonda 

TT, Tt ve tt genotip frekanslarının sırasıyla 0.46, 0.44 ve 0.120 olarak; PP, Pp, pp 

genotip frekanslarının ise sırasıyla 0.21, 0.59 ve 0.20 olduğu bildirilmiĢtir.  

Zhao vd. (2011) Güneybatı Çin'de yetiĢtirlen 10 yerli keçi ırkında MHC DRB3 

geninin ikinci ekzonundaki polimorfizmi PCR-RFLP yöntemiyle araĢtırmıĢlardır. 

ÇalıĢmada PCR iĢleminde F:5′-TATCCCGTCTCTGCAGCACTTTC-3′ ve R: 5′-

TCGCCGCTGCACACTGAAACTCTC-3′ primerleri kullanılarak 285 bç‟lik bantlar 

elde edilmiĢ daha sonra bu PCR ürünleri RFLP iĢlemi için PstI ve HaeIII restriksiyon 

enzimleri ile ayrı ayrı kesime bırakılmıĢtır. PstI restriksiyon enzimi ile kesim sonucunda 

3 allel 4 genotip, HaeIII restriksiyon enzimi ile kesim sonucunda 8 allel 13 genotip 

oluĢtuğu raporlanmıĢtır. AraĢtırıcılar incelenen lokus için tüm keçi ırklarında tüm 

ırkların Hardy-Weinberg dengesinden saptığını bildirmiĢlerdir. Ayrıca çalıĢılan keçi 

ırklarının yapılan filogenetik analizlere göre kökenlerine ve coğrafi geçmiĢlerine 
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uyumlu olarak iki gruba ayrıldığını, Dazu ırkının Chengdu Grey, Jintang Black ve 

Nanjiang ırkları ile aynı kümede yer aldığını raporlamıĢlardır. AraĢtırıcılar MHC sınıf II 

DRB3 genindeki varyasyonun keçi ırkları arasındaki filogenetik iliĢkinin gösterilmeinde 

kullanıĢlı olduğunu bildirmiĢlerdir. 

Petlane vd. (2012) yaptığı bir çalıĢmada Saanen, Etawah Grade (PE) ve Etawah 

Grade-Saanen melezi (PESA) süt keçilerinde kronik mastitis için PCR-RFLP kullanarak 

TLR4 ve MHC-DRB genlerinin genetik polimorfizmini araĢtırmıĢlardır. TLR4 (382 bp) 

F:5‟- AGA CAG CAT TTC ACT CCC TC-3‟; R:3‟-ACC ACC GAC ACA CTG ATG 

AT-3‟ ve CLA-DRB (285 bp) F:5′-TAT CCC GTC TCT GCA GCA CTT TC-3′;R:5′-

TCG CCG CTG CAC ACT GAA ACT CTC-3′ primerleri kullanarak genomik DNA'nın 

çoğaltılması için PCR iĢlemi yapılmıĢtır. TLR4 lokusu AluI enzimiyle muamele 

edilirken CLA-DRB lokusu PstI ve TaqI enzimleriyle kesim iĢlemi yapılmıĢtır. TLR4 

lokusunun AluI enzimiyle kesilmesiyle sonuçların monomorfik olduğunu ve her üç 

ırkın da allel T ile sabitlendiğini ve DRB lokusunun TaqI ve PstI enzimlerinin kesim 

sonuçları ise bütün ırklar için polimorfik olduğunu gösterilmiĢtir. Sonuçlar, TLR4 için 

AluI'nın hastalıklara karĢı direnç için iyi bir belirteç olmadığını, PIC sonuçları ise PE ve 

PESA'daki DRB lokusunun TaqI enzimi kesimi sonucu düĢük olduğunu (PIC <0.25), 

PESA, PE ve DRB lokusu PstI kesimi için bütün keçi ırklarında orta derecede 

bilgilendirici olduğunu (0.25 <PIC <0.5) göstermiĢtir. 

Singh vd. (2012) keçilerde MHC Sınıf II DRB gen bölgesindeki varyasyonlar ile 

tüberküloz hastalığına direnç ve duyarlılık arasındaki iliĢkiyi incelemiĢlerdir. PCR-

RFLP yönteminin kullanıldığı çalıĢmada önce P-I:5′-TAT CCC GTC TCT GCA GCA 

CTT TC-3′; P-II: 5′-TCGCCGCTGCACACTGAAACTCTC-3′ ve P-III 5‟CGT ACC 

CAG AGT GAG TGA AGT ATC-3‟ primerleri kullanılarak Nested PCR iĢlemi 

uygulanmıĢ ve 285 bç lik PCR ürünleri elde edilmiĢtir. Daha sonra RFLP iĢlemi için 

PstI ve TaqI restriksiyon enzimleri kullanarak P ve T olarak adlandırdıkları iki diallellik 

tek nükleotid polimorfizmi belirlenmiĢtir. AraĢtırmacılar çalıĢmada elde ettikleri 

genotipler ile dirençli ve duyarlı bireyler arasında yaptıkları iliĢki analizleri sonucunda 

pp ve Tt genotiplerinin dirençli grupta önemli derecede yüksek (Pcorr < 0.001); P ile T 

allellerinin ise duyarlı bireylerde önemli derecede yüksek (Pcorr < 0.001) olduğunu 

bildirmiĢlerdir. Özetle çalıĢma sonunda p ve t allellerinin tüberküloza dirençle, P ve T 

allellerinin ise tüberküloza duyarlılıkla iliĢkili olduğu raporlanmıĢtır. 

Shrivastava vd. (2015) Rohilkhandi keçilerinde yaptıkları çalıĢmada, PCR-RFLP 

ve DNA sekans analizi teknikleriyle Majör Doku Uygunluk Kompleksi Sınıf II DRB1 

gen bölgesindeki polimorfizmleri incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada DRB1 geni 2. ekzon 

üzerindeki bölge F:5′-TAT CCC GTC TCT GCA GCA CAT TTC-3‟ ve R:5′-TCG 

CCG CTG CAC ACT GAA ACT CTC-3′ primerler kullanılarak PCR ile çoğaltılmıĢ ve 

284 bç uzunluğundaki bantlar elde edilmiĢtir. RFLP iĢlemi için PCR ürünleri BsaI ve 

TaqI restriksiyon enzimleri ile kesilmiĢ ve BsaI enzimi için iki, TaqI enzimi için üç 

genotip elde edilmiĢtir. Her iki RFLP iĢleminden elde edilen genotipler için 

populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde (HWE) olduğu bildirilmiĢtir. AraĢtırmacılar 

ayrıca Rohilkhandi keçilerinde sekans analizinden elde ettikleri dizileri koyun ve keçi 

ırkları ile karĢılaĢtırmıĢ ve ilgili gen bölgesi için Rohilkhandi keçilerinin Garole ve 

Scottish blackface koyunları ile benzerlik gösterdiğini ve bu koyun ırklarınında 

gastrointestinal nematodlara karĢı dirençli olduğunu vurgulamıĢlardır. 
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Guang-Xin vd. (2015) Çin‟de farklı coğrafi lokasyonlarda yetiĢtirilen 10 farklı 

yerel keçi ırkında genetik çeĢitliliği MHC ile iliĢkili dört mikrosatellit lokus (BF1, 

BM1818, BM1258 ve DYMS1) kullanarak incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada ortalama allel 

sayısının 4.75 (Hechuan white goat) ile 11.50 (Jianyang big ear goat) arasında; gözlenen 

heterozigotluğun ise 0.25 (Jining Qing goats) ile 0.54 (Chuannan black goats) arasında 

değiĢtiği bildirilmiĢtir. AraĢtırmacılar sonuç olarak ırkların geldikleri tarımsal-ekolojik 

bölgelere uyumlu olarak dört gruba ayrıldığını ve MHC gen bölgelerinin ırkların 

geçmiĢlerini aydınlatmada çok etkin olduğunu bildirmiĢlerdir. 

Yakubu vd. (2017) üç Nijerya keçi ırkında (West African Dwarf (WAD), Red 

Sokoto (RS) ve Sahel (SH) keçi MHC-DRB geni 2. ekzonun PCR-RFLP genotipleriyle 

termo-fizyolojik özellikler arasındaki iliĢkiyi incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada Amills vd. 

(1995) tarafından tanımlanan F:5′-TATCCCGTCTCTGCAGCACATTTC-3‟, R:5′-

TCGCCGCTGCACACTGAAACTCTC-3′ primerler kullanılarak 284 bç uzunluğundaki 

PCR ürünleri elde edilmiĢtir. Elde edilen PCR ürünleri BsaHI, AluI, HaeIII, ve SacII 

restriksiyon enzimleriyle kesim iĢlemi sonucu oluĢan her bir genotipin rektal sıcaklık 

(TT), deri sıcaklığı (ST), solunum oranı (RR, dakikadaki solunum sayısı), nabız sayısı 

(PR, dakikadaki nabız sayısı) gibi termo-fizyolojik özelliklerle iliĢkisi incelenmiĢtir. 

AraĢtırıcılar AA (BsaHI), GG, GC ve CC (AluI) ile GG, GA, AA (HaeIII) 

genotiplerinin ısıya tolerans bakımından daha iyi olduğunu belirtmiĢlerdir. ÇalıĢmada 

SH ve RS ırklarının ısıya tolerans yeteneklerinin WAD ırkına göre daha iyi olduğu 

belirtilmiĢtir. AraĢtırıcılar MHC genlerinin adaptif seleksiyonu çok iyi yansıttığını ve 

ırkların filogenetik analizlerinde oldukça kullanıĢlı olduğunu belirtmiĢlerdir. 
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3. MATERYAL VE METOT 

3.1. Materyal 

GerçekleĢtirilen bu tez çalıĢmasının materyalini Honamlı, Kıl, Kabakulak ve 

Norduz keçilerine ait kan örneklerinden izole edilen DNA‟lar oluĢturmuĢtur. ÇalıĢmada 

kullanılan kan örnekleri Akdeniz Üniversitesi Bilimsel AraĢtırma Projeleri 

Koordinasyon Birimi tarafından FBA-2017-2334 proje numarası ile desteklenen 

“Antalya Ġlinde YetiĢtirilen Kıl Keçisi Populasyonlarında Genetik Varyasyonun 

Mikrosatellit Markerler Kullanılarak Belirlenmesi” baĢlıklı proje kapsamından temin 

edilmiĢtir. ÇalıĢmada Kıl keçilerine ait kan örnekleri Manavgat, Akseki ve KaĢ 

ilçelerindeki üç farklı iĢletmeden, Honamlı keçilerine ait örnekler Korkuteli ve Elmalı 

ilçelerindeki üç farklı iĢletmeden, Kabakulak keçilerine ait kan örnekleri KaĢ ilçesindeki 

üç farklı iĢletmeden ve Norduz keçilerine ait kan örnekleri ise Van ilindeki iki farklı 

iĢletmeden alınmıĢtır. Yürütülen araĢtırmada Kıl keçilerine ait 40, Honamlı ve 

Kabakulak keçilerine ait 30‟ar, Norduz keçilerine ait 20 örnek olmak üzere toplam 120 

örnek kullanılmıĢtır. GerçekleĢtirilen çalıĢma Akdeniz Üniversitesi Hayvan Deneyleri 

Yerel Etik Kurulu tarafından 763/2018.10.10 protokol numarası ile onaylanmıĢtır. 

3.1.1. ÇalıĢmada kullanılan araç ve gereçler 

DNA izolasyonu, PCR ve PCR-RFLP iĢlemleri Akdeniz Üniversitesi Ziraat 

Fakültesi Zootekni Bölümü Genetik Laboratuvarı‟nda gerçekleĢtirilmiĢtir. Laboratuvar 

bünyesinde DNA izolasyonu (Su banyosu, vorteks, santrifüj, hassas terazi), PCR 

iĢlemleri (Thermal Cycler, otomatik pipetler) ve görüntüleme sistemleri (Yatay 

Elektroforez Takımları) mevcuttur. Mikrosatelit lokusların fragment büyüklüklerinin 

belirlenmesi ise Akdeniz Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü Genetik 

Laboratuarı‟nda bulunan otomatik kapiller fragment analiz cihazı (Fragment Analyzer-

Advanced Analytical Technologies-AATI, Ames, Iowa, USA) kullanılarak yapılmıĢtır.  

3.2. Metot 

3.2.1. Genomik DNA izolasyonu 

GerçekleĢtirilen Yüksek lisans tezinde genomik DNA‟nın izolasyonunda Miller 

vd (1988) tarafından bildirilen DNA izolasyon protokolü laboratuvar koĢullarına 

optimize edilerek aĢağıdaki Ģekilde uygulanmıĢtır. 

1. -20 ºC‟de muhafaza edilen kan örnekleri çözülene kadar oda sıcaklığında (24–25 ºC) 

bekletilmiĢtir. 

2. Her bir kan örneğinden 500 μl alınarak 1.5 ml‟lik ependorf tüp içine konulmuĢtur. 

3. Örneklerin üzerine 1.000 μl Eritrosit Lisis Tampon Çözeltisi(Çizelge 3.1.) ilave 

edilmiĢ ve kısa bir süre vorteksle iyice karıĢtırılarak 10 dakika oda sıcaklığında 

bekletilmiĢtir. 

4. Bekletme süresinin sonunda örnekler 3.000 rpm de 10 dk santrifüj edilmiĢtir.  

5. Ependorf tüplerin üst kısmında toplanan sıvı kısım (süpernatant) dikkatli bir Ģekilde 

uzaklaĢtırılmıĢtır. Dipte kalan peletlerin (hücre kısmı) rengi gözlenerek peletlerin rengi 

beyaz olana kadar Eritrosit Lisis Tampon Çözeltisi ile tekrar (ortalama 2-3 defa) 

muamele edilmiĢtir. 
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6. Peletlerin üzerine 1.000 μl Fizyolojik Tampon Çözeltisi (Çizelge 3.1.) eklenmiĢ ve 

kısa bir süre karıĢtırılmıĢtır. 

7. Örnekler 3.000 rpm de 10 dk santrifüj edilmiĢ ve santrifüj sonunda sıvı kısım 

dikkatli bir Ģekilde tekrar uzaklaĢtırılmıĢtır.  

8. Peletlerin üzerine 600 μl Lisis TE Tampon Çözeltisi (Çizelge 3.1.) eklenmiĢ ve 

peletlerin iyice çözünmesi sağlanmıĢtır. 

9. Çözülen peletlerin üzerine 100 μl SDS solusyonu ve 5 μl proteinaz K (20 mg/ml) 

eklenerek hafifçe karıĢtırılmıĢ ve 65 ºC‟de 1.5 saat su banyosunda tutulmuĢtur. 

Ġnkübasyon süresince her 15 dakikada bir hafifçe karıĢtırılmıĢtır. 

10. Ġnkübasyondan çıkarılan örneklerin üzerine 200 µl 6M NaCl Çözeltisi (Çizelge 3.1.) 

eklenmiĢ ve 15 dk vorteksle iyice karıĢtırılmıĢtır.  

11. Örnekler 10.000 rpm de 10 dk santrifüj edilmiĢtir. 

12. Santrifüj sonunda üstte kalan ve DNA moleküllerini içeren sıvı kısım yeni bir 

ependorf tüp içine koyulmuĢtur. 

13. Örnekler 10.000 rpm de 5 dk tekrar santrifüj edilmiĢ ve yine üstte kalan sıvı kısım 

yeni bir ependorf tüp içine alınmıĢtır.  

14. Örnekler üzerine örnek hacminin iki katı hacimde ( yaklaĢık 1.000 µl) %99,9‟luk saf 

etil alkolden (–20 ºC‟de saklanan) ilave edilmiĢtir. 

15. Etil alkol ilave edildikten sonra ependorf tüpü DNA iplikçikleri kümeleĢinceye 

kadar 10-15 kez hafifçe karıĢtırılmıĢtır. 

16. KümeleĢen DNA‟ların tüpün dibine çökmesi için 10.000 rpm de 5 dk santrifüj 

edilmiĢtir.  

17. Santrifüj sonunda etil alkol uzaklaĢtırılarak tüpün dibine çökmüĢ olan DNA 

peletinin üzerine 1.000 μl %70‟lik etil alkol ilave edilerek 10.000 rpm de 5 dk santrifüj 

edilmiĢtir. 

18. Santrifüj iĢleminden sonra tüpün üstünde yer alan alkol uzaklaĢtırılmıĢtır.  

19. Tüp içindeki alkolün tamamen uzaklaĢmasını sağlamak amacıyla örnekler çeker 

ocak içinde kurumaya bırakılmıĢtır. 

20. Tamamen kuruyan örnekler üzerine 100 μl TE Tampon Çözeltesi (Çizelge 3.1.) 

ilave edilmiĢ olup, DNA peletinin çözülmesi için bir gece buzdolabında +4 ºC‟de 

bekletilmiĢtir.  

21. Genomik DNA izolasyonunun miktar ve saflık kontrollerinin yapılmasında 

NanoDrop Spektrofotometre‟den yararlanılmıĢ ve elde edilen veriler bilgisayar ortamına 

aktarılmıĢtır. 

22. Örneklerden izole edilen genomik DNA moleküllerinin tek parça olup 

olmadıklarının (kırılıp kırılmadığı) kontrolleri %1‟lik agaroz jellerinde yapılmıĢtır. 
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Çizelge 3.1. DNA izolasyonu için kullanılan tampon çözeltilerin molaritesi/miktarı ve 

içerikleri 

 

3.2.2. Genomik DNA miktarının hesaplanması 

DNA izolasyon iĢleminin baĢarılı olup olmadığı %1‟lik agaroz jel ile kontrol 

edilmiĢtir. Agaroz jelin hazırlanmasında 1 gr agaroz, 100 ml 1X TAE (Tris-Acetate-

EDTA) ve 3 μl Etidyum Bromür kullanılmıĢtır. KarıĢım mikrodalga fırında ısıtıldıktan 

sonra musluğun altında suya tutularak 50°C civarına düĢürülmüĢ ve jel kabına kabarcık 

oluĢmayacak Ģekilde yavaĢca dökülmüĢ ve oda sıcaklığında soğumaya bırakılmıĢtır. 

Daha sonra jel elektroforez tankına alınmıĢ ve 5 μL DNA örneği 1 μL 6X Loading Dye 

ile karıĢtırıldıktan sonra kuyulara yüklemiĢ ve 80 V/h elektroforez iĢleminde 15 dakika 

yürütülmüĢtür. DNA izolasyonu baĢarılı olan örneklerde DNA miktar ve kalitesinin 

belirlenmesi için spektrofotometre kullanılmıĢtır. DNA miktarları belirlenmesinden 

sonra PCR iĢleminde kullanılmak üzere DNA‟lar 50 ng/μl olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır. 

Miktarı ayarlanan DNA örnekleri PCR iĢlemine kadar -20‟de saklanmıĢtır. 

3.2.3. Mikrosatellit ve PCR-RFLP analizleri 

Kaynak taramaları kısmında da belirtildiği üzere keçilerde tüberküloz hastalığına 

direnç ve ısıya tolerans ile iliĢkili olduğu belirlenen MHC‟ne bağlı çok sayıda lokus 

vardır. Ayrıca keçi populasyonlarında MHC‟ne bağlı mikrosatellit lokuslar ile genetik 

çeĢitliliğin ve filogenetik analizlerin yapıldığı çalıĢmalar mevcuttur. 

Bu çalıĢma kapsamında daha önce değiĢik keçi populasyonlarında yapılan 

çalıĢmalarda Tüberküloz ile iliĢkili olduğu belirtilen MHC sınıf II DRB gen bölgesinde 

PstI ve TaqI polimorfizmleri ve yine MHC sınıf II DRB gen bölgesindeki BsaHI ve 

AluI  polimorfizmleri PCR-RFLP yöntemi kullanılarak belirlenmiĢtir. ÇalıĢılan 

populasyonlarda genetik çeĢitlilik ve filogenetik analizler için MHC gen bölgesindeki 

beĢ  mikrosatellit lokusu kullanılmıĢtır. 

Yürütülen yüksek lisans tezinde çalıĢılan lokuslar, PCR iĢleminde kullanılan 

primer dizileri ve kullanılan yöntemler Çizelge 3.2‟de özetlenmiĢtir. 

Tampon Çözelti Molarite/Miktar Ġçerik 

Eritrosit Lisis Tampon 

Çözeltisi 

0,32 M 

10 mM 

  5 mM 

Sukroz 

EDTA 

MgCl2 

Fizyolojik Tampon 

Çözeltisi 

75 mM 

25 mM 

NaCl 

EDTA 

Lisis TE Tampon 

Çözeltisi 

500 mM 

20 mM 

10 mM 

Tris-HCl 

EDTA 

NaCl 

TE Tampon Çözeltisi 
10 mM 

   1mM 

Tris 

EDTA 

6M NaCl Çözeltisi 
3.51 g 

10 ml‟ye tamamlanır 

NaCl 

Deiyonize H2O 
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Çizelge 3.2.ÇalıĢmada kullanılan lokuslara ait bazı temel bilgiler 

 Gen Yöntem Primer 
PCR Ürünleri 

(bç) 
RE 

Enzimi 
Kaynak 

Tüberküloz 
MHC sınıf II 

DRB bölgesi 
PCR-RFLP 

 

F:  5‟- TATCCCGTCTCTGCAGCACATTTC-3‟ 

R: 5‟- TCGCCGCTGCACACTGAAACTCTC-3‟ 
284 

PstI, 

TaqI 

(Amils 

vd. 1995; 

Singh vd. 

2012) 

 

Isıya 

Tolerans 

MHC sınıf II 

DRB bölgesi 

BsaHI, 

AluI 

(Yakubu 

vd. 2017) 

Genetik 

ÇeĢitlilik 

BF1 

Mikrosatellit 

 

F:  5‟- CAACGGTCTGCAACCGAATTACC-3‟ 

R: 5‟- CAATCCGTGGGTTGGAACACAA-3‟ 
159-165 

 

(Salles 

vd. 2011;  

Guang-

Xin vd. 

2015;Boz

kaya vd. 

2007) 

BM1818 
F:  5‟- AGCTGGGAATATAACCAAAGG-3‟ 

R: 5‟- AGTGCTTTCAAGGTCCATGC-3‟ 
244-266 

BM1258 
F:  5‟- GTATGTATTTTTCCCACCCTGC-3‟ 

R: 5‟- GTCAGACATGACTGAGCCTG-3‟ 
98-126 

DYMS1 
F:  5‟- TCCTGGGGATTCCCAATACC-3‟ 

R: 5‟- CATAGAAGTCTTCACTGGTG-3‟ 
171-199 

SMHCC1 
F:  5‟- ATCTGGTGGGCTACAGTCCATG-3‟ 

R: 5‟- GCAATGCTTTCTAAATTCTGA-3‟ 
175-199 

 

3.2.4. PCR-RFLP Analizleri 

ÇalıĢmada MHC sınıf II DRB gen bölgesindeki polimorfimlerin belirlenmesi 

için PCR-RFLP iĢlemi uygulanmıĢtır. PCR iĢleminde Çizelge 3.2‟de belirtilen primerler 

kullanılmıĢtır. PCR programı ile bileĢenleri Çizelge 3.3‟de özetlenmiĢtir. PCR iĢlemleri 

(Thermo Arktik) marka Gradient Thermal Cycler‟da AmpONE (GeneAll) marka Taq 

DNA polimeraz seti kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. PCR iĢlemleri 0.2 ml‟lik PCR 

tüplerinde son hacim 50 l (4l DNA + 46l PCR karıĢımı) olacak Ģekilde 

uygulanmıĢtır. 

Çizelge 3.3. PCR programı ve bileĢenleri  

PCR BileĢeni Miktar µl (1X )    

ddH2O 30.9 PCR programı  

HQ buffer 3.2 Ġlk denatürasyon      94ºC de 5 dk  

10X buffer 5 Denatürasyon 94ºC de 45 sn 

3
5

 d
ö
n

g
ü

 

dNTPs 5 (2,5 mM/ μl) Bağlanma 63 ºC de 45 sn 

Forward Primer 0.8 (10 pmol/μl) Uzama 72 ºC de 45 sn 

Reverse Primer 0.8 (10 pmol/μl) Son uzama 72 ºC de 10 dk  

Taq 0.3    

DNA 4    

PCR iĢlemlerinin sonuçları agaroz jel ile kontrol edilmiĢtir. PCR iĢlemi ile 

çoğaltılan DNA fragmentleri 9l PCR ürünü 1l dye (boya) olacak Ģekilde toplam 10l 

hacminde % 1.5‟ lik agaroz jele yüklenmiĢ ve 75 V‟da 60-90 dk arasında yürütülmüĢtür. 

Bu sayede MHC sınıf II DRB bölgesi için çoğaltıldığı düĢünülen 284 bç uzunluğundaki 
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PCR ürünlerinin jelde ayrılması sağlanmıĢ ve bu bantlar görüntüleme cihazında UV ıĢık 

altında görünür hale getirilmiĢtir. Daha sonra PCR iĢlemlerinde baĢarı ile çoğaltılan 

örneklerin RFLP iĢlemi için restriksiyon enzimleri (RE) ile kesimine geçilmiĢtir.  

RFLP iĢlemi için PCR ürünleri Çizelge 3.2‟de verilen restriksiyon enzimleri ile 

kesime bırakılmıĢtır. Kesim iĢlemi için 10 l PCR ürünü, 5 l ddH2O, 4.5l enzim 

buffer ve 0.5 l (5U) kesim enzimi olacak Ģekilde toplam hacim 20 l olarak kesime 

bırakılmıĢtır. Kesim iĢlemi 0.2 ml‟lik PCR tüpleri kullanılarak Thermal Cycler 

cihazında gerçekleĢtirilmiĢtir. Kesim iĢlemi üretici firma tarafından RE‟lerinin ürün 

kataloglarında belirtilen kesim sıcaklıklarında dört saat süre ile yapılmıĢtır. 

Kesim iĢleminden sonra kesim ürünlerinin kontrolü yani keçi populasyonlarında 

mevcut genotiplerin tespiti için tekrar agaroz jel elektroforez iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Bu iĢlem için kesim ürünlerinin olası bant büyüklüklerine göre % 2-3 arası yoğunlukta 

agaroz jel hazırlanmıĢtır (Çizelge 3.3). 10 µl kesim ürünü ve 1 µl yükleme boyası 

(loading dye)  olacak Ģekilde 11 µl olarak jelin kuyucuklarına yüklenen kesim ürünleri, 

60 V‟da ortalama 120 dk yürütülmüĢtür. Elektroforez sonucunda bantların 

büyüklüklerine bakılarak çalıĢılan keçi populasyonlarının ilgili genler için hangi 

genotipleri taĢıdığına karar verilmiĢtir.  

 

Çizelge 3.4. PCR-RFLP iĢlemi sonunda oluĢması beklenen bant büyüklükleri 

 

Gen RE Enzimi PCR Ürünleri (bç) Kesim Ürünleri (bç) 

MHC sınıf II 

DRB bölgesi 

PstI 

 

284 

 

PP: 226, 44, 15 

Pp: 270, 226, 44, 15 

pp: 270, 15 

MHC sınıf II 

DRB bölgesi 
TaqI 

TT: 163, 121 

Tt: 284, 163, 121 

tt: 284 

MHC sınıf II 

DRB bölgesi 

BsaHI 

 

GG: 174,112 

GA: 284,174, 112 

AA: 284 

MHC sınıf II 

DRB bölgesi 
AluI 

GG: 158, 84, 42 

GC: 200, 158, 84, 42 

CC: 200, 84 

 

3.2.5. Mikrosatellit Analizleri 

ÇalıĢılan keçi ırklarını oluĢturan populasyonlardaki mevcut genetik çeĢitlilik ve 

bu ırklar arasındaki filogenetik iliĢki MHC bağlı beĢ mikrosatellit lokus kullanılarak 

incelenmiĢtir. Mikrosatellit marker yöntemi DNA üzerinde tekrarlı bölgelerdeki 

farklılıkların belirlenmesi esasına dayanmaktadır. PCR ile çoğaltılan tekrarlı bölgelerin 

büyüklüğü kapiller elektroforez sistemleri ile belirlenir. GerçekleĢtirilen çalıĢmada 

kullanılan PCR programı ve içerikleri Çizelge 3.5‟de gösterilmiĢtir. PCR iĢlemleri 

(Thermo Arktik) marka Gradient Thermal Cycler‟da AmpONE (GeneAll) marka Taq 

DNA polimeraz seti kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. PCR iĢlemleri 0.2 ml‟lik PCR 

tüplerinde son hacim 40 l (2.5l DNA + 37.5l PCR karıĢımı) olacak Ģekilde 

yapılmıĢtır. 
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Çizelge 3.5. Mikrosatellit lokusların çoğaltılması için PCR programı ve bileĢenleri  

 

PCR BileĢeni Miktar µl (1X )    

H2O 23.6 PCR programı  

HQ buffer 4 Ġlk denatürasyon      94ºC de 5 dk  

10X buffer 4 Denatürasyon 94ºC de 45 sn 

3
0

 d
ö
n

g
ü

 

dNTPs 5 (2,5 mM/μl) Bağlanma 55-58 ºC de 45 sn 

Forward Primer 0.3(10 pmol/μl) Uzama 72 ºC de 45 sn 

Reverse Primer 0.3(10 pmol/μl) Son uzama 72 ºC de 10 dk  

Taq 0.3    

DNA 2,5    

 

PCR iĢleminin baĢarılı olup olmadığı %1‟lik agaroz jel kullanılarak kontrol 

edilmiĢtir.10 l PCR ürünü ve 1 l loading dye(yükleme boyası) toplam hacim 11 l 

olacak Ģekilde jele yüklenmiĢtir. 75V'da 60 dk yürütülen örnekler görüntüleme cihazına 

konularak tahmini büyüklüklerine karar verilmiĢtir. ÇalıĢmayan örneklerin PCR iĢlemi 

tekrarlanmıĢtır. Bu sayede çalıĢmayan örneklerin fragment analiz cihazına yüklenmesi 

engellenmiĢ ve burada oluĢabilecek ekonomik kayıpların önüne geçilmiĢtir. 

PCR ürünlerinin büyüklükleri 96‟lık otomatik kapiller elektrofoz sisteminde 

(Advanced Analytical Technologies-AATI, Ames, Iowa, USA) Advanced Analytical 

DNF-900 (35-500 bç) kullanılarak tespit edilmiĢtir. Kullanılan jel 35-500 bç aralığında 

okuma yapmaktadır. PCR ürünleri cihaza 96‟lık PCR plakalarında (Axgen PCR-96-

FLT-C), her kuyucuğa 3 µl PCR ürünü ve 22 µl dilution buffer gelecek Ģekilde son 

hacim 25 µl olarak yüklenmiĢtir.  

3.2.6. Ġstatistik analizler 

 MHC sınıf II DRB gen bölgesindeki tüberküloz ve ısıya tolerans ile iliĢkili 

farklı tek nükleotid polimorfizmleri (SNPs) PCR-RFLP analizleri ile belirlenmiĢtir. Bu 

lokuslar için gen ve genotip frekansları POPGENE (Yeh vd 1997) paket programı 

kullanılarak hesaplanmıĢtır. Ayrıca çalıĢılan keçi ırklarında her gen bölgesi için Hardy 

Weinberg dengesinden sapma olup olmadığı ki-kare (χ
2
) testi (Hartl and Clark 1989) ile 

test edilmiĢtir. 

MHC sınıf II DRB geni üzerindeki tekrarlı bölgeler üzerindeki farklılıklar 

Mikrosatellit yöntemi ile belirlenerek genetik çeĢitlilik analizleri için kullanılmıĢtır. Bu 

amaçla mikrosatellit analizlerle elde edilen verilerden allel geniĢlikleri (AG) ve gen 

frekansları CONVERT (Glaubitz 2004) programı kullanılarak belirlenmiĢtir. Ayrıca 

eldeki verilerin diğer programların veri formatına dönüĢtürülmesinde ve özgün alllerin 

belirlenmesinde CONVERT (Glaubitz 2004) programı kullanılmıĢtır. Allel sayısı (Na), 

etkili allel sayısı (Ne), gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerleri (Ho ve He) 

POPGENE (Yeh vd. 1997) paket programı kullanılarak hesaplanmıĢtır. Kullanılan 
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mikrosatellit lokusların genetik varyasyonu göstermedeki gücü olan Polimorfizm bilgi 

içeriği (PIC) değerleri Microsatellite Toolkit (Park 2001) uygulaması ile belirlenmiĢtir. 

Populasyonlardaki akrabalık seviyesinin göstergesi olan akrabalı yetiĢtirme 

katsayısı değerleri (FIS) Fstat v.1.2 (Goudet 1995) programı ile elde edilmiĢtir. Mevcut 

genetik varyasyonun ne kadarının populasyonlardan ne kadarının populasyonlardaki 

bireylerden kaynaklandığını ortaya koymak için Arlequin v. 3.5. (Excoffier vd 2006) 

paket programında Moleküler Varyans Analizi (Analysis of Molecular Varience, 

AMOVA) Arlequin gerçekleĢtirilmiĢtir. Ayrıca ÇalıĢılan dört farklı keçi 

populasyonunda beĢ mikrosatellit lokus için null allellerin varlığı ML-NULLFREQ 

programı (Kalinowski ve Taper 2006) kullanılarak test edilmiĢtir. 

Populasyonlar arasındaki filogenetik iliĢkinin belirlenmesi amacıyla 

Mikrosatellit ve PCR-RFLP lokuslar birlikte değerlendirilmiĢtir. Bu amaçla UPGMA 

(Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic Mean) dendogramı, NJ (Neighbor 

Joining) ağacı, Faktöriyel ĠliĢki Analizi (FCA, factorial correspondence analysis) ile 

Structure kümeleme analizleri yapılmıĢtır. UPGMA dendogramı ve NJ ağacı Poptree 

v.2 (Takezaki vd. 2010) programı ile FCA analizi Genetix v. 4.05 (Belkhir vd. 2004) 

programı ile Structure kümeleme analizi ise Structure 2.2. (Pritchard vd. 2000) 

programı kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. Structure kümeleme analizinde en iyi K 

değerinin (en uygun grup sayısı) belirlenmesinde Structure Harvester (Earl and von 

Hold 2012) uygulaması kullanılmıĢ ve kümeleme görsellerinin elde edilmesinde web 

tabanlı CLUMPAK (Kopelman vd. 2015) uygulaması kullanılmıĢtır. 
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4. BULGULAR VE TARTIġMA 

4.1. DNA Ġzolasyonu ve PCR ĠĢlemi 

DNA miktarlarının yaklaĢık olarak 100-800 ng/μl arasında değiĢtiği tespit 

edilmiĢtir. Elde edilen DNA‟lar PCR uygulaması için 50 ng/μl olacak Ģekilde 

seyreltilmiĢtir. DNA izolasyonu baĢarısız olan örneklerde izolasyon iĢlemi tekrar 

edilmiĢtir. 

. 

 
  

ġekil 4.1. DNA izolasyonu agaroz jel görüntüsü (%1) 

ÇalıĢılan keçi populasyonlarında Tüberküloz hastalığına direnç ve ısıya tolerans 

için MHC sınıf II DRB bölgesinde PCR-RFLP analizleri ile genotipler belirlenmiĢtir. 

Ġlgili gen bölgesinde tüm polimorfik bölgeler için öncelikle PCR iĢleminde 284 bç 

büyüklüğünde DNA parçaları çoğaltılmıĢtır (ġekil 4.2). 

 
 

 ġekil 4.2. MHC sınıf II DRB bölgesi için PCR ürünlerinin agaroz jel görüntüsü 
 Marker (M): Thermo 100 bp; Kat. No: SM0241; %1‟lik agaroz jel 
 

4.2. Tüberküloza Direnç Genotipleri Ġçin RFLP Analizleri 

4.2.1. PstI polimorfizmi 

ÇalıĢılan keçi populasyonlarında Singh vd. (2012) tarafından Tüberküloza 

dirençli olduğu bildirilen genotiplerin tespiti için 284 bç uzunluğundaki PCR ürünleri 

PstI restriksiyon enzimi ile kesilmiĢtir. Kesim iĢlemi sonrası elde edilen bantlara ait 

agaroz jel görüntüsü ġekil 4.3‟de verilmiĢtir. Kesim iĢlemi sonucu PP genotipi için 15, 

44 ve 226 bç‟lik üç bant, Pp genotipi için 15, 46, 226 ve 270 bç‟lik dört bant, pp 

genotipi için 15 ve 270 bç‟lik iki bant oluĢması gerekmektedir. Singh vd. (2012) 

tarafından pp genotipini taĢıyan hayvanların tüberküloza daha dirençli olduğunu 

bildirilmiĢtir. Dolayısıyla p alleli direnç allelidir. 
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ġekil 4.3. PCR ürünlerinin PstI restriksiyon enzimi ile kesimi  
Marker (M): Thermo 50 bp; Kat. No: SM0371; %3‟lik agaroz jel 

 

ÇalıĢılan keçi populasyonlarında P allel için en yüksek allel frekansı Norduz 

keçilerinde (0.95) en düĢük ise Kabakulak keçilerinde (0.73) elde edilmiĢtir. ÇalıĢılan 

populasyonlarda PP genotipinin frekansı 0.57 (KBK) ile 0.90 (NRD) aralığında 

olmuĢtur. Pp genotipinin frekansı 0.10 (NRD) ile 0.33 (KBK) aralığında değiĢirken pp 

genotipinin frekansı 0.00 (NRD) ile 0.100 (HNM ve KBK) aralığında değiĢmiĢtir. 

Yapılan ki-kare testi sonuçlarına göre Honamlı keçilerinde MHC sınıf II DRB geni PstI 

polimorfizmi için Hardy-Weinberg dengesinden sapma gözlenirken KIL, KBK ve NRD 

populasyonlarının Hardy-Weinberg dengesinde olduğu tespit edilmiĢtir 

 

Çizelge 4.1. PstI enzimi ile kesim iĢlemi sonucu oluĢan gen ve genotip frekansları 

 

Irk n 

Allel Frekansı Genotip Frekansı 

χ
2 

P p PP Pp pp 

KIL 34 0.81 0.19 0.68(23) 0.26(9) 0.06 (2) 0.89
a 

HNM 31 0.82 0.18 0.74 (23) 0.16 (5) 0.10 (3) 6.20*
 

KBK 30 0.73 0.27 0.57 (17) 0.33 (10) 0.10 (3) 0.65
a 

NRD 20 0.95 0.05 0.90 (18) 0.10 (2) 0.00 (0) 0.06
a 

χ
2
0.01;1:3.84; χ

2
0.05;1:6.63; * p<0.05; **p<0.01; a: Hardy-Weinberg dengesinden sapma önemsiz 

Singh vd. (2012) Hindistan‟da yetiĢtirilen Jamunapari keçilerinde Tüberküloza 

duyarlı grupta pp genotip frekansını %65.04 olarak tespit ederken, Tüberküloza dirençli 

grupta bu genotipin frekansını %90 olarak bildirmiĢlerdir. Yine aynı araĢtırıcılar 

tarafından yapılan çalıĢmada tüberküloza duyarlı grupta p allelinin frekansının 0.79, 

tüberküloza dirençli grupta ise 0.95 olduğu bildirilmiĢtir. GerçekleĢtirilen yüksek lisans 

tez çalıĢmasında Türkiye‟de yetiĢtiriciliği yapılan KIL, HNM, KBK ve NRD 

keçilerinde elde edilen p allel frekansı Singh vd. (2012) tarafından Jamunapari 
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keçilerinde bildirilen değerden çok daha düĢüktür. Patlane vd. (2012) Endonezya‟da 

yetiĢtirilen Saanen, Etawah Grade-Saanen melezi (PESA) ve Etawah Grade (PE) 

keçilerinde p allel frekanslarını sırasıyla 0.28, 0.35 ve 0.39 olarak bildirmiĢlerdir. Bu 

değerler sunulan bu çalıĢmada KIL, HNM, KBK ve NRD keçilerinde elde 

edilendeğerlere göre nispeten yüksek olmuĢtur. Diğer iki çalıĢmada tüberküloza direnç 

alleli olan p allel frekansının yerli keçi ırklarımıza oranla yüksek olmasının farklı 

nedenleri olabilir. Bu nedenlerden en önemlisinin diğer ırkların yetiĢtirildiği 

bölgelerdeki tüberküloz görülme sıklığının ülkemize göre çok daha fazla olması oluğu 

düĢünülmektedir. Dünyada ruminantlar arasında Tüberküloz Afrika ve Güney Asya‟da 

diğer bölgelere göre daha yaygın olarak görülmektedir (Humblet vd. 2009). Diğer 

çalıĢmaların gerçekleĢtirildiği ülkeler Hindistan ve Endonezya gibi Güney Asya 

ülkeleridir. Burada yetiĢtirilen hayvanların uzun yıllar içerisinde bu hastalığa karĢı daha 

fazla direnç geliĢtirmiĢ olabileceği düĢünülmektedir. 

KIL, HNM ve KBK keçilerinde tüberküloza direnç allleli olan “p” allelinin 

frekansı NRD keçilerindeki frekansa göre nispeten daha yüksektir. Yürütülen tez 

çalıĢmasında “p” alleline ait en yüksek allel frekansı KBK keçilerinde tespit edilmiĢtir. 

ÇalıĢılan ırkların hepsinde tüberküloza direnç alleli olan p allelinin varlığı tespit 

edilmiĢtir. Ayrıca HNM ırkı dıĢındaki populasyonların ilgili gen bölgesi bakımından 

Hardy-Weinberg dengesinde olduğu görülmüĢtür. Bu sonuçlar çalıĢılan yerli keçi 

genotiplerinde MHC sınıf II DRB geni bakımından yeterli genetik varyasyona sahip 

olduğuna ve bu genin MAS çalıĢmalarında kullanılabileceğine iĢaret etmektedir. 

4.2.2. TaqI polimorfizmi 

MHC sınıf II DRB bölgesi üzerinde Tüberküloz hastalığına direnç ile iliĢkili 

olduğu bildirilen bir diğer polimorfizm TaqI restriksiyon enzimi ile belirlenmektedir. 

284 bç uzunluğundaki PCR ürünlerinin TaqI restriksiyon enzimi ile kesilmesi sonucu 

TT genotipi için 163 ve 121 bç uzunluğunda iki bant, Tt genotipi için 284, 163 ve 121 

bç uzunluğunda üç bant, tt genotipi için 284 bç uzunluğunda tek bant elde edilmesi 

gerekmektedir. OluĢması muhtemel bu genotiplerden Tt genotipini taĢıyan hayvanların 

Tüberküloza daha dirençli olduğu bildirilmiĢtir  (Singh vd. 2012). PCR ürünlerinin TaqI 

restriksiyon enzimi ile kesimine ait agaroz jel görüntüsü ġekil 4.4‟de verilmiĢtir. 

 

 
   

ġekil 4.4. PCR ürünlerinin TaqI restriksiyon enzimi ile kesimi 
Marker (M): Thermo 50 bp; Kat. No: SM0371; %3‟lik agaroz jel 
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Tüm keçi populasyonlarında MHC sınıf II DRB bölgesinin TaqI restriksiyon 

enzimi için polimorfik olduğu tespit edilmiĢtir. MHC sınıf II DRB bölgesinin TaqI 

enzimi ile kesim iĢlemi sonucu oluĢan gen ve genotip frekansları Çizelge 4.2‟de 

verilmiĢtir. Tüberküloza direnç genotipi olan Tt genotipinin frekansı en yüksek KIL 

keçilerinde (0.59) ortaya çıkarkenen düĢük HNM keçilerinde (0.27) elde edilmiĢtir. “t” 

alleline yönelik allel frekansları çalıĢılan ırklarda 0.20 (HNM) ile 0.51 (KBK) aralığında 

değiĢirken çalıĢılan tüm ırkların MHC sınıf II DRB geni TaqI polimorfizmi için Hardy-

Weinberg dengesinde olduğu belirlenmiĢtir.  

Çizelge 4.2. TaqI enzimi ile kesim iĢlemi sonucu oluĢan gen ve genotip frekansları 

Irk n 

Allel Frekansı Genotip Frekansı 

χ
2 

T t TT Tt tt 

KIL 39 0.65 0.35 0.36 (14) 0.59 (23) 0.05 (2) 3.58
a 

HNM 30 0.80 0.20 0.67 (20) 0.27 (8) 0.06 (2) 0.83
a 

KBK 30 0.49 0.51 0.20 (6) 0.57 (17) 0.23 (7) 0.54
a 

NRD 20 0.60 0.40 0.45 (9) 0.30 (6) 0.25 (5) 2.82
a 

χ
2
0.01;1:3.84; χ

2
0.05;1:6.63; * p<0.05; **p<0.01; a: Hardy-Weinberg dengesinden sapma önemsiz 

Singh vd. (2012) Jamunapari keçilerinde Tüberküloza direnç genotipinin (Tt) 

frekansını dirençli grupta 0.70, duyarlı gurupta 0.45 olarak, Patlane vd. (2012) Saanen, 

Etawah Grade-Saanen melezi (PESA) ve Etawah Grade (PE) keçilerinde sırasıyla 0.39, 

0.17 ve 0.15 olarak bildirmiĢlerdir. Sunulan bu çalıĢmada KIL (0.59), HNM (0.67), 

KBK (0.57) ve NRD (0.30) ırklarında elde edilen değerler Singh vd. (2012) tarafından 

dirençli grupta elde edilen değerlerden düĢük olarak elde edilirken genel olarak Patlane 

vd. (2012) tarafından bildirilen değerlerden yüksek olmuĢtur. Yerli keçi 

populasyonlarımız içerisinde ise tüberküloza direnç genotipi (Tt) KIL ve KBK 

populasyonlarında HNM ve NRD populasyonlarına oranla daha yüksektir. ÇalıĢılan tüm 

ırkların MHC sınıf II DRB geni TaqI polimorfizmi için Hardy-Weinberg olduğu 

belirlenmiĢtir. Bu sonuçlar yerli keçi ırklarımızda ileride Tüberküloza direnç için 

uygulanabilecek MAS çalıĢmalarında MHC sınıf II DRB geninde PstI ve TaqI 

polimorfizmlerinin birlikte kullanılabileceğine iĢaret etmektedir. 

4.3. Isıya Tolerans Genotipleri Ġçin RFLP Analizleri 

4.3.1. BsaHI polimorfizmi 

Keçi MHC sınıf II DRB geni üzerinde Yakubu vd. (2017) tarafından ısıya 

tolerans ile iliĢkili olduğu bildirilen genotiplerin tespiti için 284 bç uzunluğundaki PCR 

ürünleri BsaHI restriksiyon enzimi ile kesimi bırakılmıĢtır. Kesim iĢlemi sonrası GG 

genotipi için 112 ve 174 bç‟lik iki bant, GA genotipi için 112, 174 ve 284 bç‟lik üç bant 

ve AA genotipi için 284 bç‟lik tek bant oluĢması gerekmektedir. Yakubu vd. (2017) AA 

genotipini taĢıyan hayvanların ısıya tolerans bakımından daha iyi olduğunu 
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bildirmiĢlerdir. GerçekleĢtirilen yüksek lisans tezinde elde edilen agaroz jel görüntüsü 

ġekil 4.5‟de verrilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.5. PCR ürünlerinin BsaHI restriksiyon enzimi ile kesimi  
Marker (M): Thermo 25 bp; Kat. No: SM1191; %3‟lik agaroz jel 

 

Isıya tolerans için MHC sınıf II DRB geni BsaHI enzimi ile kesim iĢlemi sonucu 

oluĢan gen ve genotip frekansları Çizelge 4.3‟de özetlenmiĢtir. ÇalıĢmada GG genotipi 

KILve HNM populasyonlarında tespit edilemezken KBK (0.03) ve NRD (0.05) 

populasyonlarında düĢük frekanslarda belirlenmiĢtir. Isıya tolerans genotipi olan AA 

genotipinin frekansı 0.22 (KIL) ile 0.68 (HNM) aralığında değiĢmiĢtir. KIL keçilerinde 

ilgili gen bakımından Hardy-Weinberg dengesinden sapma gözlenirken, KBK, HNM ve 

NRD populasyonları Hardy-Weinberg dengesindedir. 

 

Çizelge 4.3. BsaHI enzimi ile kesim iĢlemi sonucu oluĢan gen ve genotip frekansları 

 

Irk n 

Allel Frekansı Genotip Frekansı 

χ
2 

G A GG GA AA 

KIL 40 0.39 0.61 0.00(0) 0.78 (31) 0.22 (9) 16.01**
 

HNM 31 0.16 0.84 0.00 (0) 0.32 (10) 0.68 (21) 1.14
a 

KBK 30 0.28 0.72 0.03 (1) 0.50 (15) 0.47 (14) 1.60
a 

NRD 20 0.30 0.70 0.05 (1) 0.50 (10) 0.45 (9) 0.73
a 

χ
2
0.01;1:3.84; χ

2
0.05;1:6.63; * p<0.05; **p<0.01; a: Hardy-Weinberg dengesinden sapma önemsiz 

Yakubu vd. (2017) West African Dwarf (WAD), Red Sokoto (RS) ve Sahel 

(SH) keçi ırklarında ısıya tolerans yeteneğiyle iliĢkili olduğu bildirilen AA genotipinin 

frekanslarını sırasıyla 0.45, 0.22 ve 0.10 olarak bildirmiĢlerdir. Sunulan tez 
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çalıĢmasındaHonamlı keçilerinden elde edilen AA genotip frekansı (0.68) hem Yakubu 

vd. (2017) tarafından WAD, RS ve SH ırkları için bilidirilen değerlerden hemde 

sunulan bu çalıĢmada hayvan materyali olarak kullanılan KIL, KBK ve NRD 

keçilerinden elde edilendeğerlerden yüksek olmuĢtur. HNM ırkı daha çok Teke bölgesi 

olarak adlandırılan Antalya, Isparta ve Burdur illerinde yetiĢtirilen bir ırktır. Bu ırk son 

yıllarda Kıl keçilerinin canlı ağırlığını artırmak için melezlense de bu bölgeye özel 

kapalı bir populasyondur. Bölgenin iklimsel koĢulları düĢünüldüğünde HNM ırkının 

ilgili gen bakımından diğer ırklardan farklılaĢtığı düĢünülebilir. ÇalıĢılan KIL keçi 

populasyonunda gözlemlenen MHC sınıf II DRB geni BsaHI polimorfizminin Hardy-

Weinberg dengesinden sapma gösterdiği tespit edilmiĢtir. Genel olarak KIL, HNM, 

KBK ve NRD populasyonlarında AA genotipinin olduğu ve bu gen bölgesinin ısıya 

tolerans yeteneği için yapılacak MAS çalıĢmalarında kullanılabileceği görülmektedir. 

4.3.2. AluI polimorfizmi 

ÇalıĢılan keçi populasyonlarında MHC sınıf II DRB bölgesi için PCR iĢleminde 

284 bç büyüklüğündeki fragmentler elde edildikten sonra ısıya tolerans ile iliĢkili 

olduğu daha önceki çalıĢmalarda belirlenen genotiplerin tespiti için RFLP yani enzimle 

kesim iĢlemine geçilmiĢtir. Materyal ve Metot kısmında belirtildiği üzere 284 bç‟lik 

PCR ürünleri AluI restriksiyon enzimi ile kesildiği zaman oluĢan farklı genotiplerden üç 

tanesinin ısıya toleransla iliĢkili olduğu tarafından bildirilmiĢtir. Kesim iĢlemi sonucu 

oluĢan GG genotipi (158, 84, 42 bç‟lik üç bant), GC genotipi (200, 158, 84 ve 42 bç‟lik 

dört bant) ve CC genotipini (200 ve 84 bç‟lik iki bant) taĢıyan havyanların ısıya tolerans 

yeteneklerinin daha iyi olduğu bildirilmiĢtir (Yakubu vd. 2017). Bu çalıĢmada 

Türkiye‟de yetiĢtiriciliği yapılan KIL, KBK, HNM ve NRD keçilerinde söz konusu üç 

genotip tespit edilememiĢtir.  PCR ürünlerinin AluI restriksiyon enzimi ile kesimine ait 

agaroz jel görüntüsü ġekil 4.6‟da verilmiĢtir. 

 

 

 

ġekil 4.6. PCR ürünlerinin AluI restriksiyon enzimi ile kesimi  
Marker (M): Thermo 50 bp; Kat. No: SM0371; %2‟lik agaroz jel 

Elde edilen genotipler için gen ve genotip frekansları ile populasyonların Hardy-

Weinberg dengesinde olup olmadıkları Çizelge 4.4‟de gösterilmiĢtir. 
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Çizelge 4.4. AluI enzimi ile kesim iĢlemi sonucu oluĢan gen ve genotip frekansları 

 

Irk n 

Allel Frekansı Genotip Frekansı 

χ
2 

A1 A2 G1 G2 G3 

KIL 40 0.84 0.16 0.75 (30) 0.17 (7) 0.08 (3) 5.10* 

HNM 30 0.67 0.33 0.50 (15) 0.33 (10) 0.17 (5) 1.88
a 

KBK 30 0.73 0.27 0.53 (16) 0.40 (12) 0.07 (2) 0.01
a 

NRD 20 0.37 0.63 0.20 (4) 0.35 (7) 0.45 (9) 1.28
a 

χ
2
0.01;1:3.84; χ

2
0.05;1:6.63; * p<0.05; **p<0.01; a: Hardy-Weinberg dengesinden sapma önemsiz 

ÇalıĢılan ırklarda A1 allelinin frekansının en yüksek değeri Kıl keçilerinde (0.84) 

en düĢük değeri ise Norduz keçilerinde (0.37) elde edilmiĢtir. ÇalıĢılan populasyonlarda 

G1 genotipinin frekansı 0.20 (NRD) ile 0.75 (KIL) aralığında, G2 genotipinin frekansı 

0.17 (KIL) ile 0.40 (KBK) aralığında değiĢirken G3 genotipinin frekansı 0.07 (KBK) ile 

0.45 (NRD) aralığında değiĢmiĢtir. ÇalıĢılan ırklardan sadece KIL populasyonu MHC 

sınıf II DRB bölgesi için AluI polimorfik bölgesi için Hardy-Weinberg dengesinden 

sapmak göstermiĢtir. 

Yakubu vd. (2017) Sahel, Red Sokoto, Doğu Afrika cüce keçi ırkında MHC sınıf 

II DRB bölgesi AluI polimorfizmi çalıĢmıĢ ve elde edilen genotipler içerisinden GG, 

GC ve CC genotiplerinin ısıya tolerans bakımından direnç genotipleri olduğunu 

bildirmiĢlerdir. GerçekleĢtirilen yüksek lisans tezinde Türkiye‟de yetiĢtirilen dört yerli 

keçi populasyonunda direnç genotipleri tespit edilememiĢtir. Bu nedenle yerli keçi 

populasyonları ısıya tolerans bakımından değerlendirilememiĢtir. Ancak çalıĢılan MHC 

sınıf II DRB bölgesinin AluI restirksiyon enzimi açısından polimorfik olduğu ve ilgili 

gen bölgesi için üç populasyonda (HNM, KBK, NRD) yeterli genetik varyasyon olduğu 

görülmüĢtür. Yerli keçi populasyonlarımızda bu gen bakımından oluĢan genotipler ile 

termo-fizyolojik özellikler arasında iliĢki analizleri yapılması faydalı olabilir. 

4.4. MHC Bağlı Mikrosatellit Lokuslar Ġle Genetik ÇeĢitlilik 

GerçekleĢtirilen yüksek lisans tezinde genetik çeĢitliliğin tespiti için MHC‟ne 

bağlı beĢ adet mikrosatellit lokus (BF1, BM18, BM1258, DYMS1, SMHCC1) 

kullanılmıĢtır. Bu lokuslar için Materyal Metot kısmında baz dizileri belirtilen primerler 

ile PCR iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. Her bir lokus için PCR ürünlerine ait örnek agaroz 

jel görüntüsü ġekil 4.7‟de verilmiĢtir.  
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ġekil 4.7. Mikrosatellit lokuslar için agaroz jel görüntüsü 

 

PCR iĢleminden sonra PCR ürünlerinin büyüklükleri kapiller elktroforez 

cihazında tespit edilmiĢtir. Fragment analiz cihazındaki okumalara ait bir örnek ise ġekil 

4.8‟de gösterilmiĢtir. 

 
  

ġekil 4.8. SMHCC1 lokusuna ait fragment analizi cihazı görüntüsü 

 

4.4.1. ÇalıĢılan lokuslarda elde edilen allel geniĢlikleri ve frekansları 

ÇalıĢılan her bir lokus için elde edilen allel geniĢlikleri ve frekansları EK1-5 

gösterilmiĢtir. ÇalıĢılan keçi ırklarında beĢ mikrosatellit lokusta elde edilen allel 

geniĢlikleri değiĢik keçi ırklarında aynı lokuslar ile çalıĢan araĢtırıcılar tarafından 
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bildirilen değerler ile örtüĢmektedir (Garrine CMLP 2007; Salles vd. 2011;  Guang-Xin 

vd. 2015; Seilsuth vd. 2016).  

4.4.1.1. Kıl keçisi populasyonlarında temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

 

Kıl keçisi populasyonlarında beĢ mikrosatellit lokusta elde edilen temel genetik 

çeĢitlilik parametreleri Çizelge 4.5‟de verilmiĢtir. Kıl keçilerinde lokus baĢına ortalama 

allel sayısı 8.80 olarak hesaplanırken, etkili allel sayısı 4.83 olarak belirlenmiĢtir. 

Gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerleri ise sırasıyla 0.74 ve 0.80 olarak 

hesaplanmıĢtır. Populasyonlardaki akrabalık seviyesinin göstergesi olan Fis değeri ise 

0.04 olarak tespit edilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.5. Kıl keçilerinde elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

 

Lokus n AG Na Ne Ho He FĠS 

BF1 31 156-166 6 3.15 0.90 0.69 -0.32 

BM1818 32 252-268 9 4.89 0.63 0.81 0.21 

BM1258 31 100-114 8 5.90 0.71 0.84 0.15 

SMHCC1 32 181-195 8 5.49 0.68 0.83 0.16 

DYMS1 32 175-205 13 4.73 0.78 0.80 0.01 

Ortalama 

± St. Sap. 
  

8.80 ± 

2.59 

4.83 ± 

1.05 

0.74 ± 

0.11 

0.80 ± 

0.06 
0.04  

Na: allel sayısı; Ne etkili allel sayısı; Ho: gözlenen heterozigotluk; He; beklenen heterozigotluk; 

Fis: akrabalı yetiĢtirme katsayısı 

Guang-Xin vd. (2015) Çin‟de farklı coğrafi lokasyonlarda yetiĢtirilen 10 farklı 

yerel keçi ırkında genetik çeĢitliliği MHC ile iliĢkili BF1, BM1818, BM1258 ve 

DYMS1 lokuslarını kullanarak incelemiĢlerdir. AraĢtırıcılar allel sayısını en düĢük 

Hechuan keçi ırkında (4.75) tespit ederken en yüksek Jianyang big ear keçi ırkında 

(11.25) belirlemiĢlerdir. Gözlenen heterozigotluk değerlerinin 0.25 (Jining Qing) ile 

0.54 (Chuannan black) aralığında, beklenen heterozigotluk değerlerinin ise 0.49 

(Hechuan) ile 0.78 (Jianyang big ear) aralığında değiĢtiğ bildirilmiĢtir. Akrabalı 

yetiĢtirme katsayısının 0.23 (Hechuan) ile 0.51 (Jining Qing) aralığında değiĢtiği 

raporlanmıĢtır. AraĢtırmacılar dört lokustan elde ettikleri ortalama Na, Ho, He ve Fis 

değerlerini sırasıyla 7.15, 0.40, 0.60 ve 0.34 olarak hesaplamıĢlardır. 

Salles vd. (2011) Çin yerel ırklarından Xuhuai, Hindistan ırklarından 

Changthangi ve Pashmina, Kenya‟da yetiĢtirilen Small East African (SEA), Galla ve 

Vendi ırklarından oluĢan altı ırkta MHC ile iliĢkili BF1, BM1818, BM1258, DYMS1 ve 

SMHCC1 lokuslarını kullanarak genetik çeĢitliliği araĢtırmıĢlardır. AraĢtırmacılar 

Xuhuai, Changthangi, Pashmina, Small East African (SEA), Galla ve Vendi ırklarında 

ortalama allel sayısını sırasıyla 9.25, 10.00, 10.20, 14.50, 9.00 ve 9.20 olarak 

hesaplamıĢlardır. ÇalıĢılan ırklarda en düĢük Ho değerinin Vendi ırkında (0.483) en 

yüksek Ho değerinin ise Galla ırkında (0.577) olduğu bildirilmiĢtir. Beklenen 

heterozigotluk değerlerinin ise 0.833 (Pashmina) ile 0.879 (Vendi) ırkında olduğu 



 

BULGULAR VE TARTIġMA                M. ASLAN 

 

32 

 

bildirilmiĢtir. AraĢtırmacılar çalıĢılan altı ırkta tüm lokuslar için He değerlerinin Ho 

değerlerinden oldukça yüksek olduğunu belirtmiĢlerdir. Populasyonlarda heterozigot 

eksikliğine bağlı olarak yüksek düzeyde akrabalık mevcuttur. 

Yukarıda belirtilen çalıĢmalarda elde edilen genetik çeĢitlilik parametreleri tez 

kapsamında elde edilen parametreler ile karĢılaĢtırıldığında, Kıl keçilerinde diğer 

populasyonlara göre daha yüksek oranda genetik çeĢitlilik ve daha düĢük akrabalık 

olduğu tespit edilmiĢtir. FIS değeri -1 ile +1 arasında değer alabilir. Negatif değerler 

populasyonda heterozigot fazlalığına pozitif değerler ise homozigot fazlalığına iĢaret 

etmektedir. FIS değeri 0.05‟in altında ise akrabalığın olmadığı, 0.05 ile 0.15 aralığında 

ise akrabalığın olduğu ancak tehlike seviyesinde olmadığı, 0.15 ile 0.25 aralığında 

tehlike seviyesinin düĢük, 0.25-0.40 arasında olması durumunda tehlike seviyesinde 

olduğunu, 0.40‟ın üzerinde olmasında ise kritik seviyenin aĢıldığı ve populasyonlarda 

akrabalığın azaltılması yönünde çalıĢmaların yürütülmesi gerektiği vurgulanmıĢtır 

(Ramadan vd. 2012). Sunulan çalıĢmada hayvan materyali olarak kullanılanKıl 

keçilerinde beĢ mikrosatellit lokus için elde edilen FIS değeri (0.04) populasyonlarda 

akrabalıkla iliĢkili herhangi bir tehlike olmadığını iĢaret etmektedir. Kıl keçileri 

Türkiye‟de en fazla yetiĢtiriciliği yapılan keçi ırkıdır ve Türkiye keçi varlığının yaklaĢık 

%90‟ını oluĢturmaktadır. Bu bağlamda Kıl keçilerinde yüksek genetik varyasyon ve 

düĢük akrabalık beklenilen bir durumdur. 

4.4.1.2. Honamlı keçisi populasyonlarında temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

 

Honamlı ırkında elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri Çizelge 4.6‟da 

özetlenmiĢtir. Honamlı keçilerinde ortalama allel ve etkili allel sayıları sırasıyla 8.40 ve 

5.10 olarak hesaplanmıĢtır. Gözlenen heterozigotluk değeri 0.47 (BM1258) ile 0.90 

(DYMS1) aralığında değiĢirken, ortalama Ho değeri 0.76 olarak hesaplanmıĢtır. 

Ortalama He değeri ise 0.79 olarak belirlenmiĢtir. Lokuslarda elde edilen FIS değerleri 

0.10 (DYMS1) ile 0.43 (BM1258) aralığında değiĢirken bu parametrenin ortalaması 

0.13 olmuĢtur  

 

Çizelge 4.6. Honamlı keçilerinde elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

Lokus n AG Na Ne Ho He FĠS 

BF1 24 158-166 5 2.65 0.86 0.63 0.21 

BM1818 18 246-266 9 7.36 0.89 0.89 -0.03 

BM1258 30 98-114 9 5.54 0.47 0.83 0.43 

SMHCC1 30 175-199 11 4.38 0.66 0.78 0.14 

DYMS1 30 179-203 8 5.59 0.90 0.83 -0.10 

Ortalama 

± St. Sap. 
  

8.40 ± 

2.19 

5.10 ± 

1.74 

0.76 ± 

0.19 

0.79 

±0.10 
0.13 

Na: allel sayısı; Ne etkili allel sayısı; Ho: gözlenen heterozigotluk; He; beklenen heterozigotluk; Fis: 

akrabalı yetiĢtirme katsayısı 
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Bu çalıĢmada Honamlı ırkında MHC ile iliĢkili beĢ mikrosatellit lokusta elde 

edilen ortalama allel sayısı (8.40) Guang-Xin vd. (2015) tarafından MHC bağlı dört 

lokusta Çin yerli ırkları Chuanzhong (6.00), Enshi (5.50), Hechuan (4.75), Jining Qing 

(5.00), Tibetan (6.00) ve Yichang (5.75) ırklarında bildirilen değerlerden yüksek, 

Jianyang big ear (11.50) ve Meigu (10.50) ırklarında bildirilen değerlerden düĢük 

olmuĢtur. Elde edilen bulgular Dazu Black (7.75) ve Chuannan black (8.75) ırklarında 

bildirilen değer ile benzerlik göstermektedir.Salles vd. (2011) tarafından MHC bağlı beĢ 

lokusta (BF1, BM1818, BM1258, DYMS1 ve SMHCC1) Çin yerel ırklarından Xuhuai, 

Hindistan ırklarından Changthangi ve Pashmina, Kenya‟da yetiĢtirilen Small East 

African (SEA), Galla ve Vendi ırklarından oluĢan altı ırkta bildirilen allel sayısı 

ortalamasından (9.20-14.20) düĢük olmuĢtur. Ayrıca Seilsuth vd. (2016) tarafından 

Tayland‟da yetiĢtiriciliği yapılan Anglonubian, Alpine, Jamunapari, Saanen ve 

Toggenburg keçilerinde BM1818 lokusunda elde edilen allel sayıları (6-8 aralığında)  

sunulan bu çalıĢmadaki Honamlı ırkında BM1818 lokusunda elde edilen allel 

sayısından düĢük olmuĢtur.  

Bizim çalıĢmamızda Honamlı ırkında ilgili lokuslar için elde edilen Ho (0.76) ve 

He (0.79) değerleri Guang-Xin vd. (2015) tarafından 10 ırkta bildirilen Ho (0.25-0.54 ) 

ve He (0.49-0.78) değerlerinden yüksek olarak elde edilmiĢtir. Benzer Ģekilde elde 

edilen değerler Salles vd. (2011) yedi populasyonda bildirilen Ho (0.483-0.577) 

değerlerinden de yüksekolmuĢtur. Benzer olarak Honamlı ırkında elde edilen FISdeğeri 

(0.13) hem Guang-Xin vd. (2015) tarafından bildirilenFIS (0.23-0.51) değerlerinden, 

hemde Salles vd. (2011)tarafından bildirilenFIS değerlerinden düĢük olmuĢtur. Honamlı 

ırkında elde edilen genetik çeĢitlilik parametreleri Kıl keçilerindekiler ile 

karĢılaĢtırıldığında benzer olduğu söylenebilir. Akrabalık seviyelerinin literatürdeki 

değerlere göre Honamlı ırkında daha düĢük olduğu görülürken, Kıl keçilerine göre biraz 

daha yüksek olduğu söylenebilir.  

Honamlı ırkında MHC bağlı lokuslar için literatürde bildirilen değerlere göre 

yüksek genetik çeĢitlilik olduğu görülmüĢtür. Honamlı ırkı Teke bölgesi olarak 

adlandırılan Antalya, Burdur ve Isparta illerinde yoğun olarak yetiĢtirilmektedir. 

Yüksek canlı ağırlıkları ile dikkat çeken Honamlı ırkının son yıllarda yetiĢtiriciliği 

giderek artmaktadır. Özellikle Teke bölgesinde çok yoğun damızlık değiĢimleri 

yaĢanmakta ve populasyon büyüklükleri giderek artmaktadır. Bu nedenle Honamlı 

ırkında genetik varyasyonun yüksek olduğu düĢünülmektedir. Kıl keçilerine göre 

akrabalık seviyesi daha yüksek olsada tehlikeli seviyelerde değildir. Akrabalığın 

honamlı keçilerinde bir miktar yüksek olması Honamlı keçilerinin nispeten Kıl keçilere 

göre daha küçük bir populasyona sahip olması göz önüne alındığında normal bir bulgu 

olarak değerlendirilebilir. 

4.4.1.3. Kabakulak keçisi populasyonlarında temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

Kabakulak keçilerinde elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri Çizelge 

4.7‟de verilmiĢtir. GerçeleĢtirilen yüksek lisans tezinde KBK keçilerinde beĢ lokus için 

hesaplanan ortalama Na, Ne, Ho ve He değerleri sırasıyla 8.80, 5.36, 0.80 ve 0.82 olarak 

belirlenmiĢtir. FIS değerleri -0.21 (BF1) ile 0.25 (DYMS1) aralığında bulunurken, 

ortalama FIS değeri -0.01 olarak hesaplanmıĢtır. 
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Çizelge 4.7. Kabakulak keçilerinde elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

Lokus n AG Na Ne Ho He FĠS 

BF1 30 154-168 8 3.53 0.87 0.73 -0.21 

BM1818 30 250-270 11 6.50 0.77 0.86 0.09 

BM1258 29 98-112 8 4.78 0.79 0.80 0.00 

SMHCC1 30 179-195 9 6.45 0.63 0.86 0.25 

DYMS1 27 179-203 8 5.52 0.96 0.83 -0.18 

Ortalama 

± St. Sap. 
  

8.80 ± 

1.30 

5.36 ± 

1.25 

0.80 ± 

0.12 

0.82 ± 

0.05 
-0.01 

Na: allel sayısı; Ne etkili allel sayısı; Ho: gözlenen heterozigotluk; He; beklenen heterozigotluk; 

Fis: akrabalı yetiĢtirme katsayısı 

KBK keçilerinde elde edilen genetik çeĢitlilik parametreleri ve akrabalı 

yetiĢtirme katsayısı bu çalıĢmada Kıl ve HNM keçilerinde elde edilen değerlere 

benzerlik göstermektedir. KBK keçilerinde elde edilen ortalama Na, Ho ve He değerleri 

literatürde (Guang-Xin vd. 2015; Salles vd. 2011) değiĢik keçi populasyonlarında 

bildirilen Na, Ho ve He değerlerinden yüksek iken, Fıs değeri daha düĢük olmuĢtur. Bu 

çalıĢmada KBK keçilerinde BM1258 lokusunda 8 allel belirlenirken Garrine (2007) 

Mozambik‟te yetiĢtirilen Pafuri, Tete, Maputo ve Cabo Delgado keçi ırklarında 

BM1258 lokusunda gözlenen allel sayılarını sırasıyla 14, 9, 9 ve 10 olarak bildirmiĢtir. 

Bu çalıĢmada KBK keçilerinde genel olarak Kıl ve HNM keçilerine benzer 

Ģekilde MHC‟ne bağlı lokuslarda yüksek genetik varyasyon olduğu ve akrabalığın 

görülmediği söylenebilir. Bu sonuçlar Antalya ilindeki keçilerin neredeyse tamamını 

oluĢturan Kıl, HNM ve KBK keçilerinde yüksek genetik çeĢitlilik ve düĢük akrabalığa 

iĢaret etmektedir. Bu durum keçi yetiĢtiriciliğinde ileride yapılacak ıslah ve koruma 

çalıĢmaları için oldukça umut vericidir. 

4.4.1.4. Norduz keçisi populasyonlarında temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

 

Norduz keçilerinde elde edilen genetik çeĢitlilik parametreleri ve akrabalı 

yetiĢtirme katsayıları Çizelge 4.8‟de gösterilmiĢtir. Norduz ırkında en yüksek allel 

sayısı BM1818 lokusunda (11) en düĢük ise BF1 ve BM1258 lokuslarında (6) 

gözlenmiĢtir. En düĢük Ne sayısı BF1 lokusunda (2.52) belirlenirken, en yüksek 

SMHCC1 (6.25) lokusunda hesaplkanmıĢtır. Ortalama Na ve Ne sayıları sırasıyla 8.20 

ve 4.66 olarak hesaplanmıĢtır. Noduz keçilerinde Ho değerleri 0.44 (BM1258) ile 0.95 

(DYMS1) aralığında değiĢirken, he değerleri 0.60 (BM1258) ile 0.86 SMHCC1 

arasında değiĢmiĢtir. Ortalama Ho ve He ve FIS değerleri sırasıyla 0.68, 0.74 ve 0.09 

olarak belirlenmiĢtir. 
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Çizelge 4.8. Norduz keçilerinde elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

Lokus n AG Na Ne Ho He FĠS 

BF1 20 168-180 6 2.52 0.55 0.62 0.09 

BM1818 20 250-270 11 5.67 0.65 0.84 0.21 

BM1258 18 106-120 6 4.36 0.44 0.60 0.30 

SMHCC1 20 177-199 10 6.25 0.80 0.86 0.05 

DYMS1 20 185-205 8 4.52 0.95 0.79 -0.22 

Ortalama 

± St. Sap. 
  

8.20 ± 

2.28 

4.66 ± 

1.44 

0.68 ± 

0.20 

0.74 ± 

0.12 
0.09 

Na: allel sayısı; Ne etkili allel sayısı; Ho: gözlenen heterozigotluk; He; beklenen heterozigotluk; 

Fis: akrabalı yetiĢtirme katsayısı 

Norduz keçilerinde MHC bağlı beĢ lokus için elde edilen ortalama Na değeri 

(8.20) Guang-Xin vd. (2015) tarafından Chuanzhong (6.00), Enshi (5.50), Hechuan 

(4.75), Jining Qing (5.00), Tibetan (6.00) ve Yichang (5.75) keçilerinde bildirilen 

değerlerden yüksek iken aynı çalıĢmada Jianyang big ear (11.50) ve Meigu (10.50) 

ırklarında bildirilenlerden düĢük olmuĢtur. Aynı Ģekilde Salles vd. (2011) tarafından altı 

farklı keçi ırkında bildirilen değerlerden de (9.20-14.50 ) düĢük olmuĢtur. NRD ırkında 

elde edilen ortalama Na değeri Kıl, HNM ve KBK ırklarında elde edilen değerler ile 

benzerlik göstermektedir. NRD ırkında elde edilen ortalama Ho değeri (0.68) Salles vd. 

(2011) tarafından altı farklı keçi ırkında elde edilen değerlerden (0.48-0.57 ),  Guang-

Xin vd. (2015) tarafından 10 Çin keçi populasyonunda elde edilen değerden (0.25-0.54) 

yüksek olmuĢtur. 

NRD keçi populasyonunda elde edilen temel genetik çeĢitlilik parametreleri 

diğer yerli populasyonlarımızdaki benzer olarak yüksek genetik çeĢitliliğe iĢaret 

etmektedir. NRD populasyonunda diğer yerli populasyonlarımıza göre Ho değerinin 

daha düĢük çıkmasının altında populasyon büyüklüğü olduğu düĢünülmektedir. Çünkü 

NRD ırkında populasyon büyüklüğü diğer keçi ırklarmıza göre daha düĢüktür ve daha 

sınırlı bir alanda yetiĢtirilmektedir. Yerli keçi genotiplerimizde literatürde bildirilen 

diğer keçi ırklarına göre genetik çeĢitliliğin daha yüksek olmasının altında birkaç neden 

olabilir. Bunlardan ilkinin ülkemizin evciltme bölgesinde içinde yer almaktadır. MHC 

bağlı genler immün sistemle yakından iliĢkilidir. Türkiye yerli keçi ırkları binlerce 

yıldır yetiĢtirildiği bölgelerde çok sayıda hastalığa karĢı direnç geliĢtirmiĢ oldukça 

dayanıklı ırklardır. Bu nedenle MHC genlerinde genetik varyasyonun yüksek 

olabileceği düĢünülmektedir. Bir diğer neden ise yerli ırklarımız üzerinde sistemli ve 

uzun süreli bir seleksiyon iĢlemi uygulanmaması olabilir. Seleksiyon iĢleminde 

seleksiyon kriterlerine bağlı olarak belli gen ya da genlerin frekansları artarken genel 

olarak genetik varyasyon azalmaktadır.  

Bu çalıĢmada NRD ırkında BM1818 lokusu (0.20) dıĢında çalıĢılan beĢ 

mikrosatellit lokus için elde edilen null allel frekansları tüm populasyonlarda 0.20 „nin 

altındadır. Mahammi ve ark. (2016)‟na göre null allel frekansları 0.20‟nin altında ise 

null allellerin etkisi önemsiz düzeylerdedir. NRD populasyonunda BM1818 lokusu için 

çıkan yüksek akrabalık katsayısının (FIS=0.21) nedeni null alleller olabilir. Diğer 
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populasyonlarda ve lokuslarda ise null allel etkileri göz ardı edilebilir. Son olarak NRD 

populasyonunda genetik çeĢitliliğin düĢük olmasının nedeni bu çalıĢmadaki örnek 

sayısının diğer populasyonlara göre düĢük olması olabilir. Örnek sayısının az olması 

yanlıĢ örneklemeye bağlı olarak hata yapma payını artırmaktadır. 

4.4.2. ÇalıĢılan populasyon arası genetik farklılaĢma 

Moleküler çalıĢmalar ile populasyonlar arası genetik farklılaĢmayı 

değerlendirmede farklı parametreler kullanılabilir. Bu çalıĢmada populasyonlar arası 

genetik farklılaĢma ikiĢerli FST, moleküler varyans analizi ve özgün alleller ile 

değerlendirilmiĢtir. 

4.4.2.1. ĠkiĢerli FST  değerleri 

ĠkiĢerli FST değeri populasyonları ikiĢerli olarak karĢılatırarak populasyonlar 

arasındaki genetik farklılaĢmayı veren bir değer olarak tanımlanmaktadır. Bu çalıĢmada 

elde edilen ikiĢerli FST değerleri Çizelge 4.9‟da verilmiĢtir. GerçekleĢtirilen çalıĢmada 

en düĢük ikiĢerli FST değeri (0.01) Kıl ile KBK arasında ve KBK ile HNM arasında elde 

edilmiĢtir. En yüksek ikiĢerli FST değeri (0.19) HNM ile NRD ve KBK ile NRD 

arasında elde edilmiĢtir. NRD ile diğer üç populasyon arasındaki genetik farklılaĢma 

istatistiki olarak önemli bulunurken Kıl, HNM ve KBK populasyonları arasındaki 

genetik farklılaĢma önemli olmamıĢtır. 

Çizelge 4.9. Keçi populasyonları arasında elde edilen ikiĢerli Fst değerleri 

 KIL HNM KBK NRD 

KIL 0.00       

HNM 0.02 0.00     

KBK 0.01 0.01 0.00   

NRD 0.17* 0.19* 0.19* 0.00 

*p<0.05 

Guang-Xin vd. (2015) tarafından 10 Çin yerel keçi ırkında elde edilen ikiĢerli 

FST değerleri 0.02 ile 0.36 arasında değiĢmektedir. Bizim dört yerli genotipte elde 

ettiğimiz değerler çoğunlukla daha düĢüktür. KIL, HNM ve KBK arasında genetik 

farklılaĢma neredeyse yok denenecek düzeydedir. Keçilerin yetiĢtirme geçmiĢleri 

düĢünüldüğünde bu sonuçlar ĢaĢırtıcı değildir. KIL, KBK ve HNM aynı coğrafi bölgede 

yüzlerce yıldır bir arada yetiĢtirilmektedir. Bu nedenle bu genotipler arasında gen 

alıĢveriĢi oldukça doğaldır. NRD keçileri ise bu üç keçi genotipinden çok uzak bir 

bölgede, Van ili ve civarında yetiĢtirilmektedir ve aralarında gen alıĢveriĢi yoktur. 

Kapalı yetiĢtirilen populasyonlarda genetik farklılaĢmanın artması beklenilen bir 

durumdur. 

4.4.2.2. Moleküler varyans analizi (AMOVA) 

 

Moleküler varyans analizi normal varyans analizinin (ANOVA) moleküler 

verilere uyarlanmıĢ halidir. Populasyonlardaki genetik varyasyonun kaynağının 
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belirlenmesinde oldukça bilgi vericidir. Yapılan çalıĢmada AMOVA analizi sonucunda 

elde edilen değerler Çizelge 4.10‟da gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.10. AMOVA analizi sonuçları 

 

Varyasyon Kaynağı Serbestlik Derecesi Kareler Toplamı Varyans (%) 

Populasyonlar Arası 3 28.07 8.62* 

Populasyonlar Ġçi 

Bireyler Arası 
108 164.00 1.25 

Bireyler Ġçi 112 165.50 90.14* 

Toplam 223 357.57 100 

*p < 0.05 

AMOVA analizi sonuçlarına göre genetik varyasyonun %8.62‟sinin 

populasyonlar arasındaki farklılıklardan, %1.25‟inin populasyonlardaki bireylerden, 

%90.14‟ünün ise tüm populasyonları oluĢturan bireyler arası farklılıklardan 

kaynaklandığı anlaĢılmıĢtır. Özetle populasyonları oluĢturan bireylerin kendi içindeki 

farklılıklar yok denecek kadar azdır. Mevcut genetik varyasyon populasyonlar arasından 

ve bu populasyonları oluĢturan bireyler arasındaki farklılıktan kaynaklanmaktadır. Bu 

değerleri ikiĢerli FST dğerleri ile birlikte değerlendirdiğimiz zaman, mevcut farklılığın 

özellikle NRD populasyonunun diğer üç populasyon ile arasındaki farklılıktan 

kaynaklandığını söyleyebiliriz. 

4.4.2.3. ÇalıĢılan populasyonlarda tespit edilen özgün allel sayıları 

 

Populasyonlar arası genetik farklılaĢmayı değerlendirebileceğimiz bir diğer 

parametre özgün allellerdir. Özgün allel yalnızca bir populasyonda bulunan diğer 

populasyonlarda bulunmayan allellerdir. Populasyonlar arası göç varsa özgün alleller 

azalmaktadır. Eğer populasyonlar kapalı olarak yetiĢtiriliyorsa özgün allellerin artması 

beklenmektedir. GerçekleĢtirilen yüksek lisans tezinde dört farklı populasyonda beĢ 

lokus için 10 adet özgün allel elde edilmiĢ ve bunlar Çizelge 4.11‟de gösterilmiĢtir. 

Çizelge incelendiğinde NRD ırkından 9 adet özgün allel ve HNM ırkından sadece 1 adet 

özgün allel elde edildiği görülmektedir. Bu alleller gerçekten özgün allel olabileceği 

gibi okuma hataları kaynaklı da olabilir. NRD ırkında elde edilen yüksek özgün allel 

sayısı ve frekansı ikiĢerli FST ve AMOVA analizi sonuçlarını desteklemektedir. KIL ve 

KBK keçileri arasında geçmiĢte yoğun bir gen akıĢı olduğu bu durumun genetik 

farklılaĢmayı ve dolayısıyla özgün allel tespit edilememiĢtir. NRD ırkı ise diğer 

populasyonlardan oldukça farklı bir coğrafi bölgede yetiĢtirilmesi sonucu genetik olarak 

farklılaĢmıĢtır. 
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Çizelge 4.11. Dört farlı keçi genotipinde tespit edilen özgün alleller 

 

Lokus Allel (bç) Allel Frekansı Populasyon 

BF1 

170 0.08 NRD 

174 0.13 NRD 

176 0.60 NRD 

178 0.10 NRD 

180 0.08 NRD 

BM1818 246 0.11 HNM 

BM1258 
118 0.14 NRD 

120 0.14 NRD 

DYMS1 

193 0.25 NRD 

195 0.20 NRD 

   

 

4.4.3. ÇalıĢılan populasyon arası filogenetik iliĢki 

 

ÇalıĢılan keçi populasyonları arasındaki filogenetik iliĢkiyi incelemek için Nei 

(1978)‟nin minimum mesafe matrisi kullanılarak genetik benzerlik ve mesafe değerleri 

hesaplanmıĢtır. Genetik mesafe değerlerinden yararlanarak (Unweighted Pair-Group 

Method) dendogramı oluĢturulmuĢtur. Genetik mesafe ve benzerlik değerleri Çizelge 

4.12‟de, UPGMA dendogramı ġekil 4.9‟da gösterilmiĢtir. 

Yürütülen yüksek lisans tezinden en yüksek genetik mesafe değeri (1.19) KBK 

ile NRD populasyonları arasında elde edilirken, en yüksek genetik benzerlik değeri 

(0.87) KIL ve KBK populasyonları arasında elde edilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.12. ÇalıĢılan populasyonlarda Nei'nin (1978) genetik uzaklık ve benzerlik 

değerleri 

 
KIL HNM KBK NRD 

KIL **** 0.84 0.87 0.34 

HNM 0.16 **** 0.86 0.33 

KBK 0.13 0.13 **** 0.30 

NRD 1.06* 1.09* 1.19* **** 

 

*p < 0.05; Genetik mesafe değerleri (köĢegen altı), genetik benzerlik değerleri (köĢegen 

üstü) 

Nei (1978)‟nin genetik benzerlik değerlerinden oluĢturulan UPGMA 

dendogramına göre KIL, KBK ve HNM bir grupta yer alırken NRD ırkı bunlardan 

farklı bir grupta yer almıĢtır. Bu çalıĢmada KIL ve KBK ırkları HNM ırkına göre biraz 

daha yakın gözükmekle beraber bu üç keçi genotipi arasındaki fark istatistiki açıdan 

önemli değildir. 
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ġekil 4. 9. ÇalıĢılan populasyonlarda UPGMA dendogramı 

Keçi populasyonları arasındaki filogenetik iliĢkinin üç boyutlu düzlemde 

gösterildiği FCA analizi sonuçları ġekil 4.10‟da verilmiĢtir. UPGMA dendogramı ile 

benzer olarak FCA analizi sonuçlarına göre NRD ırkı diğer üç ırktan ayrı bir yerde 

kümelenirken, KBK, KIL ve HNM keçileri arasında geçiĢler olduğu görülmektedir. 

KBK ve KIL keçilerinin HNM keçilerine göre daha yakın kümelendiği görülmektedir. 

 

ġekil 4.10. ÇalıĢılan populasyonlarda FCA analizi 

Bayesian temelinde kümeleme yaklaĢımı olan Structure analiznden önce en iyi 

K değeri (en uygun küme ya da grup sayısı) Evanno vd (2005) tarafından geliĢtirilen 

web tabanlı STRUCTURE HARVESTER (Earl ve Vonholdt 2012) programı 

kullanılarak belirlenmiĢtir. Programda yapılan analiz sonuçlarına göre en yüksek ΔK 

değerinin 3 (K=3) olduğu görülmüĢtür (ġekil 4.11 ve Çizelge 4.13). Yani çalıĢılan 

populasyonlar arasındaki filogenetik iliĢki en doğru olarak bu dört populasyon üç gruba 

ayrıldığında açıklanmaktadır. 
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ġekil 4.11. Structure Harvester programında elde edilen ΔK değerleri 

 

Çizelge 4.13. Strucure Harvester‟da elde edilen K değerleri 

 
 

(sarı satır en uygun K değeri) 

 

En iyi K değerinin belirlenmesinden sonra Structure analizinden elde edilen 

sonuçlar edilmesinde web tabanlı CLUMPAK (Kopelman vd. 2015) uygulaması 

kullanılarak kümeleme analizi görüntüsü oluĢturulmuĢtur (ġekil 4.12). 

 

 

 

ġekil 4.12. ÇalıĢılan keçi populasyonlarında Structure kümeleme analizi görüntüsü 
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Structure analizi sonuçlarına göre dört populasyon iki kümeye ayrıldığında 

(K=2) KIL, HNM ve KBK populasyonları bir kümede yer alırken NRD diğer kümede 

yer almaktadır. En iyi K değerinde (K=3) NRD ırkı diğer üç ırktan tamamen ayrılırken, 

KIL, KBK ve HNM ırkları arasında halen gen geçiĢleri görülmektedir.  

ÇalıĢmada elde edilen ikiĢerli FST, genetik benzerlik değerleri, UPGMA 

dendogramı, FCA ve Structure analizi sonuçları bir arada değerlendirildiğinde KIL ve 

KBK keçileri arasında bazı morfolojik farklılıklar olmasına rağmen genetik olarak 

farklılık olmadığı görülmektedir. HNM ırkının Kıl keçilerine göre oldukça farklı 

morfolojik özellikleri olmasına ve farklı bir ırk olarak kabul edilmesine rağmen çalıĢılan 

genler bakımından net bir ayrım görülmemiĢtir. Korkmaz Ağaoğlu ve Ertuğrul (2011) 

20 mikrosatellit lokusla yaptıkları çalıĢmada HNM ve KIL ve NRD keçileri arasında, 

Bulut vd. (2016) 11 mikrosatellit lokusla HNM ve KIL keçileri arasında net bir ayrım 

sağlayamamıĢtır. Bu çalıĢmalara benzer olarak HNM ve KIL keçileri arasında net bir 

ayrım elde edilememesine rağmen NRD keçileri coğrafi lokasyonları, yetiĢtirilme 

geçmiĢleri ve kökenleri ile uyumlu olarak ayrı bir kümede yer almıĢtır. Bu durum MHC 

bağlı genlerin diğer otozomal lokuslara göre filogenetik iliĢkinin aydınlatılmasında daha 

kullanıĢlı olduğunu göstermektedir. 

 

 

 



 
SONUÇLAR                  M. ASLAN 

 

42 

 

5. SONUÇLAR 

GerçekleĢtirilen yüksek lisans tezinde Antalya ilinde yetiĢtiriciliği yapılan KIL, 

HNM ve KBK keçileri ile Van ilinde yetiĢtirilen NRD keçilerinde MHC‟ne bağlı genler 

kullanılarak tüberküloz hastalığına direnç, ısıya tolerans ve genetik çeĢitlilik durumları 

araĢtırılmıĢtır. AraĢtırmadan elde edilen sonuçlar aĢağıda maddeler halinde 

belirtilmiĢtir. 

1-) Yürütülen yüksek lisans tezinde tüberküloza dirençle iliĢkili olduğu daha önceki 

çalıĢmalarda raporlanan MHC sınıf II DRB geninde PstI (pp genotipi) ve TaqI (Tt 

genotipi) polimorfizmleri Türkiye‟de yetiĢtiriciliği yapılan dört farklı keçi genotipinde 

değiĢen frekanslarda gösterilmiĢtir. Bu sonuçlar yerli keçi ırklarımızda ileride 

tüberküloza direnç için uygulanabilecek MAS çalıĢmalar için MHC sınıf II DRB 

geninde PstI ve TaqI polimorfizmlerinin oldukça kullanıĢlı olduğunu göstermekte ve 

birlikte kullanılabileceğine iĢaret etmektedir. Ayrıca ilgili gen için tüberküloza direnç 

genotipleri olan pp ve Tt genotipinin frekansları KBK keçilerinde diğer ırklara oranla 

yüksek frekanslarda tespit edilmiĢtir. Bu durum sadece ırkların değil ırkı oluĢturan tip 

ya da varyetelerinde genetik çeĢitliliğe yaptığı katkının önemli olduğunun göstermekte 

ve korunma gerekliliği açısından önemini vurgulamaktadır. 

2-) ÇalıĢılan dört farklı keçi populasyonlarında ısıya tolerans ile iliĢkili MHC sınıf II 

DRB geninde BsaHI polimorfizmi (AA ısıya tolerans için direnç genotipi) yüksek 

frekanslarda gösterilirken, AluI polimorfizmi (GG, GC ve CC ısıya tolerans için direnç 

genotipleri) belirlenememiĢtir. BsaHI polimorfizminin yerli keçi genotiplerinde ısıya 

tolerans için yapılacak MAS çalıĢmalarında kullanılabileceği anlaĢılmıĢtır. Bununla 

birlikte MHC sınıf II DRB bölgesinin AluI restiksiyon enzimi açısından polimorfik 

olduğu belirlenmiĢ ancak ısıya tolerans için direnç genotipleri tespit edilmiĢtir. ÇalıĢılan 

keçi populasyonlarında polimorfik bu bölgelerin termo-fizyolojik özellikler ile iliĢki 

analizlerinin çalıĢılmasının faydalı olacağı düĢünülmektedir. Eğer polimorfik bölgelerin 

termo-fizyolojik özellikler ile iliĢkisi tespit edilirse bu gen bölgesi ısıya tolerans için 

yapılacak MAS çalıĢmalarında kullanılabilir. 

3-) ÇalıĢılan keçi genotiplerinde MHC bağlı beĢ farklı mikrosatellit lokus için elde 

edilen genetik çeĢitlilik parametreleri, populasyonlarda yüksek genetik çeĢitlik 

olduğuna, ayrıca akrabalık seviyelerinin yok denecek kadar az olduğuna iĢaret 

etmektedir. Bu sonuçlar yerli keçi ırklarımızın geleceği açısından oldukça umut 

vericidir. Elde edilen veriler ıĢığında çalıĢılan populasyonlarda MHC gen bölgesinde 

belirlenen yüksek genetik çeĢitlilik hastalıklara direnç, ısıya tolerans gibi adaptif 

özellikler bakımından ileride değiĢmesi muhtemel çevre koĢullarında yapılacak ıslah 

çalıĢmaları için büyük potansiyel olduğunu göstermektedir. 

4-) Yürütülen yüksek lisans tezinde dört farklı keçi genotipinde MHC bağlı beĢ 

mikrosatellit lokusta elde edilen ikiĢerli FST, genetik benzerlik değerleri, UPGMA 

dendogramı, FCA ve Structure analizi sonuçları  Kıl ve KBK keçilerinin genetik olarak 

farklı olmadığını ortaya koymuĢtur.KBK keçileri Kıl keçilerinden bazı fenotipik 

özellikleri (kulak büyüklüğü) ile ayrılsa da Kıl keçilerinden genetik olarak farklı 

değillerdir. HNM keçileri Kıl keçilerinden biraz daha farklılaĢmıĢ olmasına rağmen da 

net bir ayrım söz konusu değildir. 

5-) GerçekleĢtirilen çalıĢmada NRD keçileri daha önce otozomal mikrosatellit lokuslar 

ile yapılan çalıĢmaların aksine MHC bağlı lokuslar ile diğer keçi ırklarından net olarak 
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ayrılmıĢtır. MHC bağlı lokuslarınırklar arasındaki filogenetik iliĢkinin 

aydınlatılmasında kullanıĢlı olduğunu göstermektedir. Ancak yakın ırklar, alt tip ya da 

varvete düzeyinde filogenetik iliĢkinin aydınlatılmasında uygun olmadığı, bu gibi 

durumlarda çalıĢılacak lokus sayısının artırılmasında ya da Yeni Nesil Sekans analizleri 

gibi yüksek yoğunlukta veri elde edilen yöntemler ile çalıĢılmasının faydalı olacağı 

düĢünülmektedir.  
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8. EKLER  

EK-1. BF1 lokusunda elde edilen allel frekansları 

Allel (bç) Kıl Honamlı Kabakulak Norduz 

154 0.0000 0.0000 0.0167 0.0000 

156 0.0323 0.0000 0.0167 0.0000 

158 0.1613 0.0517 0.2333 0.0000 

160 0.0484 0.0345 0.0667 0.0000 

162 0.4516 0.5000 0.4500 0.0000 

164 0.0161 0.0690 0.0500 0.0000 

166 0.2903 0.3448 0.1333 0.0000 

168 0.0000 0.0000 0.0333 0.0250 

170 0.0000 0.0000 0.0000 0.0750 

174 0.0000 0.0000 0.0000 0.1250 

176 0.0000 0.0000 0.0000 0.6000 

178 0.0000 0.0000 0.0000 0.1000 

180 0.0000 0.0000 0.0000 0.0750 

N 31 29 30 20 
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EK-2. BM1818 lokusunda elde edilen allel frekansları 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Allel (bç) Kıl Honamlı Kabakulak Norduz 

246 0.0000 0.1111 0.0000 0.0000 

250 0.0000 0.0000 0.0333 0.0250 

252 0.0469 0.0000 0.0333 0.0250 

254 0.1250 0.1667 0.0333 0.0750 

256 0.1250 0.0833 0.0500 0.0250 

258 0.3750 0.1111 0.2333 0.0250 

260 0.0469 0.1944 0.1500 0.3250 

262 0.1406 0.0833 0.2333 0.1750 

264 0.0156 0.0556 0.0667 0.0750 

266 0.0781 0.1667 0.1000 0.1250 

268 0.0469 0.0000 0.0333 0.0250 

270 0.0000 0.0278 0.0333 0.1000 

N 32 18 30 20 



 

EKLER                      M.ASLAN 

 

52 

 

EK-3. BM1258 lokusunda elde edilen allel frekansları 

Allel (bç) Kıl Honamlı Kabakulak Norduz 

98 0.0000 0.0833 0.0517 0.0000 

100 0.1452 0.3167 0.3103 0.0000 

102 0.1452 0.1667 0.2759 0.0000 

104 0.0968 0.0167 0.0345 0.0000 

106 0.0645 0.0667 0.1207 0.0278 

108 0.2903 0.1500 0.1207 0.6111 

110 0.1290 0.1167 0.0345 0.0278 

112 0.1129 0.0667 0.0517 0.0000 

114 0.0161 0.0167 0.0000 0.0556 

118 0.0000 0.0000 0.0000 0.1389 

120 0.0000 0.0000 0.0000 0.1389 

N 31 30 29 18 
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EK-4. SMHCC1 lokusunda elde edilen allel frekansları 

Allel (bç) Kıl Honamlı Kabakulak Norduz 

175 0.0000 0.0167 0.0000 0.0000 

177 0.0000 0.0167 0.0000 0.1000 

179 0.0000 0.0333 0.0167 0.0750 

181 0.0312 0.0500 0.0500 0.0000 

183 0.0312 0.0000 0.1000 0.0000 

185 0.2031 0.1667 0.1667 0.0250 

187 0.1250 0.0667 0.0500 0.0250 

189 0.2188 0.1000 0.2000 0.1750 

191 0.2500 0.4167 0.2167 0.3000 

193 0.1094 0.0167 0.1500 0.0750 

195 0.0312 0.0833 0.0500 0.0750 

197 0.0000 0.0000 0.0000 0.0250 

199 0.0000 0.0333 0.0000 0.1000 

N 32 30 30 20 
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EK-5. DYMS1 lokusunda elde edilen allel frekansları 

Allel (bç) Kıl Honamlı Kabakulak Norduz 

175 0.0156 0.0000 0.0000 0.0000 

177 0.0156 0.0000 0.0000 0.0000 

179 0.0312 0.0500 0.0185 0.0000 

181 0.0312 0.0500 0.0556 0.0000 

183 0.0938 0.2000 0.2222 0.0000 

185 0.1562 0.2333 0.2037 0.0250 

187 0.0312 0.0167 0.0741 0.0750 

189 0.0625 0.1667 0.1481 0.0750 

191 0.3906 0.2167 0.2407 0.0250 

193 0.0000 0.0000 0.0000 0.2500 

195 0.0000 0.0000 0.0000 0.2000 

199 0.0156 0.0000 0.0000 0.0000 

201 0.0156 0.0000 0.0000 0.0000 

203 0.1250 0.0667 0.0370 0.0250 

205 0.0156 0.0000 0.0000 0.3250 

N 32 30 27 20 
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