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Variations such as insertion and deletion (InDel) in gene regions of alpha S1 casein (CSNISI) and
CKLF like MARVEL transmembrane domain protein 2 (CMTM?2) may affect litter size in goats. n
this study, a total of 210 animals belonging to Hair (KIL, 66 samples), Honamli (HNM, 74 samles),
and Kabakulak (KBK, 70 samples) goats were genotyped by Polymerase Chain Reaction (PCR)
method to detect InDel variations of CSN1S1 and CMTM?2 genes. All goat populations showed
polymorphism in terms of both genes in the current study in which the frequency of the desired
genotype (II) for the CSNIS! ranged from 0.10 (KBK) to 0.12 (KIL and HNM). The lowest and
highest observed heterozygosity (Ho) values were observed in KBK (0.53) and KIL (0.65) goats,
respectively. II genotype frequency varied between 0.09 (KIL) and 0.29 (KBK) in terms of the
CMTM?2 gene while Ho values ranged from 0.41 (KIL) to 0.58 (KBK). All goat populations turned
out to be under Hardy-Weinberg equilibrium regarding both genes. The results of the current study
showed that KIL, HNM, and KBK goats conserve a sufficient genetic variation together with variable
frequencies of the desired II genotype in terms of CSN1S1 and CMTM?2 genes. Therefore, it is also
thought that variations of the CSNISI and CMTM?2 genes may be utilized in Marker Assisted
Selection (MAS) studies to improve litter size in studied native goat breeds.
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Kil, Honamh ve Kabakulak Kecilerinde CMTM2 ve CSN1S1 Genlerinde Coklu
Dogumla Iliskili InDel Varyantlarin Belirlenmesi
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Molekiiler genotipleme

Alfa S1 kazein (CSN1S1) ve CKLF benzeri MARVEL transmembran alant igeren protein 2 (CMTM2)
gen bolgelerinde meydana gelen insersiyon ve delesyon (InDel) gibi varyasyonlar kegilerde bir
batinda dogan yavru sayisini etkileyebilmektedir. Bu ¢alismada ilk defa Kil (KIL, 66 6rnek), Honamli
(HNM, 74 6rnek) ve Kabakulak (KBK, 70 6rnek) kegilerinde CSN1SI ve CMTM? genlerindeki InDel
varyasyonlarin belirlenmesi igin toplam 210 hayvan Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) yontemiyle
genotiplendirilmistir. Her iki gen bakimindan tiim keci populasyonlarinin polimorfik bulundugu
calismada CSN1S! geninde bir batinda dogan yavru sayisi i¢in avantaj saglayan genotip (II) frekanst
0,10 (KBK) ile 0,12 (HNM ve KIL) araliginda degismistir. CSN1S1 geni i¢in en diisiik ve en yiiksek
gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri sirastyla KBK (0,53) ve KIL (0,65) kegilerinde tespit edilmistir.
CMTM? geni igin II genotip frekansi 0,09 (KIL) ile 0,29 (KBK) araliginda degisirken, Ho degerinin
0,415 (KIL) ile 0,585 (KBK) araliginda degistigi belirlenmistir. Calisilan her iki gen bdlgesi i¢inde
tiim populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde oldugu tespit edilmistir. Caligmadan elde edilen
sonuglar HNM, KIL ve KBK kegilerinde CSN1S1 ve CMTM?2 genleri igin istenilen genotip olan II'nin
degisen frekanslarda oldugunu ve yeterli genetik varyasyonun bulundugunu gostermektedir. Bu
nedenleCSNISI ve CMTM?2 gen bolgelerindeki varyasyonlarin ¢aligilan yerli ke¢i irklarinda bir
batinda dogan yavru sayisinin artirtlmasi i¢in yapilacak Marker Destekli Seleksiyon (MDS)
calismalarinda kullanilabilecegi diistiniilmektedir
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Giris

Ik evcillestirilen tiirler arasinda bulunan kegi (Capra
hircus) evcillestirildigi tarihten bu yana insanlar i¢in
onemli bir ¢iftlik hayvani olmustur. Bazi istisnalar disinda
cogunlukla bitkisel {iretime uygun olmayan alanlarda
kiiciik ciftgiler tarafindan yapilan kegi yetistiriciligi kirsal
alanlarda 6nemli bir istthdam olugturarak iilke
ekonomilerine  6nemli  katkilar  saglayabilmektedir
(Demirbas ve ark., 2009; Aslan ve ark., 2022; Demir,
2024). Tirkiye’de daglik ve ormanlik alanlarda yogun
olarak yapilan keci yetistiriciligi hem {ilke meralarinin
etkili bir sekilde kullanilmasina hem de kirsal bolgelerde
yasayan yetistiricilere ekonomik gelir saglamasina olanak
tanimaktadir (Giinlii & Alasahan, 2010). Resmi kayitlara
gore Tiirkiye’de 10.000.000 bas Kil kegisi ve 200.000 bas
civarinda Ankara kegisinin yetistirildigi ve tilkenin toplam
hayvan varhiginin  %19,6’sinin  kegilerden olustugu
bilinmektedir (TUIK 2023).

Kil (KIL), Tiftik, Kilis, Honamli (HNM) ve Norduz
Tirkiye’de yetistirilen baglica ke¢i 1wrklaridi. HNM
kegileri Akdeniz boélgesinde Antalya, Burdur, Isparta ve
Konya illerinde yoriiklerin yogun olarak yasadigi
bolgelerde yetistirilmektedir (Erduran & Kirbas, 2010).
Tiirkiye’de yetistiriciligi en fazla yapilan kegi 1irk1 olan KIL
kegilerinin, ciisse, d6l verimi ve siit verimi bakimindan
birbirinden oldukga farklilasan Candir, Kabakulak (KBK),
Pavga gibi alt populasyonlarinin (ekotip) oldugu
belirtilmektedir (Aslan ve ark., 2022). Bu ekotiplerden
KBK kegileri Antalya ve Mugla arasindaki sinurli bir
bolgede yetistirilmektedir (Karsli ve ark., 2020).

Ciftlik hayvanlarinda ekonomik o6nemi olan diger
ozellikler gibi dol verimi de poligenik kalitim gosterdigi
icin ¢ok sayida gen ve cevre sartlarinin etkileri ile
sekillenmektedir (Karsli ve ark., 2011). Kiiciikbas
hayvanlarda 6zellikle koyunlarda bir batinda dogan yavru
sayist iizerine etkili major etkili genler tespit edilmistir.
Major genler iizerindeki bazi mutasyonlar ovulasyon
oranini ve bir batinda dogan yavru sayisini artirmaktadir.
Bu major genlere oOrnek olarak BMPR-IB (Bone
morphogenetic protein receptor IB), BMP-15 (Bone
morphogenetic  protein-15) ve  GDF9  (Growth
differentiation factor 9) genleri verilebilir (Karshi &
Balcioglu, 2010; Karsli ve ark.,, 2012). Major genler
disinda kecilerde bir batinda dogan yavru sayisi ile iliskili
oldugu bildirilen ¢ok sayida aday gen de raporlanmistir
(Cui ve ark., 2018; Wang ve ark., 2018; Kang ve ark.,
2019; Wang ve ark., 2020).

Kegilerde ¢oklu dogum ile iliskili oldugu belirlenen
aday genler arasinda alfa S1 kazein (CSNIS1) ve CKLF
benzeri MARVEL transmembran alani iceren protein 2
(CMTM?2) genleri de vardir (Wang ve ark., 2018; Kang ve
ark., 2019). Diger memelilerde oldugu gibi kecilerde de
dort kazein geni bulunmaktadir. Alfa-S1-, beta-, alfa-S2-
ve kappa-kazeinleri sirasiyla CSN1S1, CSN2, CSNIS2 ve
CSN3 genleri tarafindan kodlanmaktadir. Kegilerde 6.
kromozom {izerinde bulunan kazein genleri 85.978 ile
86.211 milyon baz arasinda 250 kilo bazlik bir bolgede yer
almaktadir (Rahmatalla ve ark.,, 2022). CMTM?2
hayvanlarda iiremede 6nemli rol oynamakta ve anormal
CMTM?2 ekspresyonu spermatogenez bozukluklarina yol
acabilmektedir (Kang ve ark., 2019). Agirlikli olarak testis
ve ilik dokularinda ifade edilen CMTM?2 geni dort ekzon ve

li¢ introndan olusmaktadir. 16. kromozom iizerindeki
CMTM?2 geni yaklasik 8,8 kilo baz biiyiikliigiinde olup 248
amino asitlik bir protein kodlamaktadir (He ve ark., 2020).
Kecilerde CMTM2 geni {izerindeki ¢esitli InDel
mutasyonlarin iireme ve biiyiime Ozellikleri ile iliskili
oldugunu gosteren g¢aligmalar mevcuttur (Kang ve ark.,
2019; He ve ark., 2020).

Wang ve ark. (2018) Cin’in yerli Shaanbei White
Cashmere (SBWC) keg¢i irkinda, CSN1S/ geni iizerindeki
11 b¢’lik mutasyonun bir batinda dogan yavru sayist ile
iliskili oldugunu (p<0.01) tespit etmiglerdir. Aragtirmacilar
ilgili bolgede belirlenen ii¢ genotipden (DD, ID, ve II) II
genotipini tastyan hayvanlarin daha yiiksek ¢oklu dogum
oranina sahip oldugunu vurgulamislardir. CMTM gen
ailesi, farklt kromozomlar {izerinde yer alan CKLF ve
CMTMI1-CMTMS8 dahil olmak iizere dokuz genden
olusmaktadir. Bu protein ailesi, kemokinler ve
transmembran-4 siiper ailesinin liyeleri arasinda yapisal ve
islevsel bir baglanti saglamaktadir. (Li ve ark., 2020;
Aygicek 2023). Kang ve ark. (2019) SBWC kegilerinde
CMTM?2 geni tizerindeki 14 bg’lik InDel varyasyonunun
kecilerde bir batinda dogan yavru sayisini etkiledigini
bildirmislerdir.. S6z konusu c¢alismada geleneksel
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) islemi sonucunda
strastyla 145 ve 131 baz ¢ifti (b¢) uzunluguna sahip I ve D
allelerinin mevcut oldugu ve bir batinda dogan yavru sayist
bakimindan II genotipini tastyan hayvanlarin ID ve DD
genotipini tasiyanlara gore daha avantajli oldugu
belirtilmistir.

Tiirkiye yerli koyun irklarinda bir batinda dogan yavru
sayist ile iligkili oldugu bildirilen major ya da aday genlerle
ilgili ¢cok sayida calisma olmakla birlikte (Celikeloglu ve
ark., 2021; Agyar ve Kirik¢1 2022; Kirikgi, 2023, Atay ve
ark., 2023, Gedik 2023) Tiirkiye yerli ke¢i irklarinda bir
batinda dogan yavru sayist ile iligkili genlerde yapilan
calisma sayisi yok denecek kadar azdir (Demir ve ark.,
2020). Dolayisiyla bu c¢alismada, KIL, HNM ve KBK
kegilerinde daha once farkli ¢aligmalarda (Wang ve ark.,
2018; Kang ve ark., 2019) ¢oklu dogumla iligkili oldugu
bildirilen CSNI1SI ve CMTM?2 genleri lizerindeki InDel
varyantlarin ~ olusturdugu  polimorfizmlerin ilk kez
belirlenmesi ve Marker Destekli Seleksiyon (MDS)
caligmalarinda  kullanima  olanaklarimin  tartisilmasi
amaclanmistir.

Materyal ve Yontem

Ornekleme ve DNA Izolasyonu

Bu ¢alisma kapsaminda kullanilan kan 6rnekleri 2019-
2021 wyillar1 arasinda Antalya’nin farkli ilgelerinden
toplanmustir. Kil kegilerine ait ornekler Antalya’nin
Akseki, Manavgat ve Korkuteli ilgesindeki dort farkl
isletmeden, Kabakulak kegilerine ait ornekler Elmali
ilgesindeki ii¢ farkli isletmeden, Honamli kegilerine ait
ornekler ise Elmali ve Korkuteli ilgelerindeki li¢ farkli
isletmeden alinmistir. KIL (66 6rnek), HNM (74 6rnek) ve
KBK (70 6rnek) kegilerinden elde edilen toplam 210 kan
orneginden Miller ve ark., (1988) tarafindan bildirilen tuzla
¢coktliirme yontemi kullanilarak genomik DNA’lar izole
edilmistir. DNA izolasyonunun basarili olup olmadig:
%1’lik agaroz jel ile kontrol edilmistir. Antalya’da
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yetistiriciligi yapilan s6z konusu kegilere ait bir gorsel
Sekil 1°de verilmistir.

CSN1S1 ve CMTM2
Varyantlarin Belirlenmesi

Kecilerde coklu dogumla iligkili oldugu belirtilen
CSNIS1 geni iizerindeki 11 b¢ uzunlugundaki ve CMTM?2
geni iizerindeki 14 bg¢ uzunlugundaki varyantlar, InDel
sonucu olustugu i¢in dogrudan geleneksel PZR yontemiyle
belirlenebilmektedir. Bu ¢alismada, CSN/S/ genindeki 11
b¢ uzunlugundaki ve CMTM2 genindekil4 bg
uzunlugundaki InDel varyasyonlar sirasiyla Wang ve ark.,
(2018) ve Kang ve ark., (2019) tarafindan bildirilen PZR
protokollerine gore belirlenmistir. Calismada kullanilan
primerler ve genotiplere ait olas1 bant biiytikliikleri Cizelge
1’de 6zetlenmistir. Her iki gen bolgesinin ¢ogaltilmasinda
ortak bir PZR reaksiyonu (5 pl kalip DNA, 10 pmol/ pl
primer, 12,50 pl EcoTech 2X Master Mix ve 5,50 pl saf su
) ve programu (ilk denatiirasyon 95°C’de 5 dk ve son uzama
72 95°C’de 10 dk olmakla birlikte 35 dongii olacak sekilde
95°C’de 45 sn denatiirasyon, 60 veya 65°C’de 45
baglanma ve 72°C’de 45 uzama) kullanilmistir. PZR
asamasinda erime sicakligit CSNIS1 ve CMTM?2 genleri
icin sirastyla 60 ve 65°C olarak optimize edilmis ve elde
edilen bant bilyiikliikleri %3’lik agaroz jel kullanilarak
belirlenmistir.

Genlerindeki  InDel

Istatistiksel Analiz

Calisilan kegi wrklarinda CSN1S1 ve CMTM?2 genleri
icin allel frekanslari, genotip frekanslari, gozlenen
heterozigotluk (Hop), beklenen heterozigotluk (HE)
degerleri ve ilgili gen bakimimdan populasyonun Hardy-
Weinberg dengesinde olup olmadigi, ayrica s6z konusu
genetik varyasyonlar temelinde calisilan populasyonlar

- 9‘2&*"'

-

s

Sekil 1. Calismanin materyalini olusturari-a.) HNM, b) KBK ve ¢) KIL ke

artasindaki filogenetik iliskinin incelenmesi i¢in genetik
mesafe temelli UPGMA (Unweighted Pair Group Method
with Arithmetic Mean) dendogrami Popgene V.1.32. (Yeh
ve ark., 1997) paket programu ile belirlenmistir.

Bulgular

Bu caligmada agaroz jel elektroforezi yontemi hem
DNA izolasyonu (Sekil 2) hem de PZR asamasiin (Sekil
3 ve Sekil 4) basarili bir sekilde gergeklestirildigi
dogrulamistir. Yapilan PCR islemi sonunda elde edilen gen
ve genotip frekanslariyla birlikte bazi genetik ¢esitlilik
parametreleri ise Cizelge 2’de Ozetlenmistir. CSNISI
geninde en diigiik I allel frekansi1 KIL (0,30) kegilerinde, en
yiiksek I allel frekansi ise KBK (0,34) kecilerinde tespit
edilmistir. Her ii¢ populasyonda da I ve D alleli sirastyla
nadir ve yaygin allel olarak tespit edilmistir. Caligilan kegi
populasyonlarinda CSN/1S1 geni igin olasi i¢ genotipin (11,
ID ve DD) varlig1 gézlemlenmistir. II genotip frekansi en
disiik (0,10) KBK kegilerinde elde edilirken en yiiksek
deger (0,12) HNM ve KIL kegilerinde tespit edilmistir. ID
genotip frekansi KIL kegilerinde en diisiik frekansta (0,35)
iken en yiksek deger (0,47) KBK kecilerinde
hesaplanmistir. Calisilan populasyonlarda DD genotip
frekansi 0,43 (KBK) ile 0,53 (KIL) araliginda degismistir.
En yiiksek heterozigotluk degeri (0,65) KIL kegilerinde
belirlenirken en diisiik deger (0,52) KBK kegilerinde tespit
edilmistir. Beklenen heterozigotluk degerleri HNM ve KIL
kecilerinde gozlenen degerlerlerden daha diisiik iken, KBK

kegilerinde (0,55) Ho degerinden daha yiiksek
bulunmustur. Etkili allel sayismin 1,71 (KIL) ile 1,80
(KBK) araliginda degistigi calismada, tim

populasyonlarin  Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
tespit edilmistir (P<0,05).

3

N A
cilerine ait temsili hayvanlar (Fotograf: Taki

KARSLI 2019-2021)
Figure 1. A representative animal for a) HNM, b) KBK, and c) KIL constituting materials of the study. (Photo: Taki
KARSLI 2019-2021)

Cizelge 1. InDel varyantlarin belirlenmesinde kullanilan primerler ve beklenen bant biiyiikliikleri
Table 1. The utilized primers for the detection of InDel variants and expected band sizes

Gen Primer Dizisi (5°-37) Bant Biiyiikliigii (bg) Kaynak
GCTGGAAGCAGTTCGTCA DD =159
CSNISI GGGTTGATAGCCTTGTATGTT 33:117%9, 170 Wang ve ark., (2018)
AGTGCCCTTTTCTCCTCCTA DD =131
CMTM?2 TGACCCTCCACTACCTCTTT ﬁ):lléi 131 Kang ve ark., (2019)
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Cizelge 2. Calisilan gen bolgeleri i¢in gen, genotip frekanslari ve genetik ¢esitlilik parametreleri
Table 2. Gene, genotype frequencies, and genetic diversity parameters for studied gene regions

Gen Itk N Gen Frekanslart Genotip Frekanslari Genetik Cesitlilik HWE
I D 11 1D DD Ho He Ne y?

HNM 73 0,31 0,69 0,12 0,37 0,51 0,63 057 1,74 1,28

CSNIS1 KIL 66 0,30 0,70 0,12 0,35 0,53 0,65 058 1,71 1,752
KBK 70 0,34 0,66 0,10 0,47 0,43 0,53 0,55 1,80 0,22¢

HNM 74 0,50 0,50 0,23 0,54 0,23 0,46 0,49 2,00 0,48°

CMTM?2 KIL 65 0,38 0,62 0,09 0,59 0,32 0,41 052 1,89 3,592
KBK 70 0,49 0,51 0,29 0,41 0,30 0,58 0,50 1,99 2,05°

Ho: Gozlenen heterozigotluk; He: Beklenen heterozigotluk, Ne: Etkili allel sayisi; HWE: Hardy-Weinberg Dengesi;

oos.1: 3.84; a: Hardy-Weinberg dengesinden sapma énemsiz.

12345678910

11.12 131415 16 17 18 19 20
-

— e T—

Sekil 2. Rastgele secilen 20 hayvanda DNA izolasyonuna ait agaroz jel elektroforezi (%1) goriintiisi
Figure 2. An image of agarose gel electrophoresis (1%,) of DNA isolation from randomly chosen 20 animals

M ID DD ID DD ID ID II DD DD DD DD ITI ID ID ID DD II DD

S ———— I et

Sekil 3. Rastgele segilen 19 hayvanda CSNIS! genotiplerine ait agaroz jel elektroforezi (%3) goriintiisi.
Figure 3. An image of agarose gel electrophoresis (3%) belonging to CSN1S1 genotypes randomly chosen from 19 animals

ID ID II DD ID ID DD II ID 1ID DD

Sekil 4. Rastgele secilen 11 hayvanda CMTM?2
genotiplerine ait agaroz jel elektroforezi (%3) goriintiisii
Figure 4. An image of agarose gel electrophoresis (3%)

belonging to CMTM? genotypes randomly chosen from 11
animals

CMTM? geninde 1 allel frekans: en distik (0,38) KIL
kecilerinde tespit edilirken, en yiiksek deger (0,50) HNM
kecilerinde gozlemlenmigstir. D alleli icin en yiiksek
frekans (0,62) KIL kegilerinde elde edilirken, en diisiik
deger (0,50) HNM kegilerinde tespit edilmistir. II, ID ve
DD genotipleri i¢in en diisiik frekanslar sirastyla KIL
(0,09), KBK (0,41) ve HNM (0,23) kegilerinde tespit
edilirken, en yliksek frekanslar sirastyla KBK (0,29), KIL
(0,59) ve KIL (0,32) populasyonlarinda gézlemlenmistir.

0,000

HNM

0,53

0,000

KBK

0,532

KIL

Sekil 5. CSN1S1 ve CMTM?2 gen varyasyonlari temelinde
cizilen genetik mesafe temelli UPGMA dendogrami
Figure 5. Genetic distance-based UPGMA dendrogram
based on variations of CSN1S1 and CMTM genes

CMTM?2 geni bakimindan en disiik ve en yiikksek Ho
degerleri sirasiyla KIL (0,41) ve KBK (0,58) kegilerinde
gozlemlenmistir. KIL ve HNM kegilerinde Ho degerlerinin
Hp degerlerinden daha diisiik oldugu belirlenmistir. Etkili
allel sayis1 ise 1,89 (KIL) ile 2,00 (HNM) araliginda
degismistir. CMTM2 geni icin c¢alistlan  tiim
populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
tespit edilmistir (P<0,05).
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Her 1i¢ ke¢i populasyonunda calisilan gen
bolgelerinden elde edilen genotipler ile hesaplanan genetik
mesafe degerlerinden olusturulan UPGMA dendogrami
Sekil 5°de verilmistir. Olusturulan dendograma gére HNM
ve KBK kegileri bir grupta yer alirken, KIL kecileri farkli
bir grupta yer almistir.

Tartisma

Tirkiye yerli kegilerinde daha 6nce CSNIS! genindeki
11 b¢’lik indelin belirlenmesine yonelik herhangi bir
caligmaya literatiirde rastlanmamugtir. Tiirkiye yerli kegi
populasyonlart CSNISI geninde bazi tek niikleotit
polimorfizmlerinin ~ belirlenmesine  yonelik  farkli
yontemlerle (AS-PCR ya da PCR-RFLP) yapilan
caligmalar mevcuttur (Bozkaya ve ark., 2013; Karadag,
2016). Wang ve ark. (2018) Cin’in yerli irk1 olan SBWC
kecilerinde CSNIS1 genindeki 11 bg’lik InDel i¢in II, ID
ve DD genotip frekanslarini tek oglagi olan grupta sirasiyla
0,16, 0,38, 0,45 olarak ve ¢oklu dogum yapan grupta ise
sirastyla 0,33, 0,42 ve 0,23 olarak raporlanmistir.
Aragtirmacilar elde ettikleri genotipler ile fenotipik
verimler arasinda yaptiklari iligki analizleri sonucunda I1
genotipini tastyan hayvanlarin daha yiiksek ¢oklu dogum
oranma sahip oldugunu vurgulamislardir. Mevcut
calismada ise, CSNIS!I geni i¢in elde edilen II genotip
frekanslar1 0,10 (KBK) ile 0,12 (HNM ve KIL) araliginda
degismistir. Bu degerler Wang ve ark. (2018) tarafindan
SBWC kegilerinde tek oglagi olan grupla benzer iken,
¢oklu dogum yapan grupta elde edilen degerlerden
digiiktiir. Bu farkliligin altinda yatan iki temel neden
oldugu diisiiniilmektedir. Bunlardan birincisi bu ¢alismada
kullanilan yerli keci populasyonlarinda ¢oklu dogum
oraninin yiiksek olmamasidir. Bir diger neden ise Wang ve
ark. (2018) tarafindan yapilan calismanin aksine
orneklemenin rastgele yapilmis olmasi yani ¢oklu dogum
yapan hayvanlarin se¢ilmemesidir. Bu nedenle II genotip
frekansinin Wang ve ark. (2018) tarafindan SBWC
kecilerinde tek oglagi olan grupla benzer, ¢coklu dogum
yapan gruptan ise diisiik olmas1 sagirtic1 degildir.

Bu caligmada kullanilan yerli ke¢i populasyonlarinin
hepsi CSNIS1 geni icin Hardy-Weinberg dengesindedir.
Ayrica HNM ve KIL kecilerinde elde edilen gdzlenen
heterozigotluk  degerleri  beklenen  heterozigotluk
degerlerinden yiiksek iken KBK kegilerinde ise yakin
degerdedir. Bu calismadaki 1irklarda elde edilen
heterozigotluk degerleri Wang ve ark. (2018) tarafindan
SBWC kegilerinde (0,50) bildirilen degerden daha
yiiksektir.

Kang ve ark., (2019) SBWC kegilerinde CMTM?2 geni
iizerindeki InDel varyantlarin ¢oklu doguma etkisini
arastirmak geleneksel PZR yontemi kullanarak yaptiklar
caligmada II (145 bg), ID (145 ve 131 bg) ve DD (131 bg)
genotiplerinin  belirlendigini ve II genotipini tasiyan
hayvanlarin ID ve DD genotipini tagiyanlara oranla daha
fazla bir batinda dogan yavru sayisina sahip oldugunu
(p<0.01) vurgulanmustir. Arastirmacilar CMTM?2 geni igin
IL, ID ve DD genotip frekanslarini sirasiyla 0,42, 0,49 ve
0,08 olarak hesaplamislardir. Mevcut caligmada ise HNM,
KIL ve KBK kegilerinde II genotip frekanslari sirastyla
0,23, 0,09 ve 0,29 olarak tespit edilmistir. Bu calismada
elde edilen bulgular II genotip frekanslarinin Kang ve ark.
(2019) tarafindan SBWC kegilerinde bildirilen degerlerden

daha diisiik oldugunu gostermektedir. Kang ve ark. (2019)
tarafindan SBWC kegilerinde Ho ve Hg degerlerinin
strastyla 0,55 ve 0,44 oldugu bildirilmistir. Bildirilen Ho
degerleri HNM ve KIL populasyonlarinda elde edilen
degerlerden yiiksek iken KBK popiilasyonunda elde edilen
degerden disiiktiir. Ayrica ¢alisilan {ic populasyonun
Hardy-Weinberg dengesinde oldugu belirlenmistir. Bu
farkliigmm altinda  Ornekleme  stratejisinin  yattig1
diisiiniilmektedir. Ciinkii mevcut ¢alismada her bir kegi
populasyonuna ait hayvanlar en az ii¢ farkli isletmeden
orneklenmistir. Ornekleme yapilirken isletmeler arasinda
damizlik materyal degisimi olmamasina ve akrabalik
durumuna 6zellikle dikkat edilmistir. Bu nedenle mevcut
calismada heterozigotlugun daha yiiksek oldugu ve
populasyonlarin  Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
diigiiniilmektedir.

Bilindigi tizere KIL kegcilerinin farkli cografi bolge ve
cevre kosullarina adapte olmus varyeteleri (KBK, Pavga ve
Candir) bulunmaktadir (Aslan ve ark., 2022). KBK kegileri
KIL kegilerinin bir varyetesi olarak kabul edilmekte ve
Antalya ile Mugla arasinda kalan smirli bir alanda
yetistirilmektedir. KIL kegisi varyeteleri igerisinde en iri
yapilt olan KBK kegileridir (Karsli ve ark., 2020). KBK
kecileri KIL kegilerinin varyetesi olarak kabul edilmesine
karsin farkli molekiiler yaklasimlarla yapilan son
caligmalar KBK kegilerinin HNM kegilerine daha yakin
oldugunu ortaya koymustur (Karsli ve ark., 2020; Aslan ve
ark., 2022). Benzer sekilde bu ¢aligmada ¢oklu dogumla
iliskili oldugu bildirilen CSNISI ve CMTM?2 genleri
temelinde yapilan filogenetik agacta KBK ve HNM
kecileri ayn1 kiimede yer almis ve KIL kecilerinden
ayrilmgtir.

Sonuc¢

Gergeklestirilen ¢aligmada ti¢ farkli Tiirkiye yerli kegi
populasyonunda g¢oklu dogumla iliskili oldugu bildirilen
CSN1S1 ve CMTM?2 genleri tizerindeki InDel varyantlarin
olusturdugu polimorfizmler ilk defa belirlenmigtir. HNM,
KIL ve KBK kegilerinde CSNISI ve CMTM?2 genlerinde
¢oklu dogum i¢in istenilen II genotipinin degisen
frekanslarda varligi tespit edilmistir. Ayrica calisilan
populasyonlarda heterozigotlugun yiiksek seviyelerde
oldugu ve populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde
oldugu belirlenmistir. CSNISI ve CMTM2 genleri
temelinde yapilan filogenetik analiz KBK kecilerinin KIL
kegilerinden ziyade HNM kegilerine daha yakin oldugunu
ortaya koymustur. Calismadan elde edilen sonuglar
CSN1S1 ve CMTM?2 genlerinin HNM, KIL ve KBK
kegilerinde bir batinda dogan yavru sayisinin artirilmasi
icin yapilacak MDS c¢alismalarinda kullanilabilecegini
isaret etmektedir. Ancak MDS ¢alismalarina baglanmadan
once yerli ke¢i populasyonlarinda bir batinda dogan yavru
sayisina ait fenotipik veriler ile bu genlerdeki
polimorfizmler arasinda iliski analizlerinin yapilmasi
faydali olabilir. Ayrica KBK kegilerinin KIL kegilerinin
bir alt varyetesi olup olmadigmna iliskin daha genis
kapsamli molekiiler yaklagimlarla (Cip Teknolojisi veya
Yeni Nesil Sekans Analizi vb.) yapilacak calismalara
ihtiyag vardir. Eger KBK kecileri KIL kegilerinden genetik

olarak farkli ise bu genotipteki Ozgiin genetik
varyasyonlarin korunmasina yonelik caligmalar
planlanmalidir.

1581



Karsli and Demir / Turkish Journal of Agriculture - Food Science and Technology, 12(9): 1577-1582, 2024

Beyanlar

Etik Onay

Bu calisma Eskisehir Osmangazi Universitesi Hayvan
Deneyleri Yerel Etik Kurulu tarafindan onaylanmistir
(Protokol No: HAYDEK-970/2023).

Yazar Katkist

BAK: Projenin planlanmasi, proje yonetimi, makalenin
hazirlanmasi.

ED: Laboratuvar analizleri, makalenin hazirlanmasi

Finansal Destek

Bu ¢aligma Eskisehir Osmangazi Universitesi Bilimsel
Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi tarafindan
FLO/2023/2775 no’lu proje kapsaminda desteklenmistir.

Cikar Catismasi
Yazarlar ¢ikar ¢atigmasi bildirmemektedir.

Kaynaklar

Agyar, O., & Kiriket, K. (2022). Investigation of FecXI mutation
by PCR-RFLP method in Awassi sheep breed. Bahri Dagdas
Hayvancilik Arastirma Dergisi, 11, 88-93.

Aslan, M., Demir, E., & Karsli, T. (2022). Microsatellite diversity
and restriction enzyme-based polymorphisms of MHC loci in
some native Turkish goats. Journal of Agricultural Sciences,
28, 626-634. https://doi.org/10.15832/ankutbd.924222

Atay, S., Yurdagiil, K. G., Bilginer, U., Karsli, T., & Demir, E.
(2023). InDel variations of PRL and GHR genes associated with
litter size in Pirlak sheep breed. Tekirdag Ziraat Fakiiltesi
Dergisi, 20, 890-897. https://doi.org/10.33462/jotaf. 1226643

Aygigek, S. T. (2023). Kiigiik hiicreli dis1 akciger kanserlerinde
immunhistokimyasal CMTM6 ve PD-L1’in klinikopatolojik
ve prognostik dnemi. (Tez No. 777208) [Tipta Uzmanlik Tezi,
Necmettin Erbakan Universitesi). Yiiksekogretim Kurulu
Ulusal Tez Merkezi.

Bozkaya, F., Gurler, S., & Yerturk, M. (2013). Genetic variability of
CSNI1SI1 gene in goat populations raised in Southeastern Region
of Turkey. Kafkas Universitesi Veteriner Fakiiltesi Dergisi, 19,
147-152. https://doi.org/10.9775/kv{d.2012.7402

Cui, Y., Yan, H., Wang, K., Xu, H., Zhang, X., Zhu, H., Liu, J.,
Qu, L., Lan, X., & Pan, C. (2018). Insertion/deletion within
the KDM6A gene is significantly associated with litter size in
goat. Frontiers in Genetics, 9, 91.
https://doi.org/10.3389/fgene.2018.00091

Celikeloglu, K., Tekerli, M., Erdogan, M., Kogak, S., Hacan, O.,
& Bozkurt, Z. (2021). An investigation of the effects of
BMPRI1B, BMP15, and GDF9 genes on litter size in Ramlig
and Dagli¢ sheep. Archives Animal Breeding, 64, 223-230.
https://doi.org/10.5194/aab-64-223-2021

Demir, E. (2024). Microsatellite-based bottleneck analysis and
migration events among four native Turkish goat breeds,
Archives Animal Breeding, 67, 353-360.
https://doi.org/10.5194/aab-67-353-2024

Demir, E., Karsli, B. A., Karsli, T., & Balcioglu, M. S. (2020).
Determination of Sacll and Mboll polymorphisms in the
Nerve Growth Factor (NGF) gene in four native Turkish goat
populations. Mediterranean Agricultural Sciences, 33, 145-
148. https://doi.org/10.29136/mediterranean.633476

Demirbas, N., Tosun, D., & Tagkin, T. (2009). AB iiyesi kimi
Akdeniz iilkeleri ve Tiirkiye’de koyun-kegi iiretim ve dis
ticareti. Hayvansal Uretim, 50, 45-53.

Erduran, H., & Kirbag, M. (2010). Hair goat breeding and
improvement studies in Konya province. National Goat
Congress, Canakkale, 193-197.

Gedik, Y. (2023). Investigation for mutation in BMPR-1B (FecB)
fecundity gene in Awassi sheep. Selcuk Journal of
Agriculture and Food Sciences, 37, 242-247.

Giinlii, A., & Alasahan, S. (2010). Tiirkiye’de keci yetistiriciligi
ve gelecegi {izerine bazi degerlendirmeler. Veteriner
Hekimler Dergisi, 81, 15-20.

He, L., Kang, Z., Kang, Y., Xiang, W., Pan, C., Chen, H., Zhu,
H., Qu, L., Lan, X., & Song, X. (2020). Goat CMTM2:
mRNA expression profiles of different alternative spliced
variants and associations analyses with growth traits. 3
Biotech, 10, 1-10. https://doi.org/10.1007/s13205-020-2125-
6

Kang, Z., Zhang, S., He, L., Zhu, H., Wang, Z., Yan, H., & Pan,
C. (2019). A 14-bp functional deletion within the CMTM2
gene is significantly associated with litter size in goat.
Theriogenology, 139, 49-57.
https://doi.org/10.1016/j.theriogenology.2019.07.026

Karadag, O. (2016). Honamli kegisinin bazit morfolojik 6zellikleri
dol verimi ve kazein genleri polimorfizmi bakimindan
incelenmesi. (Tez No. 420333) [Doktora Tezi, Namik Kemal
Universitesi]. Yiiksekogretim Kurulu Ulusal Tez Merkezi.

Karsli, T., & Balcioglu, M. S. (2010). An investigation of
presence of FecB allele on BMPR-IB (Booroola) gene raised
in Turkey in six local sheep breeds using PCR-RFLP method.
Kafkas Universitesi Veteriner Fakiiltesi Dergisi, 16, 1033-
1036.

Karsly, T., Sahin, E., Karsli, B. A., Eren, M. G., & Balcioglu, M.
S. (2011). Kangal ve Giiney Karaman koyunlarinda FecB,
FecXG, FecXH allellerinin PZR-RFLP yontemi kullanilarak
aragtirllmast.  Lalahan Hayvancilik  Arastirma  Enstitiisti
Dergisi, 51, 71-80.

Karsli, T., Sahin, E., Karsli, B. A., Alkan, S., & Balcioglu, M. S.
(2012). An investigation of mutations (FecXG, FecXI,
FecXH, FecXB) on BMP-15 gene in some local sheep breeds
raised in Turkey. Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi
Dergisi, 25(1), 29-33.

Karsli, T., Demir, E., Fidan, H. G., Aslan, M., Karsl1, B. A., Arik,
I. Z., Sahin Semerci, E., Karabag, K., & Balcioglu, M. S.
(2020). Determination of genetic variability, population
structure and genetic differentiation of indigenous Turkish
goat breeds based on SSR loci. Small Ruminant Research,
190, 106147.
https://doi.org/10.1016/j.smallrumres.2020.106147

Kirik¢i, K. (2023). Investigation of BMP15 and GDF9 gene
polymorphisms and their effects on litter size in Anatolian
sheep breed Akkaraman. Turkish Journal of Veterinary &
Animal Sciences, 47, 248-254.
https://doi.org/10.55730/1300-0128.4292

Li, M., Luo, F., Tian, X., Yin, S., Zhou, L., & Zheng, S. (2020).
Chemokine-like factor-like MARVEL transmembrane
domain-containing family in hepatocellular carcinoma: latest
advances.  Fromtiers in  Oncology, 10, 595973.
https://doi.org/10.3389/fonc.2020.595973

Miller, S., Dykes, D., & Plesky, H. A. (1988). Simple salting out
procedure for extracting DNA from human cells. Nucleic
Acids Research, 16, 1215-1215.

Rahmatalla, S. A., Arends, D., & Brockmann, G. A. (2022).
Genetic and protein variants of milk caseins in goats.
Frontiers in Genetics, 13, 995349.
https://doi.org/10.3389/fgene.2022.995349

TUIK. (2023). Tiirkiye Istatistik Kurumu, istatistik Tablolar,
Hayvansal Uretim Istatistikleri (Yillik), Kiiciikbas Hayvan
Sayilar1. https://data.tuik.gov.tr/Kategori/GetKategori?p=tarim-
111&dil=1 (Erisim Tarihi: 06.05.2024).

Wang, K., Yan, H., Xu, H., Yang, Q., Zhang, S., Pan, C., Chen,
H., Zhu, H., Liu, J., Qu, L., & Lan, X. (2018). A novel indel
within goat casein alpha S1 gene is significantly associated
with litter size. Gene, 671, 161-169.
https://doi.org/10.1016/j.gene.2018.05.119

Yeh, F. C., Yang, R. C., Boyle, T. B. J., Ye, Z. H., & Mao, J. X.
(1997). POPGENE, the user-friendly shareware for
population genetic analysis. Molecular Biology and
Biotechnology Centre, University of Alberta, Canada.

1582



