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Bu calismanin amaci iilkemizde yetistirilen kiiltiir ki siit sigirlarn ile bazi yerli sigir
wklarinda Biilylime Hormonu Reseptorii (GHR) gen cesitliliginin  belirlenmesidir.
Calismada hayvan materyali olarak 468 Siyah Alaca (SA), 280 Jersey, 93 Boz Irk, 86
Yerli Kara (YK), 64 Dogu Anadolu Kirmizisi (DAK) kullanilmigtir. Popiilasyonlarin
GHR geni i¢in Fis degerinin negatif bulundugu Jersey, SA (Samsun), SA (Bursa) ve
DAK’larda heterozigot bireylerin fazlaligi goriilmiistiir. Bu degerin pozitif bulundugu
Boz itk ve YK’da ise homozigot bireyler daha fazladir. GHR lokusu bakimindan Hardy-
Weinberg oranindan beklenen sapmalar YK hari¢ diger popiilasyonlarda Onemli
bulunmustur. Genel popiilasyon bazinda ise %14 oraninda heterozigot bireylerin fazlaligi
ve Hardy-Weinberg oranindan sapmalar 6nemli bulunmustur. Popiilasyonlar arasinda
genetik uzaklik degerleri ise 0,0004 ile 0,1881 arasinda belirlenmistir. Kiimeleme analizi
sonucunda iki temel kiimenin sekillendigi goriilmiistiir. Bu kiimelerin ilkinde Jersey ile
YK bir alt kiimede Boz 1rkla genetik olarak yakin bir sekilde gdzlenmistir. Diger ana
kiimede ise SA (Samsun) ve DAK bir kiimede ve bu kiimeye ise SA (Bursa) daha yakin
bulunmustur. Sonug olarak iilkemizde yetistirilen bes farkli sigir irkinda genetik olarak
kiimeleme analizi ile siniflandirmalar1 yapilirken bu iwrklarin GHR geni agisindan
gostermis olduklar1 genetik varyasyon da belirlenmigtir. Dolayisiyla bu wrklar agisindan
verim Ozelliklerinin artirilmasina yonelik bir genetik ilerlemenin miimkiin oldugu
sOylenebilir.
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In this study, it is aimed to determine GHR gene polymorphism in dairy cattle and some
native cattle breeds raised in different regions of Turkey. The study was carried out by
468 Holstein, 280 Jersey, 93 Grey Steppe, 86 Native Black, and 64 East Anatolian Red
animals. The Fis values of the populations for the GHR gene were detected negatively
except for Grey Steppe and Native Black. Fis value was found 14% and negative with
reference to heterozygote genotype was higher than homozygote genotypes in overall
population. The expected deviations from the Hardy-Weinberg Equilibrium in terms of
the GHR locus were found significant in these five different breeds except for Native
Black. The genetic distance values among the populations were calculated between
0.0004 and 0.1881. Based on the cluster analysis, Holstein and East Anatolian Red were
located in close cluster; however Jersey, Native Black and Grey Steppe were grouped as
in different clusters. As a result, the genetic variation in five different cattle breeds grown
in our country in terms of GHR gene has been determined by genetic clustering analysis.
Therefore, it can be said that it is possible to increase the level of the yield traits in these
breeds based on a genetic progression.
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Giris

Siit igerik bakimindan Snemli bir hayvansal kokenli
gida kaynaklarindan biri olup silit ve siit driinleri
dretiminin biiyllk bir kismi biiylik bas hayvanlardan
karsilanmaktadir. Ulkemizde 2017 yili itibari 14 milyon
817 bin bas biiylikbas hayvan varligina sahip olup siit
iretiminde en yiksek payt SA (Holstein Friesian)
almaktadir (TUIK, 2017). Siit veriminin miktar ve kalite
yoniinden gelistirilmesi her zaman arzulanan hedeflerden
olmustur. Bu islem ise siitii iireten hayvanlarin 1slah
programlari ile secilmesi, hayvanlarin genetik yapilarinin
iyilestirilmesi ve ayni zamanda da hayvanlarin verimi
iizerine etkisi olan her tiirlii gevre faktdrlerinin uygun hale
getirilmesi ile miimkiin olacaktir.

Ulkemizdeki yerli sigir wrklarmin verim potansiyeli
kiltiir irklarina gore oldukga diisiiktiir. Buna karsin yerli
wrklarm yiiz yillardir bu cografyanin bir pargasi olmus
olmasi, yetistirici kosullarina adaptasyon ve hastaliklara
karst gostermis olduklari direng bu irklarin selektif
avantajint  olusturmaktadir. Ulkemizde yerli rklarin
aleyhine olusan yetistiricilik baskisi nedeniyle zaman
icinde yerli wklarin  sayisinin @ hizla  azaldigi
gozlenmektedir. Bu konuda iilkemizde yerli irklarin verim
seviyelerinin diisiik olmasma ragmen bu irklarin
korunmasina yonelik hayvancilik arastirma enstitiilerinde
ve yetistirici elindeki siiriilerde ¢aligmalar yapilmaktadir.

Genetik belirteg veya markorler genom igerisindeki
kisa DNA dizileri olup bireyler arasinda genetik
varyasyon gosteren ve bireylerin fenotipik O6zellikleri
iizerine olumlu veya olumsuz yonde etkisi olan
bolgelerdir (Cobanoglu, 2012). Bu sebeple genetik
markorler yardimiyla belirli bir 6zellik i¢in hayvanin
genotipik yapisint ortaya koymak miimkiindiir. Bu
konuda yapilan bir c¢alismada Holstein ineklerinde
DGAT1 ve GHR geni lokuslarinda gozlenen
polimorfizmin siit verimi diizeyinde 6nemli bir sekilde
artisa neden oldugu buna karsin tireme 6zellikleri {izerine
ise ters bir etki yaptig1 saptanmistir (Okinomou ve ark.,
2008). Aday gen analizlerinde temel esas, verim
ozelliklerini etkiledigi diisliniilen gen veya gen bolgeleri
ile fenotipik karakterleri yansitan verim Ozellikleri
arasindaki iliskiyi analiz ederek biyolojik mekanizma
hakkinda fikir sahibi olmaktir. Bu tiir ¢alismalarda temel
hedef popiilasyonda ilgili fenotipik 6zellik ile aday genin
farkli allelleri arasindaki bir iliskinin olup olmadiginin
belirlemektir (Kwon ve Goate, 2000). Bir kez aday gen
bolgesinin yeri tespit edilebilirse {iistiin alleli tasiyan
bireylere yonelik seleksiyon programi ile ilgili verim
ozelligi stirtide iyilestirilebilir (Soller ve ark., 1976).

Genetik karekterizasyon konusunda iilkemizde yapilan
bir ¢alismada da kullanilan genetik markoérler yardimryla
yerli gen kaynaklarimiz olan sigir wrklarimizin gdstermis
oldugu genetik varyasyon ve filogenetik iligkileri bagarilt
bir sekilde ortaya konulmustur (Ozsensoy ve ark., 2010).
Dolayistyla bu tip aday gen c¢aligmalariyla siit verim
ozellikleri gibi verim o&zellikleri iizerine etkili oldugu
diisliniilen genler bakimindan iilkemizde yetistiriciligi
yapilan hem kiiltiir hem de yerli rklarimizda ki genetik
¢esitliliginin derecesi belirlenmis olacaktir. Bu ¢alismada
ki amacta iki farkli kiiltir irki olan SA ile Jersey ve
iilkemizde ki yerli sigir irklarindan olan Boz 1rk, YK ve
DAK popiilasyonlarinda GHR geni bakimindan genetik
¢esitliligin belirlenmesidir.

Materyal ve Metot

Hayvan Materyali

Calismada Samsun ili Karakdy Tarim Isletmesinde
yetistirilen 280 bas Jersey ile Carsamba il¢esinde dzel bir
isletmede yetistirilen 163 bas SA ve yine Bursa ilinde
Ozel bir isletmede yetistirilen 305 bas SA irkindan
yararlanilmistir. Ayrica yerli irklarimiz olarak Balikesir ili
Bandirma il¢esindeki Koyunculuk Arastirma Enstitiisiinde
bulunan 93 bas Boz Irk, Ankara ili Lalahan ilgesindeki
Uluslararas1 Hayvancilik Arastirma ve Egitim Merkez
Midiirligiindeki 86 bas YK ve Dogu Anadolu Bdlgesinde
halk elinde yetistirilen 64 bas DAK sigirlar1 bu ¢aligmada
kullanilmistir.

DNA Izolasyonlari ve PCR Reaksiyonlar
Hayvanlardan 10 ml’lik EDTA’l tiiplere alinan kan
orneklerinden DNA izolasyonlar1 standart
Fenol/Kloroform yontemi yapilmistir (Sambrook ve ark.,
2001). Polimeraz Zincir Reaksiyonlari ilgili gen bolgesini
taramak icin dizayn edilen;
5’GCTAACTTCATCGTGGACAAC 3°,
S’CTATGGCATGATTTTGTTCAG 3’
primerler kullanilmistir (Di Stasio ve ark., 2005).
Genomik DNA’nin yiikseltgenmesinde toplam hacmi 25
ul olacak olan PCR reaksiyonunda; genomik DNA dan 50
ng, her bir primerden 50 pM, her bir ANTP den 200 puM,
10x PCR tampon ¢ozeltisinden 2,5 pL. ve DNA polimeraz
enziminden de 0.3 U (iinite) kullanilmigtir. Termal cycler
da PCR igin 1s1 devri ise genel olarak, 5 dakika 95°C de
DNA zincirinin 6n ayristirtlmasindan sonra 30-32 defa
tekrarlanacak sekilde, 45 s, (saniye) 94°C de DNA
ayristirmast; 45 s, ortalama 50°C de primerlerin ortamda
bulunan hedef DNA zinciri ile birlesmesi; 45 s, 72°C de
polimeraz enzimi ile hedef bolgenin yiikseltgenmesi ve en
son asamada 7 dakika, 72°C de nihai yiikseltgenme,
gerceklestirilmistir. Bireylerin genotiplerinin belirlenmesi
icin  kullanilan SNP  markerlere uygun olarak
sinirlandirilmis pargacik uzunlugu polimorfizmi (PCR-
RFLP) yontemiyle ¢ogaltilmig tiriinlerin Alul restriksiyon
enzimi ile kesilmesi islemi enzimi {ireten firmanin
ongordiigii kosullarda gergeklestirilmistir. Bu c¢alisma
kapsaminda 748 kiiltiir irki1 ve 243 yerli irk hayvan olmak
tizere toplam 991 bilyiikk bas hayvanin ilgili GHR gen
bolgesine yonelik genotiplendirme ¢alismalari yapilmistir
(Gen Bankast Numarasi: AF140284).

Genlerin F Istatistik Analizleri

Irklarin allel ve genotip frekanslar1 direk gen sayim
metoduyla hesaplanip Hardy-Weinberg Genetik Denge
esitligine uyumu ki kare testi ile belirlenmistir (Nei,
1987). Farkli sigir irklar arasindaki genetik benzerlik ya
da farkliklarin karsilastirilmasinda ise F istatistiklerinden
yararlanilmistir (Wright, 1969). Gen akigin1 gosteren Nm
degeri ise Fsr degerinden (Fst=0,25(1-Fst)/Fst ) esitligi
kullanilarak hesaplanmistir (Nei, 1987). Gozlenen
degerler o 6zellikteki genotiplerin toplam genotip sayisina
oranlanarak ve beklenen degerler ise Levene (1949) ve
fiksasyon indeks (Fis ) degerleri ise Wright (1978) gore
bulunmugtur. GHR ye ait lokusun etkinliginin
belirlenmesinde kullanilan etkili allel sayis1 degerleri (Ne
ve Nei) sirastyla Kimura ve Crow (1964) ve Nei (1973)
gbre  hesaplanmustir.  Bu  popiilasyonlara ait F
istatistiklerinin hesaplanmasinda POPGENE istatistik
paket programindan yararlanilmigtir (Yeh, 2000).
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Bulgular ve Tartisma

Aragtirmada popiilasyonlarm  GHR geni icin Fis
degerine bakildiginda Jersey %47, SA (Samsun) %37, SA
(Bursa) %20 ve DAK %25 oraninda ve hepsi negatif
deger olup heterozigot bireylerin fazlaligin1 gostermistir.
Buna karsin Boz 1tk %24 ve YK’da %11 oraninda ve
pozitif deger bulunup homozigot bireylerin fazlalig
goriilmiistir. Bu  diger popiilasyonlarda  6nemli
bulunmustur (P<0,01). Genel popiilasyon bazinda ise
%14 oraninda heterozigot bireylerin fazlaligi ve Hardy-
Weinberg oranindan beklenen sapmalar  &nemli
bulunmustur (P<0,01). Beklenen homozigotluk ise Jersey
%51, SA (Samsun) %60, SA (Bursa) %64, Boz irk %51,
DAK %59, YK’da %50 oraninda olup en fazla homozigot
genotipler SA (Bursa)’da goriilmistiir. Genel olarak ise
bu deger %53 olarak bulunmustur. Popiilasyonlarin
genelinde goriilen genetik ¢esitlilik Shannon Indeksine (I)
gore %066 olarak hesaplanmistir. Jersey, SA (Samsun), SA
(Bursa), Boz 1rk, DAK ve YK sigir irklarinda GHR geni
icin belirlenen F istatistikleri sonuglar1 Tablo 1’de
verilmigtir.

Kok ve ark. (2014) yaptiklart bir ¢alismada Boz ik
popiilasyonunda CAST, CAPN1 4751 ve CAPN1 316
lokuslart i¢in Fis degerleri CAST lokusu i¢in %17,37

heterozigot genotip fazlaligi (P<0,01) ve CAPN1 4751 ve
CAPNI1 316 lokuslarinda ise sirasiyla %4,52 ve %2,97
olarak hesaplanmigtir. Ayni ¢alismada CAST, CAPNI1
4751 ve CAPNI 316 lokuslari i¢in beklenen
homozigotluklar ise sirasiyla %48,03, %49,33 ve %80,10
olarak bildirilmistir. Genetik ¢esitlilik ise Shannon
Indeksine (I) gore %56,86 olarak bulunmustur.

Tim popiilasyonlardaki beklenen heterozigotluk
Jersey %49, SA (Samsun) %39, SA (Bursa) %36, Boz irk
%48, DAK %41, YK’da %49 oraninda ve genel olarak ise
%47 oraninda belirlenmistir. Tiim popiilasyonlardaki
gozlenen heterozigotluk ise Jersey %73, SA (Samsun)
%55, SA (Bursa) %44, Boz rk %37, DAK %52, YK’da
%44 oraninda ve genel olarak da %54 oraninda tespit
edilmistir.

Calismada kullanilan siit sigir1 popiilasyonlarinda
GHR genine yonelik belirlenen allel gen ve genotip
frekanslar1 ile 42 sonuglar1 Tablo 2’de verilmistir. Buna
gore GHR genine ait A ve G allel frekanslart Jersey, SA
(Samsun), SA (Bursa), Boz Irk, DAK ve YK irklar1 i¢in
sirastyla  (0,44-0,56; 0,73-0,27; 0,76-0,24; 0,58-0,42;
0,71-0,29; 0,48-0,52) olarak hesaplanmistir. Bu sonuglara
gore tiim popiilasyonlar i¢inde sadece YK irkinin genetik
olarak dengede oldugu gozlenmistir.

Tablo 1 Jersey, SA (Samsun), SA (Bursa), Boz irk, DAK ve YK sigir irklarinda GHR geni igin belirlenen F istatistikleri

sonuglari

Table 1 F statistics determined for GHR gene in Jersey, Holstein Friesian (HF) (Samsun), HF (Bursa), Grey Steppe
(GS), East Anatolian Red (EAR) and Native Black Cattle (NB) breeds

Goz- Goz- Bek- Bek-  Ort- .

Populasyon Allel Sayis1  Na* Ne* I* Hom Het Hom* Het* Het Nei**  Fig***
Jersey 560 2 197 068 027 073 051 049 073 049 -0476
SA (Samsun) 326 2 165 058 045 055 060 040 055 039 -0375
SA (Bursa) 610 2 157 055 056 044 064 036 044 036 -0,206
Boz Irk 186 2 194 068 063 037 051 049 037 048 0,249
DAK 128 2 169 060 048 052 059 041 052 041 -0,254
YK 172 2 199 069 056 044 050 050 044 049 0,114
Genel 1982 2 189 066 046 054 053 047 054 047 -0,140

*Na: Gozlenen allel sayisi; *Ne: Etkili allel sayisi; Kimura ve Crow (1964); *I: Shannon'm bilgi indeksi; Lewonthin (1972). *Beklenen homozigotluk
ve heterozigotluk; Levene (1949). ** Beklenen heterozigotluk; Nei (1973). *** Fiksasyon indeksi (Fis); Wright (1978). G6z-Hom: Gozlenen
Homozigotluk; Goz-Het: Gozlenen Heterozigotluk; Bek-Hom: Beklenen Homozigotluk; Bek-Het: Beklenen Heterozigotluk

Tablo 2 Jersey, SA (Samsun), SA (Bursa), Boz irk, DAK ve YK sigir irklarinda GHR geni i¢in belirlenen allel gen ve

genotip frekanslari ile y2 sonuglari

Table 2 Allele gene and genotypic frequencies and x2 results determined for GHR gene in Jersey, HF (Samsun), HF

(Bursa), GS, EAR and NB cattle breeds

. Allel Gen Frekanslari (%)  Genotip Frekanslari (%)
Popiilasyon Allel Sayist A G AA AG GG x2 (P)
Jersey 560 0,44 0,56 0,08 0,73 0,19 63,08 (P<0,01)
SA (Samsun) 326 0,73 0,27 0,45 0,55 22,68 (P<0,01)
SA (Bursa) 610 0,76 0,24 0,54 0,44 0,02 12,84 (P<0,01)
Boz Irk 186 0,58 0,42 0,39 0,37 0,24 6,03 (0,01)
DAK 128 0,71 0,29 0,45 0,52 0,03 3,92 (0,04)
YK 172 0,48 0,52 0,26 0,44 0,30 1,24 (0,26)
Genel 1982 0,62 0,38 0,35 0,54 0,11 19,27 (P<0,01)
Tablo 3 GHR geni igin gen akimi (Np) ve F istatistikleri sonuglari
Table 3 Results of gene flow (Nm) and F statistics for GHR gene
Lokus Allel Sayisi Fis Fir Fst Nm*
GHR 1982 -0,145 -0,070 0,065 3,56

mdeger1 Fst degerinden hesaplanmistir Fs1:0, -Fst)/Fst; Nel .
*Nmdegeri Fst degerinden hesapl. stir Fs7:0,25(1-Fst)/Fst; Nei (1987)
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Tablo 4 Popiilasyonlar arasinda genetik benzerlik ve genetik mesafe degerleri
Table 4 Genetic similarity and genetic distance between populations

Siyah Alaca Siyah Alaca Dogu Anadolu .
Populasyon Jersey (Samsun) (Bursa) Boz Irk Kirmizisi Yerli Kara
Jersey | - 0,8577 0,8285 0,9628 0,8713 0,9977
SA (Samsun) 0,1535 0,9985 0,9648 0,9996 0,8904
SA (Bursa) 0,1881 0,0015 0,9490 0,9967 0,8643
Boz Irk 0,0379 0,0359 0,0523 0,9715 0,9788
DAK 0,1378 0,0004 0,0033 0,0280 - 0,9023
YK 0,0023 0,1161 0,1458 0,0215 0,028 -
Diyagonalin ustii genetik benzerlik ve alt1 genetik mesafe degerleri; Nei (1973).
+jersey
+ ________________

+---—-— 4 +YK

I I

! - Boz

--5

! +sa(samsun)

! -

e 3 +DAK

I
+5A{Bursa)
5,13 1,28 0,11 0,09 0,01 0,0

Sekil 1 Populasyonlar arasindaki iligkileri gosteren UPGMA dendogrami
Figure 1 UPGMA dendogram showing relationships between populations

Genel olarak, calisgilan popiilasyonlarda, A allel
frekanst G alleline gore SA, Boz 1wk ve DAK
popiilasyonlarinda yiiksek olarak seyrederken Jersey ve
YK’ da ise diisiik frekansta gézlenmistir. Sadece bu lokus
icin Jerseylerde heterozigot genotiplerin fazlaligi dikkat
¢ekmektedir.

F istatistikleri popiilasyonlarin kargilagtirilmasinda
yararlanilan ~ Onemli  kriterlerdendir. F  degerleri
hesaplanarak var olan genetik degiskenlik toplam
popiilasyon, alt popiilasyon ve birey yapist bakimindan
karsilagtirilmigtir. Bu sonuglara gore sadece tek bir
polimorfik lokus i¢in bulunan Fst degeri (alt
popiilasyonlar arasi fiksasyon indeksi) acisindan alt
populasyonlar arasindaki genetik c¢esitlilikte azalma (Fsr
=0,065) olup bu deger %6,5°dir. Bu degere gore alt
popiilasyonlar ~ arasindaki  genetik  farklilhikta orta
diizeydedir. Hesaplanan Fr degerine gore (Fir: -0,070) ise
tiim bireyler icin popiilasyondaki gercek heterozigotluk
diizeyi Hardy-Weinberg’e gore olmasi gerekenden %7
oraninda farklilik gdstermektedir (Tablo 3). Ozbeyaz ve
ark. (1999) yaptiklar1 bir ¢alismada {i¢ farkli kiiltiir (SA,
Jersey ve Esmer) ile yerli sigir irklarinda (DAK, Giiney
Anadolu  Kirmizisi (GAK), YK ve Boz Irk)
popiilasyonlarinda dort fakli biyokimyasal polimorfizm
gosteren lokus kullanarak (Hb, Pa, Am-l1ve Tf) wklar
arasidaki genetik cesitliligi ve mesafeleri
arastirmislardir. Buna gore ortalama heterozigotlugu yerli
irklarda 0,38-0,51 ve kiiltiir irklarinda 0,32-0,43 arasinda
hesaplamuglardir. Genetik uzaklik degerleri ise yerlilerde
0,006-0,009, kiiltir wkinda ise 0,032-0,17 arasinda
belirlenmistir. Yine ayni grup tarafindan Tiirkiye’de dort
farkli isletmede bulunan Esmer sigirlar1 arasindaki

genetik ¢esitlilik hemoglobin, transferrin, postalbumin,
amilaz  ve serulaplazmin  lokuslar1  bakimindan
karsilagtirtlmistir. Ortalama heterozigotluk degeri 0,21-
0,28 arasinda ve Fis, Fir ve Fsr degerlerini ise tiim
lokuslar {izerinden 0,06, 0,10 ve 0,04 olarak tespit
edilmigtir. Genetik uzaklik degerleri ise 0,0043-0,0352
arasinda gozlenmistir (Ozbeyaz ve ark., 2001).

Yapilan bu arastirmada ise popiilasyonlar arasinda
genetik uzaklik degerleri 0,0004 ile 0,1881 arasinda
belirlenmistir. En diigitk genetik uzaklik degerleri DAK
ile SA (Samsun) popiilasyonu arasinda ve en yiiksek ise
Jersey ile SA (Bursa) arasinda goriillmiistiir (Tablo 4).
Yapilan kiimeleme analizi sonucunda ise iki temel kiime
belirlenmistir (Sekil 1). Bu kiimelerin ilkinde Jersey ile
YK alt kiimede genetik c¢esitlilik olarak birbirine ¢ok
yakin bulunurken bu kiimeye Boz 1rk ise yakin bir kiime
olarak ortaya c¢ikmistir. Diger ana kiimede ise SA
(Samsun) ve DAK bir kiimede toplanirken ve bu kiimeye
SA (Bursa) ise yakin bir kiime olarak yer almustir.
Ozbeyaz ve ark., (1999) yaptiklar1 kiimeleme analizi
calismasinda ise ii¢ ana kiime belirlemis; bunlardan GAK
ve Jersey wrklar1 uzak olan iki kiimeyi bu iki kiime
arasinda yer alan kiimede ise Esmer, SA, DAK, YK ve
Boz irk popiilasyonundan olusan ii¢ kiime bildirilmistir.
Mikrosatelit (STR) markdrleri kullanilarak yapilan bir
bagka calismada GAK, YK, Yerli Giiney Saris1 (YGS) ve
DAK irklarmin birbirlerine yakin bir kiimede, buna karsin
Boz 1irk ve Zavot wrklarinin ise bu ana kiimeye uzak bir
yerlesim gosterdigi belirlenmistir. Bu 1rklarin  genetik
karekterizasyonu ve filogenetik iliskilerine goére genel
olarak var olduklart cografik konumlarina uyumlu
olduklar1 bildirilmistir (Ozsensoy ve ark., 2010). Bu

1332



Cobanoglu / Tiirk Tarim — Gida Bilim ve Teknoloji Dergisi, 6(10): 1329- 1333, 2018

yapilan ¢alisma sonuglart da benzer sekilde Boz ik ve
DAK irklarinin farkli kiimelerde yerlestigini teyit ederken
YK ile Boz irkin ise ayni kiimede olmasalar bile
birbirlerine komsu kiimelerde bulunduklar1 gézlenmistir.

Bu calismada iilkemizde yetistiriciligi yapilan bazi
kiiltir ve yerli sigir wklarinda siit verimi iizerine etkili
oldugu bilinen GHR geni bakimindan gdstermis olduklari
genetik  gesitliligin - ve irklar arasindaki  genetik
mesafelerin derecesi ortaya konulmustur. Caligmada elde
edilen sonuglara gore iilkemizde yetistiriciligi yapilan bu
irklar acisindan Markorlere Dayali Seleksiyon (MAS) gibi
yontemlerle 6zellikle siit verimi gibi ekonomik O6neme
sahip verim Ozelliklerinin iyilestirilmesi veya daha da
artirilmasia yonelik genetik ilerleme yapmanin miimkiin
oldugu ortaya konulmustur.

Tesekkiir

Bu ¢aligma, TUBITAK tarafindan 110 O 821 proje
numarastyla desteklenmis olup bu desteklerinden dolay1
TUBITAK ’a tesekkiirlerimi sunarim.
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