MORKARAMAN KOYUN IRKINDA
MSTN GENi POLIMORFiZMi

Esranur SAYGILI

Yiiksek Lisans Tezi
Zootekni Ana Bilim Dah
Prof. Dr. Memis OZDEMIR
2021
(Her hakki saklidir.)



T.C.
ATATURK UNIVERSITESI
FEN BILIMLERI ENSTITUSU
ZOOTEKNI ANA BiLiM DALI

MORKARAMAN KOYUN IRKINDA MSTN GENi POLIMORFIiZMi
(Polymorphism of MSTN gene in Morkaraman sheep )

YUKSEK LISANS TEZi

Esranur SAYGILI

Danisman: Prof. Dr. Memis OZDEMIR

Erzurum
Agustos, 2021



KABUL VE ONAY TUTANAGI

Esranur SAYGILI tarafindan hazirlanan “Morkaraman Koyun Irkinda MSTN
Geni Polimorfizmi” baglikli ¢alismas: 17/08/2021 tarihinde yapilan tez savunma sinavi
sonucunda basarili bulunarak jiirimiz tarafindan Zootekni Ana Bilim Dali, Biyometri ve

Genetik Bilim Dalinda Yiiksek Lisans tezi olarak kabul edilmistir.

Jiiri Bagkani:  Prof.Dr. Nurinisa ESENBUGA Aditslale Tenialidi
(Atatiirk Universitesi)

Danisman: Prof.Dr. Memis OZDEMIR Asli Islak Imzahdir
(Atatiirk Universitesi)

Jiiri Uyesi: Dog.Dr. M. Kuddusi ERHAN Asli Islak imzalidir
(Agr1 Ibrahim Cegen Uni)

Enstitii Yonetim Kurulunun ..../.../.... tarih ve ...... sayil1 karari.

Bu tezin Atatiirk Universitesi Lisansiistii Egitim ve Ogretim Yonetmeligi’nin ilgili

maddelerinde belirtilen sartlar: yerine getirdigini onaylarim.

Prof. Dr. Saltuk Bugrahan CEYHUN
Enstitii Miidiirii

Asli Islak Imzalidir

Not: Bu tezde kullanilan 6zgiin ve baska kaynaklardan yapilan bildirig, gizelge, sekil ve fotograflarin kaynak olarak
kullanimi, 5846 sayili Fikir ve Sanat Eserleri Kanunundaki hiikiimlere tabidir.



ETiK BIiLDIiRiM VE INTIHAL BEYAN FORMU

Yiiksek Lisans Tezi olarak Prof.Dr. Memis OZDEMIR damsmanhginda sunulan
“Morkaraman Koyun Irkinda MSTN Geni Polimorfizmi” baslikli ¢alismanin tarafimizdan
bilimsel etik ilkelere uyularak yazildigini, yararlanilan eserlerin kaynakg¢ada gosterildigini, Fen
Bilimleri Enstitiisii tarafindan belirlenmis olan Turnitin Programi benzerlik oranlarinin

astlmadigini ve asagidaki oranlarda oldugunu beyan ederiz.

Tez Boltiimleri Tezin Benzerlik Orani (%) Maksimum Oran (%)
Girig 20 30
Kuramsal Temeller 24 30
Materyal ve Yéntem 17 35
Bulgular ve Tartisma 0 20
Tezin Geneli 22 25

Not: Yedi kelimeye kadar benzerlikler ile Baslik, Kaynak¢a, Icindekiler, Tesekkiir, Dizin ve Ekler
kisimlari tarama disi birakilabilir. Yukaridaki azami benzerlik oranlar: yaninda tek bir kaynaktan olan benzerlik

oranlarimin %5’den biiyiik olmamasi gerekir.

Beyan edilen bilgilerin dogru oldugunu, aksi halde dogacak hukuki sorumluluklari

kabul ve beyan ederiz.

Tez Yazari (Ogrenci) Tez Danigsmani

Esranur SAYGILI Prof.Dr. Memis OZDEMIR
17.8.2021 17.8.2021

Imza: " Agl Islak imzalidir imza:/A shi Islak imzalidir

* Tez ile ilgili YOKTEZ’de yaynlamasina iliskin bir engelleme var ise asagidaki alam doldurunuz.

O Tezle ilgili patent bagvurusu yapilmasi / patent alma siirecinin devam etmesi sebebiyle Enstitii Yonetim
Kurulunun ..../.../.... tarih ve ............. say1l1 karari ile teze erisim 2 (iki) y1l siireyle engellenmistir.

[0 Enstitii Yonetim Kurulunun ..../.../.... tarih ve ............. sayili karari ile teze erisim 6 (alt1) ay siireyle
engellenmistir.

ii



TESEKKUR

Calismamin her agsamasinda engin bilgi birikimleri ve tecriibeleriyle bana yol gosteren,
hosgorii ve sabirlariyla beni destekleyen, bilime olan tutkulariyla motivasyonumu her daim

yiiksek tutan degerli hocam Prof. Dr. Memis OZDEMIR e,

Laboratuvar ¢alismalarimda yanimda olup, yardimlarini esirgemeyen Dr. Ogr. Uyesi
Zeynep SONMEZ ¢

Yogun programlarinin arasinda vakit ayirarak laboratuvar ¢alismalarima katki saglayan

Arastirma Gorevlisi Ulkii DAGDELEN TURKYILMAZ ve Kiibra EKINCI hocalarima,
Calismalarim boyunca her tiirlii yardimi saglayan arkadasim Betiil TUNCAY ’a,

Calismanin ortaya ¢ikmasinda biiyiik destek saglayan BAP yonetim kurulu iiyelerine

(Proje No: FYL-2021-9097),

Yetismemde ve hayatimin her karesinde, maddi ve manevi destegini hi¢bir zaman

esirgemeyen, varligindan gii¢ aldigim AILEME ¢ok tesekkiir ederim.

Esranur SAYGILI



OZET

YUKSEK LISANS TEZI
MORKARAMAN KOYUN IRKINDA MSTN GENI POLIMORFiZMi
Esranur SAYGILI
Damsman: Prof. Dr. Memis OZDEMIR

Amag¢: Bu calismada, Erzurum ve Bingol’de yetistirilen Morkaraman Koyun irkina ait
Miyostatin (MSTN) gen lokusu Haelll polimorfik yapilarinin incelenmesi, genotip ve allel
frekanslarinin dagiliminin belirlenmesi amaglanmaistir.

Yontem: Calismada kullanilan 262 bas Morkaraman Koyun irkindan alinan kan 6rneklerinden
izole edilmis DNA’larda, PCR-RFLP yontemi kullanilarak MSTN/Haelll gen polimorfizmleri
tanimlanmistir. PCR-RFLP fiiriinleri elektroforez ortaminda yiiriitiilerek sonuglar ultraviyole
(UV) cihazinda bantlar halinde goriintiilenmistir. Arastirmada genotip, allel frekans dagilimlari
ve poplilasyonun Hardy-Weinberg genetik denge testleri yapilmustir.

Bulgular: Hardy-Weinberg genetik denge testine goére c¢alisilan popiilasyonda genotip
frekanslar1 dagiliminin dengede olmadigi (P<0.01) gozlenmistir. Popiilasyondaki MSTN genine
ait MM, Mm ve mm genotip frekanslari sirasiyla %11.1, %62.6 ve %26.3, M allelinin frekansi
0.42 ve m allelinin frekans1 0.58 olarak tespit edilmistir. Tiim popiilasyonda MSTN i¢in
hesaplanan gozlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk (He) degerlerinden oldukca
yiksek bulunmustur. Fis degeri -0.312 olarak bulunurken, Fit degeri -0.303 olarak tespit
edilmistir.

Sonu¢: Morkaraman 1rki koyunlardan alinan kan orneklerinden PCR-RFLP yontemi
kullanilarak MSTN genotipleri tespit edilmistir. Incelenen koyun 1rki popiilasyonunda MSTN
gen lokusu dagiliminin Hardy-Weinberg prensibine gére genetik dengede degildi. MSTN gen
polimorfizmi bakimindan belirlenen genotip ve allel frekanslari irkin genotip ¢esitliligini ortaya
koymada yeterli oldugu belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Miyostatin, polimorfizm, Morkaraman, PCR-RFLP, koyun
Agustos 2021, 48 sayfa



ABSTRACT

MASTER THESIS
POLYMORPHISM of MSTN GENE IN MORKARAMAN SHEEP
Esranur SAYGILI
Advisor: Prof. Dr. Memis OZDEMIR

Purpose: This study was aimed to examine the polymorphic structures of the Myostatin
(MSTN) gene locus Haelll belonging to the Morkaraman sheep bred in Erzurum and Bingol,
and to determine the distribution of genotype and allele frequencies.

Method: MSTN/Haelll gene polymorphisms were identified in DNA isolated from blood
samples from 262 Morkaraman sheep used in the study, using the PCR-RFLP method. PCR-
RFLP products were run in electrophoresis medium and the results were visualized as bands in
an ultraviolet (UV) device. In the study, genotype, allele frequency distributions and Hardy-
Weinberg genetic equilibrium tests of the population were performed.

Findings: According to the Hardy-Weinberg genetic balance test, it was observed that the
distribution of genotype frequencies was not in balance (P<0.01) in the population studied. The
MM, Mm and mm genotype frequencies of the MSTN gene in the population were determined
as 11.1%, 62.6% and 26.3%, respectively, the frequency of the M allele was 0.42 and the
frequency of the m allele was 0.58. Observed heterozygosity (Ho) calculated for MSTN in the
whole population was significantly higher than expected heterozygosity (He) values. While the
Fis value was found as -0.312, the Fit value was determined as -0.303.

Results: MSTN genotypes were determined using PCR-RFLP method from blood samples
taken from 262 Morkaraman sheep. It was determined that the distribution of the MSTN gene
locus in the examined sheep population was not in genetic equilibrium according to the Hardy-
Weinberg principle, and the genotype and allele frequencies determined in terms of MSTN gene
polymorphism were sufficient to reveal the genotype diversity of the breed.

Keywords: MSTN, polymorphism, Morkaraman, PCR-RFLP, sheep
August 2021, 48 pages
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GIRIS
Hayvancilik sektoriiniin biyolojik, sosyoekonomik ve stratejik diizlemdeki ¢cok boyutlu
fonksiyonunu kavrayan uluslar, yerel ve kiiresel ihtiyaclar 1s18inda benzer amaglar ve kismen
farklilagtirilmis araclarla sektorlerini rasyonel bigimde yonlendirmektedir. Avrupa Birligi (AB)
ve gelismis iilkelerin (GU) hayvansal iiriinler iiretim ve tiiketim diizeyleri, dis ticaret egilimleri
ve biitcelerinden hayvanciliga ayirdiklar1 paylar sektoriin gelecekte de 6nemini koruyacagini
acikca gostermektedir (Can, 2018).

The Fertile Crescent/Mesopotamia
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Sekil 1. Bereketli Hilal (Anonim, 2014)

Insanoglu gdgebe yasam bigiminden yerlesik yasam bicimine gecerken ihtiyaclar:
dogrultusunda evcillestirmeyle tanigmustir. Insanlik icin doniim noktalarindan birisi olan
“Evcillestirme”, Neolitik cagda, yaklasik olarak 11.000 yil 6nce Anadolu’nun bir kisminin da
icerisinde bulundugu Bereketli Hilal (Fertile Crescent) olarak bilinen topraklarda baslamistir
(Zeder, 2008). Ciftlik hayvanlarinin evcillestirmesinde 4 tiiriin ad1 gegmektedir. Bunlar domuz,
sigir, koyun ve kecidir. Evcillestirme tarihleri birbirlerine yakin olmakla beraber koyun ve

kecinin ilk evcillestirilen tiirler oldugu tahmin edilmektedir (Zeder, 2008).

FAOSTAT 2019 verilerine gore Diinya’da yetistirilen tiim koyun sayilar1 Sekil 2’de
belirtilmigtir. Asya kitasinin koyun iiretiminin neredeyse yarisini karsiladigi goriilmektedir.
Sekil 3’de goriildiigii gibi lilkemiz koyun tiretiminde ilk 10 iilke arasindadir (Anonymous,
2019).



Production share of Sheep by region
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Sekil 2. Diinya’da koyun yetistiriciliginin iilkelere gore dagilimi (Anonymous, 2019)
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Sekil 3. Koyun yetistiriciliginde Diinya’da ilk 10 arasina giren tilkeler (Anonymous, 2019)

Koyun yetistiriciligi, Anadolu cografyasinda énemli bir yere sahiptir. Koyun, Tiirk
insaniin beslenmesinden barinmasina hatta ekonomisine kadar yasantisinda genis yer tutmus
olup, ilk evcillestirildigi topraklara olan yakinlig1 sebebiyle tarihsel siirecte de onemli rol

tistlenmistir (Yilmaz vd., 2014).

Artan diinya niifusunun beslenme ihtiyacinin karsilanmasinda hayvancilik sektoriinde
cok onemli bir yere sahip olan koyun varliginin ve verim potansiyellerinin énemi biiytiktiir.
Ulkemiz koyun yetistiriciliginde verim artisini kalite ve kantitite olarak saglamak icin basta
bakim, besleme, alt yap1 gibi pek ¢ok ¢evre faktorlerinin iyilestirilmesi yaninda, hayvan ithali
ve melezleme caligmalar1 sonucunda degisen koyun genetik yapisinin da biiyiik katkisi

olmaktadir (Dogru ve Ozdemir, 2002).



Hayvancilikta verimi esas alan 1slah ¢aligmalarinda iizerinde durulan ilk konu, hayvanin
genotipinde mevcut olan verim potansiyelini ortaya koyacak ideal c¢evre sartlarinin
saglanmasidir. Buna karsin verim artisinda genotipi iyilestirme ¢abalar1 daha etkili, karli ve
siirekli olmasina ragmen uygulanmasi daha giig, spesifik ve zaman alici olmaktadir.
Hayvanlarda iistiin fenotipi olusturmak, karakteri etkileyen iyi ve verimli genleri tespit edip
genotipte istenen genleri bir araya getirerek ve genler arasi etkilesimden faydalanmakla
mimkiindiir. Ciftlik hayvanlarindan elde edilen verimlere ait karakterler hem ¢ok sayida genin
kontrolii altinda hem de c¢evre faktorleri tarafindan biiyiikk oOlclide etkilendigi i¢in bu
karakterlerde fenotipik deger cogu zaman genotipik degeri yansitamadigindan fenotipe dayali
seleksiyon da verimlilikte azalmalar gozlenmektedir. Bu sebepten dolay: fenotip, cogu zaman
genotipin iyl bir gostergesi olamadigindan ele alinan karakterin genotipik degerinin tahmin
edilmesi olduk¢a ©Onem arz etmektedir. Giiniimiizde genotipi iyilestirme ¢aligmalari,
laboratuvar metot ve tekniklerinin gelismesi, teknolojik sartlarin ilerlemesiyle melezleme ve
seleksiyon gibi klasik 1slah metotlarindan daha ileri boyutlara c¢ekilmistir. Ciftlik
hayvanlarindan elde edilen ve ekonomik 6nemi olan ¢esitli verimlere (siit, yapagi, yumurta ve
et gibi) ait karakterler fazla sayidaki genin kontrolii altinda ve ¢esitli cevre faktorlerince biiyiik
Olciide etkilendiginden s6z konusu kantitatif karakterlerde fenotipik deger ¢ogu zaman
genotipik degeri yansitmamaktadir. Bu nedenlerden dolayr ele alinan bu tiir karakterlerin

genotipik degerinin tahmin edilmesi biiyiik 5nem tasimaktadir (Dogru ve Ozdemir, 2002).

Son yillarda molekiiler genetik teknik ve analiz alaninda elde edilen teknolojik
gelismeler 6zellikle ¢iftlik hayvanlarinda kantitatif karakterler lizerine etkili genlerin molekiiler
diizeyde incelenebilmesine olanak saglamistir (Akyiiz vd., 2017). Molekiiler biyoloji teknikleri
0zel lokuslardaki genetik varyasyonun tanimlanmasina ve QTL (Kantitatif 6zellikli lokus)’deki
varyasyonla verim Ozellikleri arasindaki iligkileri incelemeye olanaklar sunmaktadir. Amag
hayvanin genetik degerini daha yiiksek bir dogrulukla tahmin etmek ve seleksiyonla elde edilen
genetik kazanci artirmaktir. Bunun i¢in MAS (Marker Asisted-Selection; Markor Destekli
Seleksiyon) kullanmak zorunlu goériinmektedir. Nitekim arastirmalarda fenotiple iliskili
fizyolojik olaylari etkileyen genler tizerindeki genetik varyasyonlarin ilgili fenotipteki kantitatif
varyasyonlara etki edebilecegi ifade edilmistir (Tambasco et al., 2003). MAS"'in amac1 se¢im
yanitini iyilestirmektir (Meuwissen et al,.1996). Bu tiir QTL'nin se¢im programlarinda basarili
bir sekilde uygulanmasi igin, gozlemlenen etkiden sorumlu olan spesifik polimorfizmlerin

tanimlanmas1 gereklidir (Ron et al., 2007).

Kantitatif 6zellikleri kontrol eden genlerdeki farkliliklarin niikleotid diizeyinde tespit

edilmesinden dolayr QTN (Quantitative Trait Nucleotide) ifadesi yaygin olarak



kullanilmaktadir. Giinlimiizde hayvanlarda verim 6zellikleri lizerine etkili QTL (Quantitative
Trait Loci) ve QTN’lerin tanimlanmasi c¢alismalari hizli bir sekilde devam etmektedir
(Fernandez et al., 2011). Kantitatif karakter lokus (QTL) calismalarinin en temel hedeflerinden
biri Markor destekli seleksiyon (MAS) ile 1slah programlarinda uygulanabilecek genleri
bulmaktir (Khatkar et al., 2004). Genom haritalarinin ve QTL analizinin siirekli gelistirilmesi,
genler ve hatta QTL'yi olusturan spesifik polimorfik alellerin belirlenmesi sonucunda
rekombinasyon problemini ortadan kaldiracaktir (Wakchaure et al., 2015).

MAS kullanmanin avantaji, genlerin tiretim {izerindeki etkisinin dogrudan hayvanin
genetik yapis1 iizerinde dlgiilmesi ve fenotipten tahmin edilmemesidir. iki segim ydnteminin,
yani gelencksel veya gelencksel se¢im yontemlerinin molekiiler genetik yontemlerle
entegrasyonu, se¢im yaniti i¢in yararlidir. Birden ¢ok tahmini QTL etkisi ve birden ¢ok 6zellik
se¢imi, hayvan islahinda MAS kullanimina iliskin daha iyi kararlar almaya yardimer olabilir
(Wakchaure et al., 2015).

Ciftlik hayvanlariin kantitatif verim Ozellikleri lizerine 6nemli derecede etkili aday
genler i¢in genetik markdrler MAS programlarinda 6nemli rol oynayabilirler. Bu sekilde aday
genlerdeki genetik markdrlerle verim Ozelliklerinin iligki analizleri 6zelliklerin genetik
kontroliine imkéan saglayabilir. Iliski ¢alismalarinda en fazla kullanilani, verim 6zellikleri

izerine fonksiyonel olarak dnemli etkilere sahip aday genlerdeki genetik polimorfizmlerdir.

Polimorfizm gdsteren markorler; markor allel frekanslarindaki farkliliklar ile ele alinan
farkliliklarda ozelliklerin varyasyonlar1 arasinda bir korelasyon aramak veya iyi tanimli
pedigrilerde ilgili 6zellik ve markor farkliliklarini iligkilendirmek seklinde arastirilmaktadir

(Hillis and Maritz, 1990).

Arastirmanin Amaci

Bu ¢alismada amag, Erzurum ve Bingol’de yetistirilen Morkaraman koyun 1rkina ait
Miyostatin (MSTN) gen lokusu Haelll polimorfik yapilarinin incelenmesi, genotip ve allel

frekanslarinin dagiliminin belirlenmesidir.



KURAMSAL CERCEVE VE ILGILi ARASTIRMALAR

Tarim sektorliniin bir kolu olan hayvancilik, tarimin diger alanlarinda ve iilkenin
ekonomisinde gelismeyi canlandirict etkiye sahip olmasi bakimindan stratejik bir 6neme
sahiptir. Hayvancilik, beslenme, sanayi hammaddesi saglama, issizligi ve kirsal kesimden kente
gocili Onlemede ve istthdam saglamada 6nemli bir role sahiptir. Ayrica hayvancilik sektorii, iilke
ekonomisini gelistiren, birim yatirima en yiiksek katma deger olusturan ve en diisiik maliyetle

istihdam imkani1 saglayan bir sektordiir (Sahin vd., 2011).

Cumbhuriyetin kurulusundan bu yana gerek arastirma kurumlari gerekse Universitelerde
kiltiir irklar tizerinde birgok calisma yiiriitiilmiis ve yeni koyun genotiplerinin gelistirilmesi
bakimindan ¢ok olumlu sonuglar elde edilmistir. Ancak bu gelismeler yetistirici kosullarina
arzulanan seviyede yansitilamamistir. Yapilan bu ¢aligmalar sonucunda koyun popiilasyonuna
sadece %3 dolayinda yabanci genotipler aktarilabilmis, bunun sonucunda da et, siit ve yapagi
verimlerinin gelistirilmesini hedef alan etkin stratejiler yiiriirlige konamamistir. Boylece
tilkemizde koyun yetistiriciligi ekstansif karakterini korumus, sartlarin iyilestirilmesine paralel
olarak koyunculukta entansif yetistiriciligi amaglayan yeni iiretim modellerine yonelme yerine,
yetistirici koyunculugu birakarak bagka tiretim alanlarina kaymuistir (Karaca vd. 1996a;
Kaymakg1 vd. 2000; Pekel, 2002; Sagli, 2007).

Koyun yetistiriciligi, Anadolu kiiltiiriinde maddi ve manevi bir 6neme sahiptir. Koyun,
Tiirk insaninin beslenmesi, giyinip barinmasi ve benzeri konularda ekonomik bir 6ge oldugu
kadar, manevi alanda da tarihi siire¢ icerisinde 6nemli bir rol iistlenmistir. Gocer koyunculuk
otlatma ve kislatma bakimindan biiyiik koyun stiriilerinin ¢esitli mevsimlerde bolgeden bolgeye
veya bolge icinde go¢ etmesi seklidir. Zaman igerisinde bos arazilerin ve otlaklarin azalmasi ve
gocer koyunculugun yarattig1 kimi sorunlar nedeniyle gittik¢e azalan bir kiiltiir ve yetistirme
yontemidir. Daha ¢ok yaz aylarinda yaylalara gitmek ve kis aylarinda da kar tutmayan sicak
bolgelerde koyunlara zayiatsiz kis gegirmek amaciyla yapilir. Goger kiiltlirli, hayvanciliga
dayal1 bir ekonominin belirledigi konargdger, yar1 goger ve yaylaci topluluklarin geleneksel

yasama bi¢imidir (Dulkadir, 1985).

Ulkemizdeki koyun sayisindaki yillara gore degisim orani Sekil 4’de gosterilmistir.

2010 yilindan giliniimiize kadar koyun sayis1 artis gostermektedir.
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Sekil 4. Tirkiye’de son yillardaki koyun sayisi degisimi (Anonymous, 2019)

TUIK verilerine gére son iki yilda hayvan sayisindaki degisimler Sekil 5’de
gosterilmistir (Anonim 2020).
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Sekil 5. Tirkiye’de son yillardaki biiyiikbas ve kiigiikbag hayvan sayisi (Anonim 2020)

Tiirkiye’de koyun varliginin sayica yiiksek olmasina ve hayvancilik sektoriinde oldukca
onemli bir yere sahip olmasina karsin yetistiricilik sekli ekstansif kosullar altinda
stirdiiriilmekte ve koyun varligimizin biiyiik bir boliimiinii verim diizeyleri diisiik, fakat yetersiz
bakim-beslenme kosullarina iyi adapte olan yerli irklardan meydana gelmektedir (Eli¢in ve

Okuyan, 1975; Eligin vd., 1989).

Koyun varligimizin biiylik kismina sahip Dogu Anadolu Bolgesinde; Erzurum, Kars,
Agr1 ve Mus yorelerinde Morkaraman 1rki, Bitlis ve Van yorelerinde ise Akkaraman irkinin bir

varyetesi olan Karakas koyunlar1 yaygin olarak yetistirilmektedir (Karaca vd. 1996Db). Yine,



Kars’ta Tuj 1rki, bolgenin giiney kesimlerinde de Hamdani 1rki yetistiriciligi s6z konusudur

(Geliyi ve Ilaslan, 1978).

Morkaraman Koyun Irki

Tiirkiye koyun niifusunun yaklasik %87'sini (25.4 milyon basg) yagl kuyruklu irklar
olusturmaktadir. Tiirkiye'nin dogu ve kuzeydogu bolgelerindeki koyun popiilasyonu agirlikli
olarak Morkaraman 1rkindan olusmaktadir. Bu koyunlarin zorlu ¢evre kosullar altinda dogal
seleksiyon yoluyla evrimlestigi diisiinlilmektedir. Dogu Anadolu ciftcileri yiizyillardir
Morkaraman 1rkini siit, et ve yiin iiretmek i¢in kullanmislardir (Macit, 2002; Esenbuga et al.,

2009).

Sekil 6. Morkaraman koyun irk1 (Anonim, 2021)
Morkaraman Koyununun Morfolojik Ozellikleri

Saglam iri yapilidir. Kuyruk yatik S seklindedir. Kizildan mora kadar degismekle
birlikte goz, agiz ve burun etrafi daha acik renklidir. Erkeklerin ¢ogu disilerin bir kismi

boynuzludur.
Viicut ozellikleri

Morkaraman koyunlarina iliskin viicut 6l¢iilerinden cidago yiiksekligi 65-76 cm, gogiis
derinligi 34-36 cm, gogiis cevresi 91-107 cm, viicut uzunlugu 67-72 cm, sirt yiiksekligi 68 cm
ve sagr yiiksekligi 63-76 cm olarak birgok arastirici tarafindan (Ulusan ve Aksoy, 1996)
bildirilmistir.

Morkaraman Koyununun Fizyolojik Ozellikleri Verim Ozellikleri

Bir¢ok arastirict tarafindan yapilan arastirmalarda (Tanriverdi, 1976; Vanli, 1976;
Geliyi ve [laslan, 1978; Ozsoy 1980; Akgapinar vd., 1982; Akgapinar ve Aydin, 1984; Ozsoy
ve Vanli, 1985; Akbulut, 1986; Bas vd., 1986; Yal¢in, 1987; Ozcan 1989; Aytug vd., 1990;
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Ulusan ve Aksoy, 1996; Macit ve Aksoy 1996; Esenbuga vd., 1998; Dayioglu vd., 1998; Kiiclik
vd., 2000; Esenbuga ve Dayioglu, 2002; Ates vd., 2003; Bilgin vd., 2004; Emsen vd., 2008)
Morkaraman koyun ve koglarinda ortalama ergin canli agirligi 45-60 kg ve 60-70 kg, dogum
agirligl 3-4 kg, kuzulama oran1 % 90, doguran koyun basina dogan kuzu sayis1 (DKDKS) 1.13-
1.28, kog alt1 koyun basina dogan kuzu sayis1 (KKBDKS) 0.92-1.07, ikiz dogum orani % 2,
yagsama giicli % 80-90, kisirlik oran1 % 4-8, laktasyon donemi siit verimi 65-80 kg, laktasyon
stiresi 130-150 giin, kirli yapagi verimi 1.2-2.0 kg, lille uzunlugu 10-12 cm, incelik 30-34

mikron ve sortiman 50-36’S olarak bildirilmistir.

Morkaraman 1rkina iliskin karkas Olgiileri ve bazi kalite dl¢iitlerine iliskin veriler

(Yaprak, 1997), Tablo 1’de verilmistir.

Tablo 1. Morkaraman koyun 1rkina ait karkas ve kalite 6l¢ii ortalamalari

Karkas Olciileri X+Sx Baz Kalite Olgiileri X+Sx
Karkas uzunlugu 66.0+1.44 Karkas konformasyonu 3.65+0.17
Sirt-bel uzunlugu 38.1+0.98 But konformasyonu 4.02+0.14
But i¢i uzunlugu 27.3+0.20 Mozaiklesme 2.00+0.09
But genisligi 26.1+£0.79 G0z kasi alani 12.65+0.34
But derinligi 18.8+0.58 Kabuk yag1 kalinlig 3.60+0.28
Gogiis cevresi 76.8+0.86

Gogiis derinligi 17.9+0.40

Yerli koyun wrklarimizda verim distikliigi, ylizyillardir uygulanmis olan geleneksel
yetistirme, bakim ve besleme kosullarinin sonucunda olugmus genetik yapidan kaynaklaniyor
ise de Tirkiye’de halen uygulanmakta olan bu yetistirme sekli ve yonetim bigimi de mevcut
genetik potansiyelden yeterince faydalanilmasina engel olmaktadir (Eli¢in ve Okuyan, 1975;

Eli¢in vd., 1989).

Koyunlarda Miyostatin (MSTN) Geni

Hayvanlarin performans ozellikleri, iiretimin karliligin1 etkiledigi i¢in ¢ok dnemlidir.
Pek ¢ok iilkedeki koyun yetistirme programlari, digerlerinin yani sira et Ozelliklerine
odaklanmaktadir. Bu nedenle, boyle bir performansin genetik temelini anlamak 6nemlidir.
Hayvanlarin et performansini etkileyen genlerden biri de miyostatin (MSTN) genidir (Allais et
al., 2010).



Hiicre boliinmesinde 6nemli yeri olan sitokinler bulunmaktadir. Bunlardan biri de
Transforming Growth Factor-p (TGF-B)’dir. Farkli fonksiyonlar1 olan bu sitokin, hiicre
boliinmesini pozitif veya negatif yonde etkilemektedir. TGF-f, hiicrelerden inaktif kompleks
formda salgilandiktan sonra kendi reseptorleriyle birleserek reseptor proteinlerini aktif hale
getirmektedir. Reseptor proteinleri ortamda bulunan biiyiime faktorlerini (smad-2 veya smad-
3) aktiflestirmektedir. Sonrasinda, smad-4 ile birleserek hedeflenen bolgede gorev almaktadir
(Kawabata and Miyazono, 1999). TGF-f’larin birgok alt tipi bulunmaktadir. Bunlardan biri de
GDF (Growth and Differentiation Factor)’dir. GDF, biiyiime ve farklilasma olaylarinda
diizenleyici etki yapmaktadir. GDF’nin alt tiplerinden biri olan GDF-8, miyostatin geni olarak
da ifade edilmektedir. Miyostatin geni cift kashiliga neden olmaktadir. Ozellikle iskelet
kaslarinda sentezlenen miyostatin, bu kaslarin biliyime ve farklilagmasini saglamaktadir.
Miyostatin geninin iskelet kaslarinda biiyiimeyi etkiledigi ilk defa farelerde tespit edilmistir ve
boylelikle miyostatin geninin TGF-p ailesinin bir iiyesi oldugu belirlenmistir (McPherron et al.,
1997).

Koyun (Ovis aries) MSTN yapisal geni, kromozom 2'de bulunur ve diger tiim
omurgalilarin homolog genlerine benzer sekilde iic ekson ve iki intron halinde diizenlenir

(Rodgers and Garikipati, 2008).

Kromozom 2 - NC_040253.1

[129020139 p [129230532 p
LOC114113050 HETN = LOC114113051
TRNAC-GCA TRNRE-UUC LOC114113390

Sekil 7. MSTN lokusu ( NCBI)

MSTN geni, biiyiime ve farklilagma faktor 8 (GDF8) olarak da bilinir ve kas liflerinin
olusumunu dnleyerek kas biiylimesini engelleme de rol oynamaktadir. MSTN geninde meydana

gelen mutasyonlarin ¢esitli memeli tlirlerinde yaygin ¢ift kas ile iligkili oldugu bulunmustur.

Ug farkli yazilim kullanan Song et al., (2016), koyun MSTN cekirdek promotdriiniin,
TATA kutusunu (156-165 bg'den olusur) ve CAAT kutusunu (baslangi¢c kodonundan 202-207
pozisyonda) tanimlayabildikleri, baslangi¢c kodonunun 150 ile 220 bg yukarisindaki bolgeyle

sinirlt oldugu sonucuna varmiglardir.

DNA izolasyonu

Son yillarda hiicre, kil ve kan gibi bir¢cok farkli materyal kullanilarak genomik DNA
elde edilmektedir. DNA elde etmek amaciyla bu materyalleri kullanarak birgok farkl ticari kit



gelistirilmistir. Teknik olarak yontem, once, hiicrelerin yogun tuz soliisyonu muamaelesi ile
hiicre zarlarinin pargalanarak icindeki DNA, RNA ve proteinlerin serbest birakilmasi, ardindan
proteinlerin, diger safsizliklar ve RNA’larin uzaklastirilarak DNA’nin saf bir sekilde elde

edilmesine dayanir.

PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)

Polimeraz Zincir Reaksiyonu, DNA {izerinde ilgilendigimiz 6zgiil bir bdlgenin, invitro
kosullarda ¢ok sayida kopyasini elde ettigimiz bir yontemdir. Bu yontemin dayandig ii¢ ana

basamak bulunmaktadir (Mullis, 1990). Bunlar;

Ayrilma (Denaturation): Kalip DNA’y1 1-5 dk arasinda siire ile 92-95 °C ye maruz
birakarak ¢ift sarmal yapisini bozup, tek zincir haline getirilir. Bu sayede bir sonraki basamaga
hazirlanir. Bazi durumlarda PCR isleminde cift zincirli DNA’y1 ayirmak i¢in bir 6n ayirma
islemi olan pre-denaturation igin siire 5-10 dk arasinda degisen daha uzun siire sicakliga maruz

birakilan islem uygulanabilmektedir ((Mullis, 1990; Watson et al., 1992).

Yapisma (Annealing): Bu basamak 55-72 °C de 30-60 sn siire ile gerceklestirilir. Bu
islem sirasinda ayrilan tek zincirlere, sentezlenen oliigoniikleotid primerler tanidiklar1 bolgelere
yapisirlar (Innis and Gelfand, 1990). Bu basamakta sicakligi ayarlarken sitozin ve guanin
bazlarinin toplaminin dort kati ile adenin ve timin bazlarmin iki katlarmin toplami primerin
baglanma sicakligini vermektedir. Bazi literatiirde Primerlerin Tm sicakliklarinin 5 °C altindaki
sicakliklarin  uygun olacagmi sdylemektedir (Innis and Gelfand, 1990). Primerleri
sentezletirken dikkat etmemiz gereken en Onemli faktor birbirlerinin tamamlayicilart

olmamalari yani dimer olusturmamalari gerekmektedir (Mullis, 1990).

Uzama (Extension): Bu basamakta baglanan primerler, 72 °C’ de 1-5 dk siirede, Taq
polimeraz enzimi ile serbest halde bulunan dNTP bazlarinmi ekleyerek ilgilendigimiz bolgenin
tamamlanmasin1 saglamaktadir. Bu iglemin genel olarak 72°C’de yapilmasinin sebebi PCR
karisimina ekledigimiz DNAnin uzamasini saglayan Taq DNA polimeraz’in bu sicaklikta en
iyi caligmasidir (Erlich et al., 1991). Bu {i¢ temel basamak bir PCR’da genellikle 35 kez
tekrarlanir ve sonucunda milyonlarca kopya olusturur. Biitiin dongiiler tamamlandiktan sonra
biitiin parcalarin uzadigindan emin olmak i¢in son uzama (Final Extension) denilen bir basamak

gerceklestirilir (Mullis, 1990).
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Restiriksiyon Endoniikleazlar

Restriksiyon endoniikleazlar, c¢ift iplikli kisa DNA dizilerini 6zgiil bolgelerden tanityan
ve bu dizilimler igindeki spesifik bolgelerden keserek, DNA’dan bir genin veya gen tasiyan
DNA dizisinin ¢ikarilmasinda etkin rol alan enzimlerdir (Bulut ve Doymaz 2001; Eroglu 2008).
Giliniimiizde 230’dan fazla DNA dizilimini tanmiyip kesen 3000’den fazla Restiriction

Endoniikleaz enzimlerinin varli§indan s6z edilmektedir (Murray, 2000).

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism; Restriksiyon Parca
Uzunluk Polimorfizmi)

RFLP, ilk olarak, spesifik niikleotid dizileri olan yerlerde DNA'y1 kesen bakteriyel
kisitlama enzimlerinin kullanimina dayanan DNA yapisinin farkliliklarini gorsellestirmek igin
1980 yilinda gelistirilmistir (Mburu and Hanotte, 2005). Bu yontem ilk kez insan genom
calismalarinda Botstein et al., (1980) tarafindan 1980’lerde DNA belirteci olarak kullanilmistir.
PCR ile ¢ogaltilmis hedef DNA bolgesi lizerinde, restriksiyon endoniikleaz adi verilen DNA’y1
belirli bolgelerden taniyip ¢ift iplik¢igini kesen enzimlerle, belirli sicaklikta belli siirelerde
inkiibasyona birakilarak kesilmesi esasina dayanmaktadir (Van Mansfeld and Bos, 1992).
Restriksiyon enzimlerince kesim sonucunda farkli uzunluklarda DNA pargalari olusabilir ve bu
pargalar jel elektroforezi yoluyla birbirlerinden ayrilirlar. Ayni enzim farkli bireylerde genetik
yapilart birbirinden farkli olmasindan dolayr degisik miktar ve uzunlukta pargalar
olusturmaktadir (Giiz ve Kilinger, 2012). Bu sekilde RFLP yontemi PCR-RFLP yontemi olarak
adlandirilmakta ve PCR-RFLP'lerin tanimlanmasi i¢in, farkli boyutlardaki DNA fragmanlarini
ayirmak amaciyla jel elektroforezinin kullanilmasimi gerektirmektedir. Yontem, Restriksiyon
enzimleriyle kesim sonrasi rutin ve hizli bir sekilde genotiplemeye imkan saglamaktadir
(Agarwal et al., 2008; Piola et al., 1999). PCR-RFLP teknigi giivenilir ve tekrarlanabilir
sonuclar veren bir teknik olmakla birlikte uygulamas: kolay ve ekonomik olarak diger
molekiiler yontemlere karsi avantajlara sahip olarak goriilmekte ve bu yiizden polimorfizm

calismalarinda daha fazla kullanilmaktadir (Ozdemir ve Dogru, 2008).

Literatiir Ozetleri

Soufy et al., (2009), iran'daki Sanjabi koyunlar1 iizerinde yaptiklar1 calismada, ekson
3’de miyostatin polimorfizminde 3 genotipi de gézlemleyerek, MM, Mm ve mm genotip
frekanslarini sirasiyla %2.00, %1.33 ve %96.70 olarak ve allel gen frekanslarii M alleli igin
%3.00 ve m alleli i¢in %97.0 olarak bildirmislerdir.
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Sjakste et al., (2011), 5’UTR'yi ve intron I'in bir kismini kapsayan miyostatin (MSTN)
gen bolgesi, koyun MSTN gen polimorfizmi hakkindaki verileri genisletmek ve yerel irkin
korunmast i¢in yararli bilgiler saglamak i¢in iki Letonya Darkhead koyun siiriisinden DNA
dizi analizi sonuglarini elde ettikleri ¢alismalarinda, 5°UTR’de 2 ve intron I'de 4 farkh

polimorfik lokus ortaya ¢ikarmislardir.

Azarietal., (2012), 110 Dalagh koyunundan kalpain geni i¢in tek zincirli konformasyon
polimorfizmi (SSCP) yontemi ve kalpastatin ve miyostatin genleri icin RFLP yontemi ile
yaptiklar ¢alismada, kalpastatin ve kalpain genleri polimorfik, miyostatin geni ise monomorfik

oldugunu bildirmislerdir.

Dehnavi et al., (2012), PCR-RFLP ve PCR-SSCP yontemleri kullanilarak 200 bas Zel
koyun irkinda  MSTN polimorfizmini belirledikleri ¢aligmalarinda, Ekson 3 bdlgesi RFLP
yontemi ile Haelll enzimi tarafindan kesilirken, intron 1 ve 2 bolgeleri SSCP yontemi
kullanilarak incelenmistir. Calismada RFLP yontemi ile elde edilen tiim 6rnekler mm genotip
gosterdigi ve monomorfik bulundugu, SSCP yonteminde intron 1’de monomorfikken, intron
2’de polimorfik (AA, AB ve BB) oldugu, A ve B i¢in allelik frekanslarin sirasiyla %75.5 ve
%24.5 oldugu bildirilmistir.

Jamshidi et al., (2014), 120 bas Mehreban koyun irkinda PCR RFLP yontemi ile
miyostatin gen ekspresyonunu potansiyel olarak degistiren kodlama bdlgesindeki
mutasyonlarin analizini inceledikleri ¢alismada, Mm ve mm genotiplerin siklig1 sirasiyla 0.53
ve 0.47 olarak bildirilmistir. M ve m allel genlerinin frekanslar sirasiyla 0.26 ve 0.74 olarak

tahmin edilmistir.

Akbari et al., (2015), yaptiklari arastirmada, kuzey Khorasan bolgesinde yetistirilen 58
bas Kordi koyununda PCR-RFLP yontemi ile Miyostatin geninin genotiplendirme
calismalarinda Haelll restriksiyon enzimini kullanmislardir. MSTN 3. ekzonundaki olasi {i¢
genotipten sadece iki Mm ve mm genotipinin frekanslarinin sirasiyla 0.15 ve 0.85 oldugu
gozlenirken, M ve m alelleri i¢in allelik frekansi sirasiyla 0.08 ve 0.92 olarak tahmin edildigini

bildirmislerdir.

Crispo et al., (2015), CRISPR/Cas9 sisteminin, kas gelisimini ve viicut biiylimesini
tesvik etmek amaciyla koyunlarda MSTN'i diizenlemek ve geni susturulmus (KO:Knock-Out)
hayvanlar olusturmak i¢in etkinligini belirlemislerdir. CRISPR/Cas9 mikro enjekte edilmis
zigotlarin (n=216) embriyo gelisimi, tampon enjekte edilen embriyolar (n=183) ve mikro
enjekte edilmeyen embriyolar (n=173) ile karsilastirildiginda, her iki mikro enjekte edilen grup

i¢in boliinme orani daha diisiik (P<0.05) ve enjekte edilen ortamdaki CRISPR/Cas9 igeriginden
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etkilenmedigini bildirmislerdir. Sonug olarak CRISPR/Cas9 sisteminin KO koyun genini

olusturmak i¢in ¢ok etkili bir ara¢ oldugunu belirtmislerdir.

Bozhilova-Sakova et al., (2016), Bulgaristan irki1 Karakagan koyununda 22 koyun ve 3
kog¢ olmak iizere 25 bas hayvanda PCR-RFLP yontemi kullanilarak et ozellikleri ile iligkili
miyostatin (MSTN) geninin allelik varyantlarin1 aragtirmak ve belirlemek amaciyla yapilan
arastirmada, toplam koyun popiilasyonunda polimorfizme rastlanmadigini, MSTN lokusunun

monomorfik bulundugunu ve sadece mm genotipi tespit edildigini bildirmislerdir.

Dimitrova et al., (2016), Kuzeydogu Bulgar Merinos koyun irkina ait 32 kogta PCR-
RFLP yontemi ile miyostatin geninin genotiplerini belirledikleri ¢aligmalarinda, MM, Mm ve
mm genotip frekanslarini sirasiyla %2.00, %1.33 ve %96.70 ve allel gen frekanslarin1 M alleli
icin %3.00 ve allel m i¢in %97.00 olarak bildirmislerdir.

Lazar et al., (2016), 105 bas Siyah Bagli Teleorman koyun irkina ait kuzularda PCR
RFLP yontemi ile MSTN polimorfizmini belirlemek i¢in yaptiklart ¢aligmada, mm ve Mm
olmak iizere iki genotip tanimlamislardir. Homozigot mm genotipi %16.67 iken Mm genotipi

%83.33 ve M allel frekansii %42, m allel frekansin1 %58 olarak bildirmislerdir.

Sahu et al., (2016), Madras Red (n=127), Mecheri (n=101) and Nilagiri (n=103) koyun
irklarinda MSTN genine ait 5’UTR, intron 1 ve ekzon 1 bdlgelerinde Mspl ve Haelll
enzimleriyle PCR-RFLP yontemi uygulayarak yaptiklari ¢alismada, ilgili bdlgelerin tiim
irklarda monomorfik yapida bulundugunu ve evrimsel olarak irklarin olduk¢a korunmus

olduklarin bildirmislerdir.

Wang et al., (2016), Cas9 mRNA ve ii¢ geni (MSTN, ASIP ve BCO2) RNA kilavuzlari
ile birlikte tek hiicreli embriyolara enjekte ederek koyunlarda hassas gen hedeflemeyi basariyla
gerceklestirmislerdir. Bu {i¢ gendeki hedefleme verimlilikleri, iiretilen kuzularda % 27-33
araligindaydi ve li¢ geni ayn1 anda hedeflemenin % 5.6's1, zigotlarin mikro enjeksiyonunun geni
degistirilmis koyunlar olusturmak i¢in etkili bir yaklasim oldugunu gostermislerdir. MSTN
geninin bozulmasinin, genislemis miyofiberler ile karakterize edilen istenen kas hipertrofisine
yol actigint gozlemlemislerdir. Boylelikle gen modifikasyonlarinin hem genetik hem de
morfolojik  seviyelerde  meydana  geldigini  destekleyen ilk  ayrimtili  kaniti
saglamislardir. Bulgular, CRISPR/Cas9 yonteminin, ekonomik olarak 6nemli &6zelliklerden
sorumlu olan birden fazla geni eszamanli olarak hedefleyerek c¢iftlik hayvanlarinin

tyilestirilmesi i¢in giiclii bir arag olarak kullanilabilecegini gostermistir.

Dimitrova et al., (2017), Bulgar Karnobat Merinos koyun irki iizerinde yaptiklari
caligmalarinda, koyunlarda et verimliligi ile iliskili CAST, MSTN ve CLPG genlerinin
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polimorfik varyantlarini elde etmek amaciyla sirasiyla 622 bg, 337 bg ve 426 b¢ uzunlugunda
PCR firiinleri elde etmisler, CAST geni i¢cin Mspl, MSTN geni icin Haelll ve CLPG geni i¢in
Faqgl restriksiyon endoniikleazlari kullanmiglardir. Calismada MSTN ve CLPG genleri
monomorfik bulunurken, CAST geninin, allel M i¢in 0.94 ve allel N igin 0.06 allel frekanslari
ile polimorfik oldugu ve gozlenen genotip frekanslari: MM genotipi igin 0.89 ve genotip MN

icin 0.11 oldugu bulunmustur, NN genotipinin gézlenmedigi bildirilmistir.

Kolenda et al., (2019), yaptiklari calismada Kamieniec ve Pomeranian koyun irklarinda
€.*1232 pozisyonunda ve koyun MSTN geninin ilk intronundaki polimorfizmleri tespit etmek
ve tespit edilen genotipler ile se¢ilmis biiylime Ozellikleri arasindaki iliskiyi arastirmayi
amaclamiglardir. 56. giinde viicut agirligr ve giinliikk kazancglar agcisindan MSTNA/MSTN-B,
MSTN-B/MSTN-B ve MSTN-A/MSTN-A genotipleri arasinda sadece Kamieniec grubunda,
MSTN-A icin homozigot hayvanlarda Onemli farkliliklar bulunmustur. Pomeranya
koyunlarinda MSTN genotiplerinin biiylime 06zellikleri iizerindeki istatistiksel etkisi
dogrulanmamustir. Sonuglar, MSTN genotiplerinin ve allellerinin yayginliginin ve etkisinin
koyun wrkina gore degistigini gostermektedir. Calismada, bazi cinsler i¢in MSTN geninin,

biiylime 6zellikleri i¢in bir genetik isaretleyici olabilecegi sonucuna varmiglardir.

Sahu et al., (2019), Hindistan da yetistirilen 103 bas Nilagiri koyun irkindaki MSTN'nin
3.ekzon’da polimorfizmini ve bunun biiyiime ile iligkisinin saptanmasi i¢in yapmis olduklari
calismada, restriksiyon kesimi, dizileme ile teyit edilen ekson 3'te G5622C lokusunda tek bir
niikleotid polimorfizmi ortaya ¢ikarmiglardir. Calismada MM genotipi 71, Mm genotipi 32,
mm genotipi 0 frekansina sahipken, allel gen frekanslarini; M 0.689 ve m 0.311 olarak
bildirmislerdir. Yapilan iligki analizi, MSTN geninin ekson 3'tin g.5622G>C lokusunda MM ve
Mm genotipleri arasinda ortalama dogum, siitten kesim, 6, 9 ve 12 aylik agirlik ortalamalari

acisindan anlamli bir farklilik olmadigini ortaya koymustur.

Grochowska et al., (2019), tarafindan yapilan ¢alismada ilk intron ve C1232G MSTN
genindeki polimorfizmleri tanimlamak ve Renkli Polonyali Merinos koyunlarinda tespit
ettikleri polimorfik genotipler ile karkas, et kalitesi ve biyometrik 6zellikler arasindaki iliskileri
incelemislerdir. Calismada bes allel gen (MSTN-A, MSTN-B, MSTN-C, MSTN-E ve MSTN-
E1) tespit ederken, gogiis derinligi (canl kuzu), kaburga tizerindeki yag derinligi, sizint1 su
kayb1, siibjektif et aromasi ve rengi acisindan 6nemli genotipik farkliliklar oldugunu, agirlik,
soguk karkas randimani, bacak derinligi (karkas), goz kas1 genisligi ve alani, kas i¢i yag icerigi,
su tutma kapasitesi ve siibjektif et gevrekligi, lezzet ve renk, gogiis derinligi (canl kuzu), kesim
oncesi agirlik, sicak karkas agirligi i¢in onemli allelik farkliliklar oldugunu bulmuslardir.

Sonuglar, MSTN gen polimorfizmlerinin koyunlarda karkas kalitesi, et kalitesi ve biyometrik
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Ozelliklerin markor yardimli seleksiyon i¢in onemli bir markorii olarak diisiiniilebilecegini

Onermislerdir.

Bayraktar (2020), Irakta yetistirilen 80 bas Ivesi koglar1 iizerinde MSTN polimorfizmini
belirlemek i¢in yapmis oldugu calismada, MM ve mm genotiplerini belirlerken Mm genotipi
gozlemleyemedigini bildirmistir. Calismada, MM genotipi 0.15 ve mm genotipi 0.85
frekansinda goriilirken, M allel gen frekanst 0.07, m allel gen frekansi 0.93 olarak

hesaplanmustir.

Haren et al., (2020), Endonezya da Batur koyunlarinda miyostatin (MSTN) genotipi ile
bliylime ve karkas Ozellikleri arasindaki iliskiyi arastirmayi amagladiklar1 ¢aligmalarinda,
gozledikleri G>A polimorfizmine ait genotipik ve allel frekanslarin1 0.552 GG, 0.379 GC ve
0.069 CC, allel gen frekanslarini 0.741 G ve 0.259 C olarak bildirmislerdir. GC genotipi tagiyan
kuzularin kesim 6ncesi agirligi, sicak karkas agirligi, soguk karkas agirligi, karkas uzunlugu ve
toplam verimi (bel, omuz, bacak verimi ve but) GG genotipi tasiyanlara gore biraz daha fazla
olarak goriiliitken, MSTN genotipinin karkas 0Ozellikleri {lizerinde anlamli bir etkisi

bulunamamistir (P>0.05).

Jyoti et al., (2020), yaptiklart ¢alismada Malpura koyunlarindaki Miyostatin (MSTN)
geninin tam dizisini karakterize etmek ve popiilasyondaki genetik degiskenligini incelemeyi
amagladiklar1 ¢alismada, toplam 16 niikleotid degisimi tanimlanmislardir. Bu 16 degisimden
hicbiri eksonik bolgede gozlenmezken, 2'sinin promoterde, 3'liniin 5'UTR'de, 6'sinin intron-
1'de, 1’inin intron-2'de ve 4’{iniin 3'UTR'de oldugu gozlenmistir. Intron-1’de ikame ¢.373 ve
1189 A/G ve 3'UTR'de ¢.*202A/G ilk kez bildirilmistir. Calismada ayrica, koyunlarda cift
kaslanma ig¢in varsayilan mutasyonun (c.*1232A), Malpura popiilasyonunda (c.*12132G)

mevcut olmadig: bildirilmistir.
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MATERYAL ve YONTEM

Materyal

Arastirmanin hayvan materyalini Atatiirk Universitesi, Gida ve Hayvancilik Uygulama
ve Arastirma Merkezi (GHUAM), Koyunculuk Subesi’nde yetistirilen kayitli 135 bas, Erzurum
iline bagh 6zel isletmelerden 66 bas ve Bing6l iline bagli 6zel isletmelerden 61 bas olmak {izere
toplam 262 bas Morkaraman koyun 1rk1 olusturmustur. Calismanin ¢esitli laboratuvar agsamalari
Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi Zootekni Béliimii Molekiiler Genetik Laboratuvarinda

gergeklestirilmistir.

Yararlanilan alet ve cihazlar

Calismada Buzdolabi (Argelik), Hassas Terazi (Shimadzu), Vorteks (Yellow Line)
Elektroforez sistemi (Biogen, Apelex, France, SN 280800), ¢esitli amaglar i¢in kullanilan tiirlii
cam malzemeler, Mikrodalga Jel Gorlintiileme Sistemi (Bio Rad), Otomatik Termocycle Sistem
(Bioner), Nanodrop (Thermo scientific), Santrifiij (Kubota), Spektrofotometre (Shimadzu), Saf
Su Cihaz1 (Ateks), Firin (Blueline), Otoklav gibi aletler ve cihazlar kullanilmistir.

Yontem
Hayvanlardan kan alim

Atatiirk Universitesi, Gida ve Hayvanciik Uygulama ve Arastirma Merkezi,
Koyunculuk Subesi’nde ve Erzurum ve Bingdl iline bagl 6zel isletmelerde yetistirilen 262 bas
Morkaraman koyuna ait kan 6rnekleri, 10 ml’lik K3 EDTA(Etilen DiaminTetra-Asetik Asit)’l1
vakumlu tiiplere alinmis ve bu tiipler +4 °C buz kaliplarinin bulundugu numune tagima ¢antalari
ile isletmelerden Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi Zootekni Boliimii Molekiiler Genetik
Laboratuvarina taginmistir. Kan numunelerinin hangi hayvana ait oldugunu belirtmek icin

alinan her bir kan numunesine ait tiipler etiketlenmistir.

Kullanilan cozeltiler

RBC (red blood cell)

Cell lysis

Protein precipitation

Etanol

Izopropanol

Dehidrasyon solusyonu

1 X TBE Elekrtroforez / Jel Tampon Cozeltisi ( 10XTBE, Deiyonize bdH20)

N o g~ w b PRF
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8.

10 X TBE Elekrtroforez / Jel Stok Tampon Cdzeltisi (Tris Borik Asit 0,5 M EDTA
(pH 8,0) Deiyonize bdH20)

Genomik DNA izolasyonu

Morkaramanlardan elde edilen kan 6rneklerinden DNA Izolasyonu Atatiirk Universitesi

Ziraat Fakiiltesi Zootekni Boliimii Molekiiler Genetik Laboratuvari’nda yapilmistir.

1.
2.

10.
11.
12.
13.

Tiiplere numara verilerek her numune i¢in 2’ser ml’lik tiipler hazirlandi.

900 ul RBC (red blood cell) soliisyonu eklenen tiiplerin iizerine 300 pl kan
eklenerek karismasi igin alt-iist edildi.

Oda 1s1sinda 10-15 dakika bekletildi.

1 dakika 15.000 g de santrifiij edilip siipernatant bir pipet ile tiip dibinde 5-10 ul
kalacak sekilde uzaklastirildi. Siipernatantin homojenizasyonunu saglamak i¢in
vortekslendi.

Homojenat iizerine 300 pl Cell lysis ve 100 pl Protein Precipitation ilave edilip
vortekslendi ve daha sonra 2 dakika 15.000 rpm de santrifiij edildi.

2. yeni bir tiip hazirlanarak {izerlerine 300 pl izopropanol eklendi. 1. tiipteki
slipernatant 2. tiipe eklenerek alt {ist edilip izopropanol ile karigmasi saglandi.
DNA olan tiipler 13.000 g de 2 dakika santrifiij yapilarak siipernatant atildi.
Attiktan sonra lizerine 300 pl %70’lik etanol eklendi.

Ardindan 13.000 g de 2 dakika santrifiij edildi. Siipernatant1 atildi.

5-10 dakika tiiplerin agz1 agik bir sekilde agik havada kurumasi icin bekletildi.
DNA miktarma gore 100-150 pl dehidrasyon solusyonu eklendi.

Etiivde 65 °C de 5 dakika bekletildi.

DNA’nin ¢6ziinmesi saglandiktan sonra -20 °C de spektrofotometrik 6l¢iim anina
kadar muhafaza edildi. Spektrofotometrik ol¢iim sonucu istenilen diizeyde

¢ikmayan Ornekler i¢cin genomik DNA izolasyon islemleri tekrarlandi.

PCR (Polimeraz zincir reaksiyonu) islemi

Genomik DNA’dan istenilen gen bdlgesinin milyonlarca kopyasinin ¢ogaltilmasi

olarak goriilen Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) isleminde kullanilan primerler Tablo 2°de

ve ilgili PCR programi Tablo 3’de sunulmustur.
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Tablo 2. MSTN genine ait primer dizilimi

F: 5°-CCG GAG AGACTT TGG GCT TGA-3’

(Smith et al., 1997)
R: 5’-TCA TGA GCA CCC ACA GCG GTC-3’

Tablo 3. MSTN gen bolgesi i¢in PCR programi

Sicaklik Siire Dongii Basamak
94 °C 5dk Baslangig
94 °C 45 sn 2 Ayrilma
59 °C 45 sn g Baglanma
72 °C 45 sn @ Uzama

72 °C 5dk Son uzama

PCR islemi i¢in 0,2ml’lik tiiplere her bir genomik DNA &rneklerinden her bir tiipe ayri
ayr1 3—5 ul alinmig ve tizerine 3.75 ul 10x Buffer, 1 ul Primer R, 1 ul Primer F, 1 ul MgCly,
0.5 ul DNTPs, 2.4 ul Tag P ve 12.5 ul dH20 mix karigimdan 20 ul eklenmistir ve tiipler flashing
santrifiijleme ile santrifiij edilmistir. Sonrasinda tiipler dikkatlice PCR cihazina yerlestirilmis

ve Tablo 3°de belirtilen PCR programi PCR’a girilerek PCR isglemi uygulanmistir.

PCR iiriinlerinin gozlenmesi

PCR islemi sonrasinda amplifikasyonun gerceklesip gergeklesmedigini belirlemek icin
%1’lik agaroz jelde her bir PCR iiriinii yiriitiilmistiir. Bu amagla 80 ml’lik 1XTBE Tamponu
icerisinde 0.80 gr agaroz, 3500 Watt ’da calisan mikrodalga firminda 4 dakika kadar
bekletilmistir. Daha sonra icerisine 3ul EtBr (%]1°1ik) damlatilarak karismasi saglanmistir ve
hazirlanan tarakl jel kabinine jel hava kabarcigi kalmayacak sekilde dokiilmiistiir. Dokiildiikten
sonra 30 dakika polimerize olmaya birakilmistir. Taraklar ¢ikartilarak jel kuyucuklara 8 ul
aldiktan sonra parafin kagit lizerinde bulunan yiikleme tamponu ile karigtirdiktan sonra
otomatik pipet aracilii ile yiliklemesi yapilarak 1XTBE tamponuyla dolu olan elektroforez
tankina yerlestirildi ve 80 Watt ‘da 20 dakika yiiriimeye birakilmistir. Daha sonra jeldeki
bantlar1 UV 15181 ile goriintiilendi. Amplifikasyonu gerceklesmis olanlar -20 °C’de muhafaza

edilmistir.
Restriksiyon enzimiyle DNA’larin kesimi

Restriksiyon enzimleri kullanilarak DNA molekiillerinin 4-8 baz ¢ifti (b¢) arasindaki
Ozgiin bolgeleri taniyarak kesen enzimlerle fragmanlara ayrilmasi ve elde edilen DNA

parcalarinin jel elektroforez yontemi ile goriintiilenmesi islemi RFLP (Restriksiyon Fragment
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Length Polymorphism/Restriksiyon Par¢ca Uzunluk Polimorfizmi) olarak adlandirilmaktadir.
Amplifikasyonu gergeklesen her bir MSTN PCR iiriiniinden 10 ul alinip 0.2 ml’lik steril
ependorf tiiplere konularak, tizerine 5 ul Haelll RE enzimi, 5 ul Buffer R ve 2.4 ul Buffer
Tango ilave edilmistir, sonra tizerini kapatacak sekilde yaklasik 5-10 ul kadar mineral oil
ekledikten sonra 8-10 sn. kadar 1300 rpm’de flashing santrifiij yapilmistir. Daha sonra
inkiibatore yerlestirilerek 37 °C’de 7-12 saat siireyle inkiibasyon islemi gergeklestirilmistir.

Sonrasinda % 2’lik agaroz jelde yiirliterek UV’de goriintiisii alinmustir.

Orneklerin yiiklenmesi ve yiiriitme islemi

Haelll enzimi ile DNA’larin kesim islemleri tamamlandiktan sonra, sonucunu
gozlemlemek i¢in; etiivden ¢ikarilan restriksiyon kesimi uygulanmis 6rneklerin her birine 3 ul
yiikleme tamponu ilave edildi ve otomatik pipet yardimiyla tiim {irlin tiipden alindiktan sonra
parafin iizerinde gezdirildi ve daha 6nceden hazirlanan %2’lik agaroz jele ayr1 ayr1 yiiklenerek
1XTBE tamponuyla doldurulmus olan elektroforez tankina jel yerlestirildi. Daha sonra 45 volt
‘da 90 dak siireyle elektroforez islemi uygulanmistir. Elektroforez islemi sonrasinda jel alinarak

UV 15181 altinda genotiplemek amaciyla incelenmistir.

Tablo 4. Allellerin ayrim1 igin kullanilan reaksiyonun bilesenleri

Bilesenler Tek ornek i¢in
PCR Uriinii 10 (ul)

10X Buffer 5(ul)

Buffer Tango 3(ul)

Haelll enzimi (10U/pl) 6U

Tablo 5. Restriksiyon enzimi, tanima bdlgesi ve beklenen bant uzunlugu

RE PCR iiriinii (b¢) Tamma Bolgesi Genotip ve Bant Biiyiikliigii (bg)
MM:254/83
Haelll 337 5-GG*CC-3' Mm: 254/131/123/83

mm: 131/123/83

Verilerin analizi

Hardy-Weinberg Prensibi, evrim mekanizmalarinin yoklugunda popiilasyonun
ulasacagi genetik dengeyi ortaya koymaktadir. Yani Hardy-Weinberg Dengesi, bir
popiilasyonda go¢, mutasyon ve seleksiyonun olmadigi, popiilasyonun yeterli biiyiikliikte ve
eslesmelerin rastgele meydana geldigi kosullarin saglandigi takdirde gen ve genotip

frekanslarinin nesilden nesile sabit kalacagi anlami tagimaktadir.
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Bu denge test edilirken ilk basta genotip frekanslari hesaplandiktan sonra genotip
frekanslarindan allel frekanslar1 hesaplanir. Hesaplanan allel frekanslar kullanilarak genotip
frekanslar tahmin edilir. Hardy-Weinberg denge esitligi i¢in genotiplerin beklenen degerleri

asagidaki esitlige gore hesaplandi.

E(AA)=p°n
E(AB) = 2pgn
E(BB)=q?n
Esitlikte,

p: M allelinin frekansi
g: m allelinin frekans1

n: popiilasyondaki birey sayisi

Genetikte gozlenen sapmalari degerlendirmek onemlidir. Baglangigta beklenen degerler
ile Olgiilen degerler arasinda gergek bir fark olmadigi kabul edilerek Ho hipotezi kurulur.
Istatistiksel analizler ile bu hipotez test edilerek Ho hipotezi ya reddedilir ya da kabul edilir.
Eger bu hipotez reddedilmisse beklenen orandan sapma sadece sansa baglanmaz. Dolayisiyla
istatistiksel analizler, g6zlenen verilerin tahmin edilen ya da beklenene ne kadar iyi uydugunu,
ondan ne kadar farklilik gosterdigini incelememiz i¢in matematiksel bir temel olusturur. Bu
teste, uyumun miikemmelligi (Goodness of fit) adi verilir. Sifir hipotezinin miikemmellik
uyumuna karar vermek ve gozlenen ve beklenen degerler arasindaki farkin 6nemli olup
olmadigini test etmek icin gelistirilen en basit istatistiksel testlerden biri olan Ki-kare (y 2)

analizi ¢alismada kullanildi. Ki-kare analizi esitligi;

4 =Z[(}1 —BIB,F

Esitlikteki,
Gi: 1 kategori igin gozlenen degeri,

Bi: i kategori i¢in beklenen degeri,

Wright (1965)’1in F-istatistigi kullanilarak ii¢ tiirlii kendilenme (fiksasyon indeksi)

tahmin edilmistir. Bunlar siras1 ile Fis, Fir, Fst degerleri olup, asagidaki formiillerle

hesaplanmustir.
Hg—H H Hp—H H Hp—H H
Fls=————=1--1, Fie——=1-—1, Fs=—F—=1--=
Hg Hs Hr Hr Hr Hr

Fis esitliginde popiilasyon i¢i fiksasyon indeksi (Fis) tahmin edilir. Yani, popiilasyon

igerisindeki gercek heterozigotluk diizeyinin Hardy-Weinberg genetik dengesindeki sapmanin
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oranin1 vermektedir ve -1, +1 arasinda deger alir. ( - deger; heterozigot fazlaligini, + deger;

heterozigot azligin belirtir)

Firtoplam tiir igindeki HW dengesindeki sapmanin 6l¢iisii olarak degerlendirilir. Fst de
wrklar ya da popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin dlgiitiidiir. Fst, 0 ile 1 arasinda bir
deger alir. Fir ile popiilasyonlarin tamamindaki toplam fiksasyon indeksi (Fir) tahmin
edilmektedir. Yani, tim popiilasyonun toplam goézlenen heterozigotluk diizeyinin Hardy-

Weinberg prensibine gore olmasi gereken miktardan sapma olup olmadigin1 belirtir.

Fst ile popiilasyonlar arasindaki allel frekans farkliigindan dolayr meydana gelen
fiksasyon indeksindeki azalma tahmin edilmektedir. Ayn1 zamanda popiilasyonlar arasindaki

farklilig1 da belirtmektedir.

Incelenen Morkaraman koyun 1rkina ait MSTN lokusu allel gen ve genotip frekanslari,
genotip frekanslarina ait H-W genetik denge testi, popiilasyona ait gozlenen (Ho) ve beklenen
(He) heterozigotluk diizeyleri, popiilasyonlar i¢i (Fis) ve popiilasyonlar arasi (Fst) genetik
farklilik degerlerinin istatistiksel analizi i¢in, GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse, 2012) paket

programindan yararlanilmigtir.
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ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA
DNA’nin Kantitatif Tayini

Ekstraksiyonu yapilmis olan DNA’larin yogunluklar1 ve safliklart NanoDrop ND-1000
(NanoDrop Technologies ing.) spektrofotometrede okuma yapilarak belirlenmistir (Tablo 6)

Tablo 6. Baz1 genomik DNA &rneklerine ait kantitatif sonuglar (260-280 ng/ul)

Tarih Ornek No Deger (ng/ul)
12.07.2021 1 1,649
12.07.2021 2 1,553
12.07.2021 3 1,782
12.07.2021 4 1,778
12.07.2021 5 1,677
12.07.2021 6 1,583
12.07.2021 7 1,696
12.07.2021 8 1,730
12.07.2021 o 1,619
12.07.2021 10 1,946

PCR sonuc¢larinin gozlenmesi

Morkaraman koyun kanlarindan elde edilen DNA 6rneklerinin her birine PCR yapilarak
%1’lik agaroz jelde yiiriitilmiis ve DNA bantlar1 elde edilmistir. Sekil 8’de PCR firiinlerine ait

UV 15181 altindaki agaroz jel goriintiisii goriilmektedir.

Sekil 8. PCR iiriinlerinin %1°lik agaroz jelde goriiniimii (M:markér, 1.-10.MSTN:337 bg)
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PCR-RFLP Sonugclari

Morkaraman irki koyunlardan elde edilen DNA 6rnekleri PCR cihazinda gogaltilmis ve
Haelll Rekstriksiyon Endoniikleaz enzimiyle kesilmesiyle MSTN geni polimorfik bdlgeleri
tespit edilmistir. Teorik olarak; MM:337/83 b¢, mm:131/123/83 b¢ ve Mm:254/131/123/83 bg
uzunlugunda bantlar vermektedir. Sekil 9’de UV 15181 altinda PCR-RFLP sonucuna ait 6rnek

bir agaroz jel goriintiisii sunulmustur.

Sekil 9. MSTN genine ait PCR-RFLP Jel goriintiisii: MM;254/83 bg, Mm;254/131/123/83 bg,
mm;131/123/83 bg

Gen ve Genotip Frekanslar ile Genetik Denge Testi Sonuglari

Arastirmada MSTN geni polimorfik bolgesi iizerinde Haelll enzimi kesim bdlgesine ait
3 farkli genotip MM, Mm ve mm tanimlanmigtir. Tespit edilen genotipler ve allel gen
frekanslar1 Tablo 7°de, Hardy-Weinberg Genetik Denge Testi ve X? bagimsizlik testi sonuglari

Tablo 8’de sunulmustur.

Tablo 7. Morkaraman irkt MSTN geni Genotip ve Allel Gen Frekanslari

) GHUAM Erzurum ézel isl. Bingol ozel isl. Toplam
Genotip

n % n % n % n %
MM 12 8.9 10 15.2 7 115 29 111
Mm 79 58.5 42 63.6 43 70.5 164 62.6
mm 44 32.6 14 21.2 11 18.0 69 26.3

Allel Gen M m M m M m M m

Frekans1 (%) 38 62 47 53 47 53 42 58

Popiilasyon allel frekanslar1 bakimdan incelendiginde Morkaraman koyun irkinda M
allelinin 0.42 ve m allelinin 0.58 frekansinda oldugu belirlenmistir (Tablo 7). Irkta m allelinin
yiiksek frekansta goriildiigli gozlemlenirken, genel olarak 29 MM genotipi, 164 Mm genotipi
ve 69 mm genotipine sahip hayvan belirlenmistir. Alt siiriilerde allel frekans tistiinliigiiniin ve

genotip farkliliginin degismedigi gozlemlenirken, MM, Mm ve mm genotipleri sirastyla,
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GHUAM koyunculuk isletmesinde %8.9, %58.5 ve %32.6, Erzurum 6zel isletmelerinde %15.2,
%63.6 ve %22.1, ve Bingdl ozel isletmelerinde %11.5, %70.5 ve %18.0 olarak elde edilmistir
(Tablo 7). Allel gen frekanslar1 ve genotip frekanslar1 degerlendirildiginde MSTN geni
bakimindan siiriilerde ayr1 ayr1 ve siirii genelinde heterozigot bireylerin fazla goriildiigii ve

biyolojik ¢esitliligin olduk¢a yliksek oldugu sdylenebilir.

MSTN geni ile ilgili daha 6nce farkli koyun irklar1 tizerinde, Dalagh koyun irkinin
(Azari et al., 2012), Zel koyun wrkinin (Dehnavi et al., 2012) ve Karakagan koyun irkinin
(Bozhila-Sakova et al., 2016) monomorfik bulundugu; Mehreban koyun irkinin (Jamshidi et
al., 2014), Kordi koyun irkinin (Akbari et al., 2015), Siyah Basli Teleorman koyun irkinin
(Lazar et al., 2016), Nilagiri koyun rkinin (Sahu et al., 2019) ve Ivesi koyun irkinin (Bayraktar,
2020) sadece iki genotip ile polimorfik bulundugu; Sanjabi koyun 1rkinin (Soufy et al., 2009),
Bulgar Merinos koyun irkinin (Dimitrova et al., 2016) ve Batur koyun irkinin (Haren et al.,
2020) ti¢ genotip ile polimorfik bulundugu bildirilmistir. MSTN geni polimorfizmi belirten
calismalarda, mm genotipinin MM genotipinden daha yiiksek frekansta oldugu bildirilirken,

yaptigimiz ¢alisma ile uyumlu olduklar1 goriilmiistiir.

Calismalarda, M genine nazaran m geninin daha yiiksek frekanslarda goriildiigii (Soofy
etal., 2009; Jamshidi et al., 2014; Akbari et al., 2015; Dimitrova et al., 2016; Lazar et al., 2016;
Bayraktar, 2020; Haren et al., 2020) ve ¢calismamizdaki allel gen frekanslar: ile uyum igerisinde
oldugu goriilmektedir. Yapilan ¢aligmalarin sadece birinde (Sahu et al., 2019) M allel gen
frekansinin m allel gen frekansina nazaran daha yiiksek bulundugu ve ¢alismanin yaptigimiz

calisma ve diger ¢alismalardan farklilik gosterdigi goriilmiistiir.

Morkaraman koyun irki MSTN geni Haelll polimorfizmine ait genotip frekanslar: Sekil

10°da, allel gen frekanslar1 Sekil 11°de goriilmektedir.
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Sekil 10. Morkaraman koyun irki MSTN geni Haelll polimorfizmine ait genotip frekanslari
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Sekil 11. Morkaraman koyun irki MSTN geni Haelll polimorfizmine ait allel gen Frekanslart

Morkaraman koyun irkt MSTN geni Haelll polimorfizmine ait Hardy-Weinberg genetik

denge test sonuglart Tablo 8’de sunulmustur.

Tablo 8. Hardy-Weinberg genetik denge testi sonuglari

Isletme n Gozlenen Beklenen X?testi P
MM Mm mm MM Mm mm
GHUAM 135 12 79 44 19.6 63.7 516 7.78 x
Erzurum Ozel 66 10 42 14 14.6 32.9 18.6 5.08 *
Bingdl Ozel 61 7 43 11 13.3 30.4 173 1055 **
Toplam 262 29 164 69 47.0 127.9 87.0 2080 **

~ *:P<0.05, **:P<0.01
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262 bas Morkaraman koyuna ait genotip frekanslart dagiliminin Hardy-Weinberg
genetik denge testine gore dengede (P<0.01) olmadigi saptanmistir (Tablo 5). Morkaraman
poplilasyonuna ait alt siiriilerde de durum degismemistir. Bu durum muhtemelen stiriilerde 1slah

yapiliyor olmasindan ya da yapilan 6rnekleme hatasindan kaynaklanmais olabilir.

Heterozigotluk Oranlan ve Fiksasyon Indeksi
Popiilasyonlarin heterozigotluk oranmi ve fiksasyon indeksi degerleri, gozlenen ve

beklenen heterozigotluklara gore hesaplanarak Tablo 9’da gosterildi.

Tablo 9. Popiilasyonlarin MSTN geni polimorfik yapist bakimindan heterozigotluk oranlari ve
fiksasyon indeksleri

Populasyon Ho He Fis Fst Fir
GHUAM 0.585 0.472  -0.240

Erzururjl Ozel 0.636 0.498  -0.277 0007  -0.303
Bingol Ozel 0.705 0.498 -0.416

Genel 0.632 0.480 -0.312

Morkaraman koyun siiriileri ayr1 ayr1 ve genel olarak incelendiginde, ortalama gozlenen
heterozigotluk degerlerinin beklenen heterozigotluk degerlerinden oldukca yiiksek oldugu
tespit edilmistir. Popiilasyon genelinde MSTN polimorfik bolgesi igin gbzlenen heterozigotluk
degeri (Ho) 0.632, beklenen heterozigotluk degeri (He) 0.480 olarak hesaplanirken, siiriiler
bazinda en diisiik gozlenen heterozigotluk degeri GHUAM (0.585)’da tespit edilirken, bunu
Erzurum (0.636) ve Bingol Ozel isletmeleri (0.705) izlemistir (Tablo 9).

MSTN polimorfik gen bolgesi i¢in popiilasyon igerisindeki gozlenen heterozigotluk
diizeyinin Hardy-Weinberg dengesindeki sapmanin oranini veren Popiilasyon i¢i fiksasyon
indeksi (Fis) degeri; GHUAM popiilasyonda -0.242, Erzurum 6zel isletmeler popiilasyonunda
-0.277, Bingol 6zel isletmeler popiilasyonunda -0.416 ve tiim popiilasyonda -0.312 olarak
bulunmustur. Bu degerlere goére popiilasyon i¢i ve popiilasyon genelinde heterozigotluk

diizeylerinin oldukga yiiksek oldugu goriilmektedir.

Siriiller genelinde, toplam gozlenen heterozigotluk diizeyinin Hardy-Weinberg
prensibine gore olmasi gereken miktardan sapma olup olmadigini 6lgen Fir degeri -0.303 olarak
hesaplandi. Bu degerlere gore MSTN gen bolgesinde bulunan heterozigotluk orani degerinin

sifira yakin ve negatif olmasi nedeniyle yiiksek oldugu anlasiimaktadir.

26



Popiilasyonlar arasindaki genetik farklilagsmanin bir 6l¢iitii olan Fst degeri popiilasyon
genelinde 0.007, olarak bulunmus ve bu degerlere gore MSTN gen bolgesi bakimindan
incelenen Morkaraman koyun popiilasyonlar arasinda genetik farklilasmanin énemli olmadig1
(P>0.05) tespit edilmistir.

27



SONUC

Atatiirk Universitesi, Gida ve Hayvanciik Uygulama ve Arastirma Merkezi,
Koyunculuk Subesi’nde yetistirilen 135 bas, Erzurum Ozel isletmelerinden 66 bas ve Bingdl
0zel isletmelerinden 61 bas olmak {izere toplam 262 bas Morkaraman koyun irkina ait kan
ornekleri tizerinde, PCR-RFLP yontemi kullanilarak, MSTN geni Haelll polimorfizmine ait ti¢

genotip (MM, Mm ve mm) tespit edilmistir.

Popiilasyondaki MSTN genine ait MM, Mm ve mm genotip frekanslari sirastyla %11.1,
% 62.6 ve % 26.3, M allelinin frekans1 0.42 ve m allelinin frekans1 0.58 olarak tespit edilmistir.
Tim popiilasyonda MSTN geni i¢in hesaplanan goézlenen heterozigotluk (Ho), beklenen
heterozigotluk (He) degerlerinden olduk¢a yiiksek bulunmustur. Fis degeri -0.312 olarak
bulunurken, Fit degeri -0.303 olarak tespit edilmistir. MSTN gen polimorfizmi agisindan
belirlenen genotip ve allel frekanslari irkin genotip ¢esitliligini ortaya ¢ikarmada yeterli olarak

gorilmustir.

Bu tiir calismalar yapilarak belirlenen polimorfizmin hayvanlara ait baz1 performans
ozellikleriyle iligskilendirmek suretiyle hayvan islahinda kullanilabilirliginin ortaya konmasi
gerekmekte, calisma sonuglarinin koyun yetistiriciliginde kullanilmasi ile iilke hayvanciliginin

gelistirilmesine yeni olanaklar sunabilecegi disiiniilmektedir.
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