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ÖZET 

 

TEKSEL VE RAMLIÇ IRKI KOYUNLARDA TEKSEL TĠPĠ KASLANMA 

LOKUSUNUN (TM-QTL) BELĠRLENMESĠ 

Koyunlarda kaslanma ile iliĢkilendirilen 18. kromozomda TM-QTL, Callipyge, 

Carwell, LoinMAX ve 2. kromozomda bulanan miyostatin QTL‟leri bulunmaktadır. 

TM-QTL'in tek bir kopyası babadan miras alındığında, bel bölgesindeki kas derinliğini 

% 4 – 11 oranında artırdığı, karkas ve et kalitesi üzerine olumsuz bir etkisinin olmadığı 

belirlenmiĢtir. TM-QTL‟in bel kası ve büyüme üzerine olan doğrudan etkileri koyunlar 

üzerinde yapılan ıslah çalıĢmalarında et miktarını artırması açısından önemli bir etkiye 

sahip olabileceği düĢünülmektedir. 

Bu araĢtırmada, Afyon Kocatepe Üniversitesi Veteriner Fakültesi Medikal Biyoloji ve 

Genetik Ana Bilim Dalı Laboratuvarı‟nda bulunan 32 baĢ Teksel ırkı, 32 baĢ Ramlıç 

ırkı ve 48 baĢ Teksel X Ramlıç F1 melezi koyunların DNA‟ları kullanılmıĢtır. 

ÇalıĢmada 18. kromozom üzerinde bulunan ve longissimus dorsi kasının derinliği 

üzerine etkileri bulunan Teksel tipi kaslanma lokusu (TM-QTL) araĢtırılmıĢtır.  

Teksel, Ramlıç ve F1 popülasyonlarında CSSM18, OY3 ve MULGE6 bölgelerindeki 

allel, allel frekansları, genotip frekansları, polimorfizm bilgi içeriği ve Hardy – 

Weinberg değerleri incelenmiĢtir. Yapılan analizler sonucunda CSSM18 lokusunda 8 

allel gözlenmiĢtir. CSSM18 lokusunda en yüksek allel frekansı 120 bç‟lik allelde 

bulunmuĢ ve frekansı Teksel popülasyonunda 0,75, Ramlıç popülasyonunda 0,56 ve F1 

popülasyonunda 0,79 olarak belirlenmiĢtir. OY3 lokusunda 11 allel saptanmıĢ ve en 

yüksek allel frekansı 166 bç‟lik allelde Teksel popülasyonunda 0,56, Ramlıç 

popülasyonunda 0,39 ve F1 popülasyonunda ise 0,71 düzeyinde gözlenmiĢtir. MULGE6 

lokusunda 8 allel belirlenmiĢtir. MULGE 6 lokusunda Teksel ırkı koyunlarda en yüksek 

allel frekansı 189 bç‟lik allelde ve 0,41 oranında gözlenmiĢtir. MULGE6 lokusu için 

Ramlıç ve F1 popülasyonlarında en yüksek allel frekansı 187 bç‟lik allelde sırasıyla 

0,47 ve 0,33 olarak saptanmıĢtır. 

 



ii 
 

Elde edilen bulgular, CSSM18 lokusunda 120, OY3 lokusunda 166, ve MULGE6 

lokusunda 189 allellerinin incelenen Teksel ve F1 genotiplerinde yüksek frekansta, 

Ramlıç ırkında ise düĢük frekansta bulunması seleksiyonda bu lokusların 

kullanılabileceğini göstermektedir. Bu fenotiple iliĢkili olduğu belirlenmiĢ diğer 

mikrosatellit lokuslarının veya SNP‟lerin daha kapsamlı araĢtırılması, TM-QTL lokusu 

ile iliĢkili lokus ve allellerin belirlenmesi ve ıslah çalıĢmalarında kullanılması 

bakımından önemlidir. 

 

Anahtar Kelimeler: Ramlıç, Teksel, TM-QTL, Mikrosatellit, Koyun  
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SUMMARY 

 

INVESTIGATION OF TM-QTL LOCUS IN TEXEL AND RAMLIC SHEEP 

 

TM-QTL, Callipyge, Carwell, loinMAX are located on chromosome 18, and myostatin 

QTL located on chromosome 2, which are associated with increase in muscle mass in 

sheep. It was determined that when a single copy of TM-QTL was inherited from the 

paternal, it increased muscle depth in the loin region by 4-11% and had no negative 

effect on carcass and meat quality. It is thought that the direct effects of TM-QTL on 

loin muscle and growth may have an important effect in increasing the amount of meat 

in breeding studies on sheep. 

In this study, DNAs from 32 Texel breed, 32 Ramlic breed and 48 Texel X Ramlic BC1 

sheep in Afyon Kocatepe University Faculty of Veterinary Medicine Department of 

Medical Biology and Genetics Laboratory were used. Texel muscling quantitative trait 

locus (TM-QTL) were investigated, which is located on the 18
th

 chromosome and has 

effects on the depth of the longissimus dorsi muscle. 

Allele, allele frequencies, genotype frequencies, polymorphism information content and 

Hardy – Weinberg values at CSSM18, OY3 and MULGE6 regions of Texel, Ramlic 

and BC1 were examined. As a result of the analysis, 8 alleles were observed in the 

CSSM18 locus. The highest allele frequency in the CSSM18 locus was 0.75 in the 

Texel, 0.56 in the Ramlıç, and 0.79 in the BC1 in the 120 bp allele. Eleven alleles were 

detected in the OY3 locus and the highest allele frequency was observed in the 166 bp 

allele at the level of 0.56 in the Texel, 0.39 in the Ramlıç and 0.71 in the BC1. Eight 

alleles were identified at the MULGE6 locus. In MULGE 6 locus, the highest allele 

frequency in Texel sheep was observed at a rate of 0.41 in the 189 bp allele. For the 

MULGE6 locus, the highest allele frequency was found to be 0.47 and 0.33 in the 187 

bp allele in Ramlıç and BC1, respectively. 

 The findings show that 120 alleles in CSSM18, 166 in OY3 and 189 alleles in 

MULGE6 locus are found at high frequency in Texel and BC1 genotypes and at low 

frequencies in Ramlıç breed, indicating that these loci can be used in selection. Further 
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investigation of other microsatellite loci or SNPs determined to be associated with this 

phenotype is important in terms of identifying loci and alleles associated with the TM-

QTL locus and their use in breeding studies. 

 

Keywords: Ramlic, Texel, TM-QTL, Microsatellite, Sheep 
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ÖNSÖZ 

Hayvanların verim özelliklerini arttırmak amacıyla dünya üzerinde ıslah çalıĢmaları 

yapılmaktadır. Genom üzerinde yapılan araĢtırmaların artması ile özellikle çiftlik 

hayvanlarında ticari öneme sahip özellikler tanımlanması ve bu özelliklerin sonraki 

nesillere aktarılması ile ıslah çalıĢmaları hız kazanmaya baĢlamıĢtır. Teksel ırkı 

koyunlarda varlığı bildirilen ve bel gözü kası alanını yaklaĢık %4-11 artıran, Teksel tipi 

kaslanma kantitatif özellik lokusundaki (TM-QTL, Texel Muscling-Quantitative Trait 

Locus) polimorfizmin belirlenmesi yapılacak ıslah çalıĢmalarında önemli bir markör 

olma özelliği taĢımaktadır. Bu genetik ilerleme et veriminde gelir artıĢı sağlayacak ve 

insanların diyetlerinde önemli bir yer tutan hayvansal protein arzının artmasına katkıda 

bulunacaktır. Bu çalıĢmada Teksel ırkı, Ramlıç ırkı ve Teksel X Ramlıç F1 melezi 

hayvanlarda TM-QTL araĢtırılmıĢtır. 

Yüksek lisans eğitimim boyunca bana gerekli tüm desteği veren, tecrübeleriyle ve 

bilgileriyle akademik hayatıma ıĢık tutan değerli hocam ve tez danıĢmanım Prof. Dr. 

Metin ERDOĞAN‟a sonsuz teĢekkürlerimi sunarım. AraĢtırma materyali temininde 

sağladığı yardımlarından dolayı Prof. Dr. Mustafa TEKERLĠ‟ ye ve Tarımsal 

AraĢtırmalar ve Politikalar Genel Müdürlüğü‟ne (TAGEM) teĢekkür ederim. Eğitimim 

boyunca sahip olduğu bilgileri benimle paylaĢan ve değerli zamanlarını ayıran değerli 

hocalarım Prof. Dr. Cevdet UĞUZ‟a, Prof. Dr. Mine DOSAY AKBULUT‟a ve Dr. Öğr. 

Üyesi Ömer Faruk LENGER‟e en içten teĢekkürlerimi sunarım. Ayrıca çalıĢmamda 

bana her türlü yardımı ve desteği gösteren AraĢ. Gör. Eda DEMĠRTAġ‟a, Emsal ĠBĠġ‟e 

ve AraĢ. Gör. Mustafa DEMĠRTAġ‟a teĢekkürü borç bilirim. 

Bu çalıĢmayı “21.SAĞ.BĠL.29 proje numarasıyla destekleyen Afyon Kocatepe 

Üniversitesi Bilimsel AraĢtırma Projeleri Koordinatörlüğü „ne teĢekkür ederim. 
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1. GĠRĠġ 

 

Tarih boyunca hayvanların et, süt, yapağı, yumurta, deri, gübre ve iĢ gücü gibi 

özellikleri insanların faydası için büyük bir öneme sahip olmuĢtur (Akçapınar ve 

Özbeyaz, 2021). Hayvansal üretim dünya toplumunun beslenme, üretim, iĢ imkânı ve 

ekonomik kalkınma açılarından ihtiyaçların karĢılanmasına katkı sağlamaktadır (Günlü 

ve Mat, 2021). Çiftlik hayvanları meralarda yetiĢen otları, doğrudan insanların 

tüketemediği tarım ürünlerini ve bunların artıklarını tüketerek et, süt ve yapağı gibi 

insanların tüketimine sunulacak ürünlere dönüĢtürerek ekonomiye katkı sağlamaktadır 

(Akçapınar ve Özbeyaz, 2021).  

 Koyun yetiĢtiriciliği hayvansal ürünlerin üretimi açısından dünyada önemli bir yere 

sahiptir. Et, süt ve yapağı verimleri için yetiĢtirilen koyunlar tarıma elveriĢli olmayan 

arazileri diğer çiftlik hayvanlarına göre daha iyi değerlendirebilmektedirler (Yalçın, 

1990). Dünyadaki hayvansal protein ihtiyacının büyük bir kısmı kırmızı etler ile 

karĢılanmaktadır. Bu nedenle, koyunculuktaki en önemli verim parametrelerinden birini 

et verimi oluĢturmaktadır. Et veriminin yanında süt verimi de Türkiye‟de ve Avrupa‟da 

koyun sütünden üretilen peynir ve yoğurt gibi ürünlerin tüketimi açısından önemli bir 

yer tutmaktadır.  Ayrıca, dokuma endüstrisinde suni ürünlere kıyasla daha sağlıklı, 

kaliteli ve soğuğu daha az geçirmesi nedeniyle yünlü ürünler tercih edilmektedir. Bu 

amaçla yapağı veriminin artırılmasına yönelik çalıĢmalar da yapılmaktadır. Kıyafetlerin 

ve değerli eĢyaların yapımında derilerin kullanılması ve tarım arazilerinde verimi 

artırması amacıyla gübrelerin kullanılması ile de koyunlardan yararlanılmaktadır 

(Yalçın, 1990; Yılmaz, 2019). 

 

1.1. Türkiye’de Koyun YetiĢtiriciliği ve Önemi 

 

Türkiye Ġstatistik Kurumu‟nun (TUĠK) (Anonim, 2022a) Haziran 2022 yılındaki 

verilerine göre küçükbaĢ hayvan sayısı 58 447 555 baĢ olarak bir önceki yılın aralık 

ayına kıyasla artmıĢtır. Koyun varlığı 2021 yılında 45 177 690 baĢ iken 2022 yılında % 

2,1 artarak 46 122 627 baĢ olmuĢtur. Aynı zamanda kırmızı et üretimi de bir önceki yıla 

kıyasla 2021 yılında % 9,3 artmıĢtır. Toplam kırmızı et üretimi 2020 yılında 1 785 952 
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ton iken 2021 yılında 1 952 038 tona ulaĢmıĢ, koyun eti üretimi ise % 11,7 artarak 345 

639 tondan 385 933‟e yükselmiĢtir. Tahmin edilen toplam kırmızı et üretiminin % 

19,8'ini koyun eti oluĢturmaktadır. (Anonim, 2022b).  

Coğrafik yapısı, kırsal nüfus ve iĢ imkânı açısından koyun yetiĢtiriciliği Türkiye için 

oldukça uygundur. Ancak, Ģehirlerin kırsal alanlara oranla daha iyi Ģartlara sahip olması 

nedeniyle hayvancılık ile uğraĢacak kesimin azalması, yetiĢtiricilik masraflarının 

artması, gıda fiyatlarının yükselmesi ve hayvansal ürünlerin ithalatı gibi durumlar 

Türkiye‟de hayvansal üretimin azalmasına yol açmaktadır (Günlü ve Mat, 2021). 

Günümüz koĢullarında kalitesiz meraların değerlendirilmesi, kaliteli yem üretiminin 

artırılması ve bakım - beslenmenin iyileĢtirilmesi koyun sayısındaki azalmanın önüne 

geçilmesi açısından önem taĢımaktadır. Türkiye‟de hayvan baĢına düĢen verim 

ortalamaları yeterli düzeyde olmaması nedeniyle yetiĢtiricilikte düĢük maliyetle daha 

fazla hayvansal verim elde edilmesi hedeflenmektedir (Dönmez vd., 2021).  

Hayvanların et ve süt verimlerini arttırmak amacıyla dünya üzerinde ıslah çalıĢmaları 

hâlihazırda yapılmaktadır. Süt ve et verimi gibi özellikler bakımından hayvanlar 

arasındaki farklılıklar genellikle DNA‟larındaki baz dizilerinin farklı olmasından 

kaynaklanmaktadır. Hayvanlarda verimi arttıran gen bölgelerinin tespit edilip, bunları 

taĢıyan bireylerin damızlıkta kullanılmasıyla bu gen bölgelerinin gelecek nesillere 

aktarılması sağlanarak ileriki nesillerde yüksek verimli hayvanlar elde edilmektedir. 

Böylece, hayvanlardaki verim özellikleri nesilden nesile ıslah edilerek birim hayvan 

baĢına daha fazla verim alınabilmektedir (Soller, 1991; ÖzĢensoy ve Kurar, 2013; 

Erdoğan vd., 2021; Çelikeloğlu vd., 2022; Tekerli vd., 2022). Koyunlarda bu amaçla 

verimi etkileyen gen bölgelerinin tespiti çalıĢmaları son yıllarda yüksek popülarite 

kazanmıĢ ve bu amaçla genom taramaları yapılmaya baĢlanmıĢtır.  

Türkiye yerli koyun ırkları yavaĢ geliĢen ve düĢük verimli ırklardır (Özcan, 1975). 

Hayvanlarda et miktarının artırılması amacıyla da çeĢitli ıslah çalıĢmaları yapılmıĢ ve 

yapılmaya devam etmektedir. Genomiklerin ortaya çıkıĢı, çiftlik hayvanı 

popülasyonlarında ticari öneme sahip özelliklerde daha hızlı genetik iyileĢtirme 

sağlamak ve ölçülmesi zor veya pahalı olan özelliklerde genetik değeri daha doğru bir 

Ģekilde tahmin etmek için yeni fırsatlar sunmaktadır. Artan sayıda potansiyel olarak 

sömürülebilir gen ve üretim özellikleri üzerinde tanımlanabilir etkileri olan kantitatif 
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özellik lokusları (QTL) keĢfedilmektedir (Macfarlane vd., 2010).  Hayvancılıkta 

ekonomik öneme sahip özellikler nicel özellik lokusları tarafından belirlenmektedir. 

Çiftlik hayvanları için genom haritalarının ve moleküler markörlerin kullanılmasıyla 

verim özelliklerini etkileyen QTL‟ler üzerine çalıĢmalar yapılmaktadır. Et verimini 

etkileyen QTL‟lerin incelenmesi ekonomik değerleri nedeniyle koyun yetiĢtirme 

programları için yararlı bir yaklaĢımdır. Et verimini etkileyen özelliklerin ileriki 

nesillere aktarılması seleksiyon ve melezleme programları ile genetik kazancı hızlı bir 

Ģekilde artırabilmektedir (Haskell vd., 2014; Talebi vd., 2022). 

 

1.2. Teksel Irkı 

 

Etçi koyun ırkları arasında bulunan Teksel ırkı Hollanda‟nın Teksel adasında bulunan 

yerli koyunlar ile Border Leicester, Leicester ve Lincoln ırkı koçlar kullanılarak 

geliĢtirilmiĢtir (Yalçın, 1990). 

 

 Melezleme sonrası yapılan seleksiyonlar ile erken geliĢen, 6-7 aylık dönemde 

tohumlanabilen, büyüme ve karkas kalitesi yüksek olan Teksel ırkı koyunlar elde 

edilmiĢtir. Teksel koyunlarında doğum ağırlığının ortalama 3,36 – 4,08 kg, ergin canlı 

ağırlığın 70-75 kg, yapağı veriminin 4,5-5 kg, lüle uzunluğunun 10-12 cm, yapağı 

kalitesinin 48-52‟S ve bir batındaki kuzu sayısının 1,8 olduğu bildirilmektedir. (Yalçın, 

1990; Çelikeloğlu vd., 2022; Tekerli vd., 2022). 

Teksel koyunları, yüksek verimli bir ırk olması nedeniyle Polonya, Çekoslovakya, 

Ġspanya gibi ülkelerin yanında Türkiye‟de de melezleme çalıĢmalarında kullanılarak 

yerli ırkların verim özelliklerinin arttırılması amacıyla kullanılmıĢtır (Özcan, 1975; 

Ġmeryüz, 1979). 

Hollanda‟da yapağı üretimi için yetiĢtirilen Teksel koyunları, Ġnanlı Zootekni AraĢtırma 

Kurumunda Kıvırcık koyunlarının et yönünden verimlerinin artırılmasında kullanılmak 

için Türkiye‟ye getirilmiĢtir. Kıvırcık x Teksel melezi kuzuların saf Kıvırcık kuzulara 

göre daha geliĢmiĢ ve canlı ağırlığının daha fazla olduğu belirlenmiĢtir (Özcan, 1975). 

Ayrıca, Teksel koyunları Türk Merinos koyunları ile melezleme amacıyla 1970 yılında 
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Bandırma Merinos Çiftliğine de getirilmiĢtir. Yapılan çalıĢmalar sonucunda Teksel 

genotipi artan kuzularda et miktarının arttığı, yağ ve kemik oranının azaldığı tespit 

edilmiĢtir. Ancak, saf Teksel ve Teksel melezi koyunlar Marmara ve Trakya bölgelerine 

uyum sağlayamamıĢtır. Bunun sebebinin bu koyunların solunum, sindirim ve paraziter 

hastalıklara karĢı duyarlı olmasından kaynaklandığı ve dolayısıyla yaĢama gücünün 

yerli Kıvırcık ve Merinos ırklarına göre daha düĢük olduğu bildirilmiĢtir (Özcan, 1975; 

Ġmeryüz, 1979; Yalçın, 1990).  

 

Resim 1.1: Teksel ırkı koyunlar (Fotoğraf: Prof. Dr. Mustafa TEKERLĠ). 

 

1.3. Ramlıç Irkı 

 

Ramlıç koyunu 1969 yılında Çifteler Harasında yapılan Rambouillet ve yerli Dağlıç 

koyunları arasındaki melezleme çalıĢmaları ile geliĢtirilmiĢ bir koyun ırkıdır (Yalçın, 

1982). 

Merinos koyunlarından köken alan Rambouillet ırkı Fransa‟da geliĢtirilmesine rağmen 

en çok Amerika BirleĢik Devletleri‟nde (A.B.D.) yetiĢtirilmektedir. Et ve yapağı 

verimlerinden faydalanmak için yetiĢtirilen Rambouillet ırkı erken geliĢen, düz beyaz 

renkte vücuda sahip, koyunları boynuzsuz, koçları boynuzlu olan, kaliteli yapağıya 

sahip, yüzü yapağı ile örtülü ve mera koĢullarında yetiĢtirilmeye uygun bir ırk olarak 
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bilinmektedir. Et - yapağı tipinde Columbia ve Targhee ırklarının geliĢtirilmesinde de 

kullanılmıĢtır. Rambouillet koyunlarının ergin canlı ağırlıkları yaklaĢık 60-70 kg, kirli 

yapağı verimi 4,5-5 kg, lüle uzunluğu 6-9 cm, yapağı kalitesi 64-80 „S, ortalama doğum 

ağırlığı 4,47-4,70 kg ve bir batındaki kuzu sayısı 1,3-1,4 olarak bildirilmiĢtir (Yalçın, 

1990; Fıçıcı, 2015). 

Dağlıç ırkı daha çok Afyon, Bilecik, Bolu, Burdur, Denizli, EskiĢehir, Isparta, Kütahya 

ve UĢak illerinde yetiĢtirilmektedir. Dağlıç ırkı yağlı kuyruklu, vücudu beyaz renkte, 

ağız ve göz etrafında, ayaklarında siyah lekeler görülen, düĢük verimli, koyunları 

boyunsuz, koçlarının ise genellikle spiral Ģeklinde boynuzları bulunmaktadır. YaĢama 

gücü yüksek olan Dağlıçların canlı ağırlıkları yaklaĢık 35-40 kg, kirli yapağı verimi 1,8-

2,3 kg, lüle uzunluğu 12-18 cm, ortalama doğum ağırlığı 3,5 kg ve bir batındaki kuzu 

sayısı 1,01-1,02‟dir (Yalçın, 1990). 

Ramlıç koyunlarının geliĢtirilmesinde 1958 yılında A.B.D.‟den ithal edilerek Karacabey 

harasına ve oradan 1969 yılında Çifteler Veteriner Zootekni AraĢtırma Enstitüsü‟ne 

getirilen Rambouillet koç ve koyunları ile Çifteler‟de yetiĢtirilen Dağlıç koyunları 

kullanılmıĢtır. AraĢtırma sonunda % 60-65 Rambouillet ve % 35-40 Dağlıç genotipi 

taĢıyan, Dağlıç ırkındaki gibi yüksek yaĢama gücü ile Rambouillet ırkındaki kaliteli et 

ve yapağı özelliklerinin birleĢtiği Ramlıç ırkı geliĢtirilmiĢtir (Yalçın, 1982). 

Ramlıçlarda vücut beyazdır ve yapağı alacalık olmaksızın tek örnektir. Yapağıları yüz 

bölgesinde gözlere kadar, bacaklarda ise karpal ve tarsal eklemlere kadar vücudu 

kaplamaktadır. Kuyruk yapıları yağsız, uzun ve ince yapıda Rambouillet ırkına 

benzemektedir. Genellikle koyunları boynuzsuz, koçları boynuzludur. Ramlıç koyunları 

Dağlıçlara göre daha iri yapılı, canlı ağırlıkları daha fazla ve cidagoları daha yüksek bir 

ırktır. Ramlıç ırkından elde edilen ergin canlı ağırlık verileri ortalama 60-90 kg, süt 

verimi 72,6 kg, lüle uzunluğu 7,2 cm, yapağısı 60-64‟S kalitede ve 22,1 mikron 

çapındadır. Kirli yapağı verimi ortalama 3 kg‟dır ve bu değer Rambouillet‟lerden düĢük 

ancak Dağlıçlardan yüksektir. Ramlıç ırkında ortalama kuzu verimi 1,3 „tür. Kuzuların 

ortalama doğum ağırlıkları 4,10 - 4,69 kg aralığında ve ortalama sütten kesim ağırlıkları 

33,37-33,89 kg aralığında olduğu bildirilmiĢtir. Bu bilgiler doğrultusunda Ramlıç 

koyunlarının Dağlıç ırkından üstün verim özelliklerine sahip olduğu anlaĢılmaktadır 

(Yalçın, 1982; Çelikeloğlu vd., 2022; Tekerli vd., 2022; Ġnt. Kyn. 1).   
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Resim 1.2: Ramlıç ırkı koç (önde) ve Teksel x Ramlıç F1 melezi (arkada) (Fotoğraf: Prof. Dr. 

Mustafa TEKERLĠ). 

 

1.4. Mikrosatellitler ve Kullanım Alanları 

 

Bir canlının genetik kodu milyarlarca baz çiftinden oluĢmaktadır. Ancak, bu bazların % 

10-15‟lik kısmı protein sentezinde kullanılmaktadır. Birçok organizmada bazı nükleotid 

dizilerinin önemli iĢlevleri bulunurken bazı dizilerin görevlerinin bilinememesi 

nedeniyle çöp DNA olarak isimlendirilmektedir (Moxon ve Wills, 1999). DNA‟nın 

denge yoğunluk gradyanlı santrifüjleme ile genleri içeren bir ana bant ve satellit bantları 

olarak bilinen ikincil bantlar olacak Ģekilde iki veya daha fazla katman oluĢturduğu 

belirlenmiĢtir. KeĢfedilen satellit bantlarının çok uzun ve tekrarlayan DNA dizilerinden 

oluĢtuğunu bildirmiĢlerdir (Britten ve Kohne, 1968). Protein kodlayan ve kodlamayan 

bazı DNA bölgelerinin adenin (A), timin (T), guanin (G) ve sitozin (C) bazlarının çeĢitli 

kombinasyonlarla tekrarlandığı gözlenmiĢtir (Moxon ve Wills, 1999).   

Tekrar dizilerini içeren bu bölgeler ilk olarak 1960‟larda kromozomal sentromeri 

çevrelediği için satellit (uydu) DNA olarak tanımlanmıĢtır (Britten ve Kohne, 1968; 

Moxon ve Wills, 1999). Canlıların genomu boyunca dağılmıĢ, genler arasında yer alan 
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ve kiĢiden kiĢiye boyut olarak değiĢebilen birçok tekrarlanan DNA dizisi 

bulunmaktadır. Satellit DNA‟daki tekrarlar birkaç yüz ila birkaç bin baz arasında 

değiĢiklik gösterebileceği bildirilmiĢtir (Butler, 2009).  

DNA dizilerinde meydana gelen tekrarlar, tekrarlanan nükleotidlerin uzunluklarına göre 

minisatellitler ve mikrosatellitler olarak isimlendirilmektedir. DNA‟da 15 veya daha 

fazla nükleotidin tekrarlanması ile oluĢan DNA bölgeleri minisatellit olarak 

adlandırılmaktadır. Minisatellitlerin tekrar sayısının bireyler arasında farklılık 

gösterdiğini belirlenmiĢ ve farklılığın keĢfi ile DNA parmak izi (DNA fingerprinting) 

tekniği ortaya çıkmıĢtır. Minisatellit dizilerinin DNA parmak izi çalıĢmalarında 

kullanılması bireysel tanımlama, ebeveynlik testi ve genom haritalama uygulamalarında 

yaygın olarak kullanılmaktadır (Jeffreys vd., 1985). 

 Minisatellitlerden daha kısa nükleotid tekrarlarından meydana gelen DNA bölgeleri 

tanımlanmıĢ ve bunlar mikrosatellit olarak adlandırılmıĢlardır (Weber ve May, 1989; 

Litt ve Luty, 1989). Mikrosatellitler 2 ila 7 baz uzunluğunda tekrar birimlerine sahip 

DNA bölgeleridir. Mikrosatellitler ayrıca basit dizi tekrarları (Simple Sequence 

Repeats, SSR) veya kısa ard arda tekrarlar (Short Tandem Repeats, STR) olarak da 

isimlendirilmektedir (Ciofi vd, 1998; Butler, 2009). Mikrosatellit olarak isimlendirilen 

basit, ard arda tekrarlanan di-, tri- nükleotit dizilerin ökaryotik genomlarda polimorfik 

oldukları ortaya konulmuĢtur (Litt ve Luty; 1989). Mikrosatellit ve minisatellitler, farklı 

sayıda tekrar içeren bölgeler olmalarına rağmen her ikisi içinde genel olarak değiĢken 

sayıda sıralı tekrarlar (Variable number tandem repeat, VNTR) tanımı kullanılmaktadır 

(Bruford ve Wayne, 1993. Bruford vd, 1998, Butler, 2009).  

 

ġekil 1.1: Minisatellit ve mikrosatellitelerin Ģematik gösterimi (Butler, 2009). 



8 
 

Mikrosatellitlerin varlığı, çok sayıda oluĢu ve genom boyunca yaygın olmaları daha 

önceki yıllarda bilinmesine rağmen Hamada vd. (1982) mayalardan insana kadar 

incelenen ökaryotik genomlarda değiĢen uzunluklarda TG dizisinin tekrarlarını 

keĢfetmesiyle ilk olarak bilimsel Ģekilde ortaya konulmuĢtur. Bu bulgu Tautz ve Renz 

(1984) tarafından birçok farklı mikrosatellit dizilerinin genomik DNA‟da bulunduğunu 

bildirmesi ile doğrulanmıĢtır. 

Mikrosatellit lokuslarında tekrar sayılarının farklı olmasının altında yatan iki 

mekanizma bulunmaktadır. Bunlardan biri DNA replikasyonu sırasında zincir kayması 

mutasyonu sonucu, Ģablon diziden bağımsız, fazladan nükleotid eklenmesi veya 

azalması gibi hatalar oluĢması (ġekil 1.2), diğeri ise mikrosatellit bölgelerinde eĢit 

olmayan krossing over gerçekleĢmesidir (ġekil 1.3) (Tautz ve Renz, 1984, Künzler vd., 

1995; Putman ve Carbone, 2014).    

 

 

ġekil 1.2: DNA replikasyonu sırasında kayma (slippage) mutasyonu. Orijinal DNA zincirinde 

bir kutu 5 tekrar dizisini temsil etmektedir. Slippage mutasyonu ile polimeraz hatasına bağlı 

olarak yeni zincirlerde 6 veya 4 tekrarlı yeni alleller meydana gelir (Oliveira vd., 2006). 
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ġekil 1.3: Homolog kromozomlar arasında eĢit olmayan krossing over. Siyah ve gri 

bölgeler, mikrosatellit tekrar dizilerini temsil etmektedir (Oliveira vd., 2006). 

 

Mikrosatellitlerin polimorfik olmaları, genom boyunca oldukça fazla bulunmaları, eĢ 

baskın kalıtım göstermeleri, DNA'nın oldukça değiĢken tekrar bölgeleri için tek lokusa 

ait probların kullanılabilmesi, bir türde geliĢtirilen primerlerin ilgili taksonomik grupta 

kullanılabilmesi, kolay genotiplendirilebilmesi ve mikrosatellit çalıĢmalarının az zaman 

gerektirmesi gibi sebepler onları değerli bir genetik belirteç haline getirmektedir (Condit 

ve Hubbel, 1991; Bourke vd., 1997; Ramamoorthi vd., 2009). Mikrosatellitler kolayca 

polimeraz zincir reaksiyonu (polymerase chain reaction, PCR) ile çoğaltılabilmekte ve 

mikrosatellit lokuslarındaki değiĢiklikler tespit edilebilmektedir (Litt ve Luty, 1989; 

Tautz, 1989; Weber ve May, 1989).  

 

ġekil 1.4: Mikrosatellitlerin PCR ile çoğaltılması. PCR primerleri değiĢken tekrar bölgelerini 

içine alarak yan bölgelerdeki dizilere bağlanırlar (Butler, 2009). 
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Her ırk ve türün genomunun referans dizisi kullanılarak çalıĢılacak bölgenin baĢlangıç 

ve bitiĢ dizileri belirlenerek PCR için gerekli primerler tasarlanabilmektedir. Tasarlanan 

primerlerin 5‟ ucu floresan boya ile iĢaretlenerek PCR iĢleminden sonra dizileme 

cihazına yüklenmekte ve ilgili bölgenin büyüklüğü tespit edilmektedir (Butler, 2009). 

 

ġekil 1.5: Floresan boya ile 5' ucu iĢaretlenmiĢ primer dizisinin Ģematik görüntüsü (Butler, 

2009). 

Mikrosatellit lokusları birçok hastalığın teĢhisinde de kullanılmaktadır. Kolon, mide ve 

akciğer kanseri gibi bazı kanserlerin geliĢiminde mikrosatellit uzunluklarının değiĢtiği 

tespit edilmiĢtir. Bu belirteçler kanserin erken teĢhisi ve kemoterapi tedavisinin 

uygulanmasına karar verilmesinde kullanılabilmektedir (Boland ve Goel, 2010; Gian 

vd., 2018; Ratti vd., 2018; Alzeyadi ve Rabeea, 2019). Frajil X sendromu için CGG 

dizisinin tekrarları, miyotonik distrofi için CTG dizisinin tekrarları ve Huntington 

hastalığı için CAG dizisinin tekrarlarındaki artıĢ sayısı gibi belirli hastalıklar için 

trinükleotid tekrar dizilerinin artması, ilgili hastalıkların geliĢmesi ile iliĢkilendirilmiĢtir 

(MacDonald vd., 1993).  

Mikrosatellit uzunluklarının bireyler arasında farklılık göstermesi, ebeveyn tayinine, 

suçluları, insanları veya canlıları tanımlama için DNA profili veya DNA parmak izi 

uygulamalarının geliĢmesine olanak sağlamıĢtır (Jeffreys vd., 1985). 

DNA‟da meydana gelen iki baz çifti tekrarlarının çok fazla bulunması ve uzunluk 

varyasyonları nedeniyle popülasyon genetik çalıĢmaları için mikrosatellit markörleri 

önemli araçlardır (Condit ve Hubbel, 1991). Mikrosatellitler gibi moleküler markörler, 

evcil ırkların demografik tarihi hakkında fikir verebilmektedir. Mikrosatellit markörleri 
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ekoloji ve nesli tükenmekte olan türlerin korunması çalıĢmalarında kullanılan önemli 

belirteçlerdir (Bruford vd., 1998). 

Popülasyonlar içinde veya arasında genetik çeĢitliliği ölçmek için heterozigotluk 

indeksleri, lokus baĢına düĢen allel sayısı, polimorfizm bilgi içeriği, genetik mesafe ve 

filogenetik veya ağaç oluĢturma yaklaĢımı Ģimdiye kadar geliĢtirilen çeĢitli 

parametrelerdir (Sheriff ve Alemayehu, 2018). Mikrosatellit markörleri bir 

popülasyondaki tüm genetik bilgileri ortaya koymak için kullanılabilmektedir 

(Olowofeso vd., 2005). Dünya genelinde hayvanlar, bitkiler, parazitler, mantarlar ve 

bakteriler gibi ökaryotik canlılarda mikrosatellit markörleri genetik haritalama, evrim 

çalıĢmaları, gen kaynaklarının koruması ve genetik çeĢitliliğin araĢtırılmasında da 

kullanılmaktadır (Gupta vd., 1996; Sreenu vd., 2006; Ağaoğlu vd., 2010; ÖzĢensoy vd., 

2014; Akay vd., 2020; Lei vd., 2021; Santamaría-Acevedo vd., 2022) . 

 

1.5. Kantitatif Özellik Lokusu (Quantitative Trait Loci, QTL) 

 

Fenotipik varyasyonlar genellikle küçük bir etkiye sahip, birçok genetik lokusta 

ĢekillenmiĢ, allelik farklılıklar ile meydana gelmektedir. Verim özellikleri gibi nicel bir 

özelliği kontrol eden lokuslar kantitatif özellik lokusları (quantitative trait loci, QTL) 

olarak isimlendirilmektedir (Tanksley, 1993). Aynı kromozom üzerinde birbirine yakın 

uzaklıkta bulunan genler birlikte kalıtılmaktadır. Bu genler bağlı veya bileĢik genler 

(linked gene) olarak isimlendirilmektedir. Ancak, bir kromozom üzerinde birbirine uzak 

mesafedeki genler rekombinasyon ile birbirlerinden ayrılabilmektedir (Erensayın, 2000; 

ÖzĢensoy ve Kurar, 2013). Bağlı genlerin ayrı genler olarak ele alınamaması, bağlı 

genler için Mendel tekniklerinin kullanımını kısıtlamaktadır (Thoday, 1961). Bu 

nedenle, nicel özellikleri incelemek için kantitatif genetik dalı ortaya çıkmıĢtır. 

Kantitatif genetik, fenotipik özellikleri tanımlamak için istatistiksel yöntemlerin 

kullanılmasına dayanmaktadır (Tanksley, 1993). QTL analizi, fenotipik ve genotipik 

veriler ile varyasyonların genetik temelini açıklamak için kullanılan istatistiksel bir 

yöntemdir (Miles ve Wayne, 2008). Ġstatistiksel yöntemler, belirli bir karakteri etkileyen 

lokus sayısı, ortalama gen etkisi ve fenotipi belirlemede çeĢitli QTL‟lerin birbirleriyle 

ve çevreyle etkileĢim derecesi gibi durumları tahmin etmekte ve hesaplamakta 
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kullanılmaktadır (Tanksley, 1993). Kantitatif genetik ve istatistiksel analizler sonucunda 

birçok hayvan türünde ekonomik verimliliğin önemli ölçüde artmasını sağlayan 

ilerlemeler kaydedilmiĢtir (Weller ve Fernando, 1991).  

Kromozom ve genlerin tanımlanması ile ıslah çalıĢmalarında moleküler tekniklerin 

kullanımı artmıĢtır. QTL analizlerinde genel olarak kullanılan üç yöntem 

bulunmaktadır. Bu yöntemlerden biri olan aday gen yaklaĢımında, aynı özelliği 

etkileyen genlerin nükleotid dizisindeki değiĢiklikler açısından karĢılaĢtırılması 

amacıyla kullanılmaktadır. Diğer bir yöntem ise bağlantı dengesizliği (linkage 

disequilibrium, LD) analizi yöntemidir. LD popülasyonlarda beklenilen rekombinasyon 

sürecinin gerçekleĢememesi ile ortak allellerin sonraki nesillere aktarılması temeline 

dayanmaktadır. Üçüncü yöntem ise genom tarama ve konumsal klonlama olarak 

isimlendirilmektedir. Bu yöntemde, belirli bir özelliğin gözlendiği popülasyonda DNA 

markörleri yardımıyla ilgili QTL‟lerin belirlenmesi için kullanılmaktadır. Markörler ile 

belirlenen alleller, ilgili gen bölgesinde birbirlerine yakın bulunuyorlar ise genetik 

olarak birlikte aktarılmaktadır (ÖzĢensoy ve Kurar, 2013).  

Ġmmünolojik, biyokimyasal ve DNA düzeyindeki markörlerin ortaya çıkması 

popülasyonlar üzerine yapılan çalıĢmalar için kolaylık sağlamaktadır. Genetik 

markörler, nicel özellikleri etkileyen QTL‟leri belirlemek ve genetik olarak kontrol 

etmek için kullanılmaktadır. DNA markörleri ile yapılan QTL çalıĢmaları Markör 

destekli seleksiyon (Marker Assisted Selection, MAS) çalıĢmalarının temelini 

oluĢturmaktadır. MAS ile ekonomik öneme sahip özelliklerin tanımlanması, istenilen 

genlerin introgresyonunu ve önemli özelliklerinin geliĢiminin analiz edilmesini 

kolaylaĢtırarak hayvanlarda uygun Ģekilde seleksiyon yapılmasına olanak 

sağlamaktadır. (Soller, 1991; Weller ve Fernando, 1991).  

Koyunlarda kaslanma ile iliĢkilendirilen QTL‟ler bulunmaktadır. Koyunlarda, kaslarda 

hipertrofi ve hiperplazi ile kas lifi boyutunda ve sayısında artıĢa neden olan, 18. 

kromozomda ve birbirine yakın uzaklıkta TM-QTL, Callipyge, Carwell, loinMAX ve 2. 

kromozomda bulanan miyostatin QTL‟leri bulunmaktadır (Talebi,2022).  
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1.5.1. Teksel Tipi Kaslanma Lokusu (Teksel Musculing QTL, TM-QTL) 

 

Walling vd. (2004), Suffolk ve Teksel koyunları üzerinde yaptıkları bir çalıĢmada 24 

anlamlı QTL belirlendiğini, en önemli QTL‟in Teksel ırkında 2. kromozomda 

bulunduğunu ve kas yağ yoğunluğunu etkilediğini bildirmiĢtir. Ayrıca, bu çalıĢmada kas 

derinliğini etkileyen en önemli QTL‟in, Callipyge ve Carwell lokuslarını da içeren 18. 

kromozomda bulunduğu ifade edilmiĢtir. TM-QTL‟in üçüncü bel omurunda ultrason 

taraması ile ölçülen ve ağırlığa göre düzeltilmiĢ belgözü kası (Longissimus dorsi) 

derinliğinde 1,15–1,70 mm düzeyinde artıĢa sebep olduğu bildirilmiĢtir. Benzer 

sonuçlar farklı Teksel sürüsü verilerini içeren analizler ile Matika vd. (2006) tarafından 

da doğrulanmıĢtır. TM-QTL'in tek bir kopyası babadan miras alındığında, bel 

bölgesindeki kas derinliğini % 4 – 11 oranında artırdığı yapılan çalıĢmalar ile 

gösterilmiĢtir (Macfarlane vd., 2009; Macfarlane vd., 2010; Masri vd., 2011). 

 

TM-QTL'in kalıtımı üzerine yapılan bir çalıĢmada (Macfarlane vd., 2009) melez 

kuzularda da kas artıĢının bel kaslanması ile iliĢkili olduğu belirtilmiĢtir. Ġlgili QTL‟in 

karkas özelliği üzerindeki etkileri, heterozigot taĢıyıcı Teksel koçları ile taĢıyıcı 

olmayan katır koyunu (Bluefaced Leicester × Scottish Blackface) melezlenmesiyle elde 

edilen heterozigot taĢıyıcı ve taĢıyıcı olmayan kuzularda değerlendirilmiĢ; TM-QTL'in, 

ultrason, X-ıĢını bilgisayarlı tomografi (CT) ve karkas diseksiyonu ile ölçüldüğünde, 

belirli bir canlı ağırlıkta veya karkas ağırlığında taĢıyıcı olmayanlara kıyasla TM-QTL 

taĢıyıcı melez kuzularda bel kaslarını % 7 oranında artırdığı bildirilmiĢtir. 

 

Kalıtsal olarak TM-QTL‟in iki kopyasını taĢıyan hayvanlarda, doğumdan kesime kadar, 

hiç TM-QTL kopyası taĢımayan hayvanlara kıyasla karkas ağırlığında 1,5 kg veya % 

9‟luk artıĢ ve canlı ağırlıkta % 7-15‟lik bir artıĢ gözlenmiĢtir (Macfarlane vd., 2012). 

 

TM-QTL‟i hem homozigot hem de heterozigot olarak babalarından kalıtımsal olarak 

alan kuzuların, vahĢi tip homozigotlara göre, kaslarının daha az yağlanmaya eğilimli 

olduğu bildirilmiĢtir (Macfarlane vd., 2014). Bu durumda babalarından TM-QTL‟i alan 

hayvanlarda bel gözü kasının ağırlığını artırırken, etteki yağ miktarının azalmasına 

neden olduğunu, ancak karkas üzerinde olumsuz bir etkisinin olmadığı ifade edilmiĢtir. 
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Lambe vd. (2010), dinlendirme süresinin TM-QTL taĢıyan melez kuzularda bel gözü 

kasının gevrekliği üzerine etkisini incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada 45 baĢ heterozigot ve 50 

baĢ taĢımayan melez kuzu kullanılmıĢtır. AraĢtırma sonunda heterozigot kuzularda 

longissimus kası ağırlığı, TM-QTL‟i taĢımayanlara göre daha yüksek bulunmuĢtur. 

Heterozigot kuzularda etin gevrekliği azalmıĢ, ancak bunun da 7 gün ve üzeri 

dinlendirme ile ortadan kaldırılabileceği belirtilmiĢtir. 

 

Lambe vd. (2011), 209 baĢ saf Teksel koyununda TM-QTL‟in et kalitesi üzerine 

etkisini araĢtırmıĢlardır. AraĢtırmacılar bel gözü kasının kas yoğunluğu, gevreklik, kas 

içi yağlanma ve duyusal et kalitesi özelliklerini incelemiĢlerdir. Kesilen 20 haftalık 

yaĢtaki hayvanlarda yapılan analizler sonucu TM-QTL‟in et kalitesi üzerine olumsuz bir 

etkisinin bulunmadığı sonucuna varmıĢlardır. 

 

Macfarlane vd. (2010) ile Matika vd. (2010), TM-QTL'in kalıtım Ģeklinin kutupsal 

üstün dominans (polar overdominance) olduğunu ortaya koymuĢlardır. TM-QTL 

allelinin fenotipte bir değiĢikliğe yol açabilmesi için, bir kopyasının babasından miras 

alacak Ģekilde heterozigot olması gerektiği bildirilmiĢtir. Bu kalıtım Ģekli lumbar ve 

pelvik bölgelerde artan kaslılık ve azalan karkas yağı ile iliĢkili olan Callipyge (CLPG) 

lokusu (Cockett vd., 1996) ile iki Avustralya Poll Dorset koçunun soyundan gelen 

koyunlarda tanımlanmıĢ ve Longissimus dorsi kas kütlesinde artıĢa neden olduğu 

bildirilen Carwell lokusunda da (Nicoll vd., 1998; Jopson vd., 2001) kendini 

göstermektedir. 

TM-QTL‟in bel kası ve büyüme üzerine olan doğrudan etkileri koyun endüstrisinde bir 

hayvandan elde edilen et miktarını artırması açısından önemli bir etkiye sahip 

olabileceği düĢünülmektedir.  

 

1.5.2. Callipyge Lokusu (CLPG) 

 

Bir koyun üreticisinin 1983 yılında tespit etmiĢ olduğu aĢırı kaslı bir Amerikan Dorset 

koç üzerine yapılan çalıĢmalar (Cockett vd., 1994; Cockett vd., 2005) çalımlı butlar 

anlamına gelen callipyge lokusunun pelvik bölgede ve belde lokalize olan, doğumdan 
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yaklaĢık 3 hafta sonra geliĢen, yağsız yapıda kas hipertrofisine neden olduğunu ortaya 

çıkarmıĢtır. Callipyge geni için CLPG ve clpg olmak üzere iki allelin fenotipi etkilediği 

belirlenmiĢtir. CLPG/CLPG ve CLPG/clpg genotiplerini taĢıyan hayvanlarda aĢırı 

kaslanma gözlenirken clpg/clpg genotipli hayvanların normal kaslılıkta gözlendiği 

bildirilmiĢtir. CLPG lokusundaki gen eyleminin, alleli babalarından miras alan 

heterozigot (polar over dominance) hayvanlarda kas hipertrofisine neden olduğu 

saptanmıĢtır (Cockett vd., 1996; Freking vd., 1998). Lokusun en olası konumunun, 

CSSM18, OY3, OY5 ve BMS1561 bölgeleri tarafından sınırlanan 18. kromozomun 

telomerik bölgesinde, Carwell lokusu ile yaklaĢık olarak aynı konumda bulunduğu 

belirlenmiĢtir. Bu durumun Carwell ve Callipyge‟in allelik olabileceği düĢüncesini 

ortaya çıkardığı belirtilmiĢtir (Nicoll vd., 1998; Frenking vd., 1998; Cockett vd., 1999). 

CLPG mutasyonunu tanımlamak için yapılan çalıĢmalarda protein kodlayan DLK1 ve 

PEG11 genleri ile longRNA‟ları kodlayan GTL2 ve MEG8 genleri karakterize 

edilmiĢtir (Charlier vd., 2001; Georges vd., 2003). Ġlerleyen dönemlerde paternal 

kökenli DLK1 ve PEG11 bölgelerini kodlayan iki proteinin aĢırı eksprese edildiği ve 

GTL2 bölgesininin 32,8 kb yukarısında A nükleotidinin G nükleotidine dönüĢerek 

meydana getirdiği mutasyon ile CLPG fenotipine neden olduğu belirtilmiĢtir (Frenking 

vd., 2002). CLPG mutasyonunun hayvanlarda özellikle but bölgelerinde ortalama % 30 

oranında kas kütlesinde artıĢa ancak ortalama % 8 oranında yağ içeriğinde azalmaya 

neden olduğu bildirilmiĢtir (Cockett vd., 2005). 

 

1.5.3. Carwell Lokusu 

 

Avustralya'nın Yeni Güney Galler eyaletinde 1980'lerin sonlarında, alıĢılmadık 

derecede büyük kaburga (longissimus dorsi) alanlarına sahip olan Avustralya Poll 

Dorset koçları tespit edilmiĢtir (Nicoll vd., 1998). Bu kaslı fenotipe neden olan lokus, 

yaygın olarak Carwell lokusu veya kaburga kası (rib-eye muscling, REM) lokusu olarak 

ifade edilmektedir. Bu lokusun, 18. kromozomun telomerik bölgesinde callipyge 

lokusunun yakınında yer aldığı ve etkisinin paternal olarak gözlenebileceği belirtilmiĢtir 

(Walling vd., 2004). Carwell‟in etkisinin CLPG‟in aksine sadece Longissimus dorsi  

kası ile sınırlı olduğu, yağ derinliği, canlı ağırlık veya vücudun arka bölgelerindeki 

ağırlık üzerinde hiçbir etkisi olmadığı bildirilmiĢtir (McEwan vd.,1998; Cockett vd., 
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2005). Carwell lokusunun, Carwell etkisi görülmeyen hayvanlara göre 12. kaburgada 

yaklaĢık 1,14–3,30 cm
2
 daha büyük L. dorsi alanını ve ağırlığını ortalama % 8-10 

oranında artırdığı ortaya konulmuĢtur (Nicoll vd., 1998; Cockett vd., 2005). Carwell 

allelinin etin gevrekliğini etkilemediği ve kas içi yağ birikimini değiĢtirmediği 

bildirilmiĢtir (Jopson vd., 2001). 

 

1.5.4. LoinMAX (LM-QTL) 

 

LoinMAX, Avustralya Poll Dorset koyunlarında bulunan ve koyunlarda 18. 

kromozomun telomerik bölgesinde yer alan nicel bir özellik lokusu olarak bildirilmiĢtir. 

LM-QTL için heterozigot olan ve birisi myostatin QTL‟i açısından heterozigot olan iki 

Poll Dorset koçunun spermiyle suni olarak tohumlanmıĢ Ġskoç Katır koyunlarından 

doğan melez kuzular bilgisayarlı tomografi (CT) ile incelendikten sonra 140 günlük 

yaĢta kesilmiĢtir. Longissimus lumborum kası alanının LM-QTL‟i taĢımayan hayvanlara 

kıyasla tek bir LM-QTL kopyasını taĢıyan kuzularda önemli ölçüde yüksek bulunduğu 

bildirilmiĢtir. LM-QTL'in M. longissimus dorsi alanını ve ağırlığını sırasıyla % 11 ve % 

8 artırdığı belirtilmiĢtir. LM-QTL‟in kuzulardaki ortalama kas yoğunluğunu ve 

kaslardaki yağ miktarını önemli oranda etkilemediği bildirilmiĢtir (Masri vd., 2009). 

LoinMAX, TM-QTL, callipyge ve carwell QTL‟i aynı gen bölgesinde bulunmaktadır. 

LM-QTL'nin tahmini konumu 18. kromozomda 2 ila 6 cM telomerik (Nicoll vd., 1998) 

bölgede konumlandırılmıĢken, TM-QTL 18. kromozomda 2 ila 9 cM telomerik bölgede 

lokalize olduğu belirlenmiĢtir (Walling vd., 2001).  Bu durum, TM-QTL ve LM-QTL‟in 

alternatif bir allel veya yakından bağlantılı bir lokus olabileceğini düĢündürmektedir. 

Her iki QTL etkisinin de bel bölgesi ile sınırlı olduğu ve büyüklük olarak nispeten 

benzer olduğu yapılan çalıĢmalarla bulunmuĢtur (Masri vd., 2009). Ancak, her iki 

QTL'nin fenotipik etkilerinin benzerliğinden böyle bir sonuç çıkarımın yetersiz olduğu, 

bu durumu kanıtlamak için daha fazla moleküler çalıĢmaya gereksinim olduğu 

bildirilmiĢtir. 

LM-QTL‟i bazı araĢtırmacılar (Campbell ve McLaren, 2007; Bunger vd., 2011) Carwell 

veya REM olarak da isimlendirmektedir. TM-QTL (Matika vd., 2006), Callipyge 

(Freking vd., 2002) ve LM-QTL aynı bölgede haritanmıĢtır ancak LM-QTL‟in 
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Callipyge lokusundan ayrı olduğu belirtilmiĢtir (ġekil 1.6) (McLaren vd., 2003; Masri 

vd., 2009).  

 

ġekil 1.6: TM-QTL, Carwell, Callipyge ve LM-QTL bölgesinin Ģematik görünümü (Bunger 

vd., 2011) 

Bu çalıĢmanın amacı Teksel, Ramlıç ve Teksel x Ramlıç melezi F1 koyunlarda 

literatürde belirtilen mikrosatellit markörleri kullanılarak TM-QTL bölgesinin varlığının 

araĢtırılmasıdır. 
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2. MATERYAL VE METOT 

 

2.1. Materyal 

 

2.1.1. Hayvan Materyali 

 

Bu çalıĢma, Afyon Kocatepe Üniversitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik kurulunun 

(AKÜHADYEK) 49533702/131 sayılı 110-21 referans no‟lu izni alınarak yapılmıĢtır.  

Afyon Kocatepe Üniversitesi Veteriner Fakültesi Medikal Biyoloji ve Genetik ABD 

Laboratuvarı‟nda bulunan 32 baĢ Teksel ırkı, 32 baĢ Ramlıç ırkı ve 48 baĢ Teksel x 

Ramlıç F1 düzeyinde melez hayvanların kanları bu çalıĢmanın materyalini 

oluĢturmaktadır. 

 

2.1.2. Kullanılan Teknik Aletler 

 

2.1.2.1. Mikropipetler ve Tüpler 

 

Tüm uygulamalar için 0,1 – 2,5; 0,5 – 10, 10 – 100 ve 100 – 1000 μl‟ lere ayarlanabilen 

Eppendorf Research Plus mikro pipetleri ve 0,2; 0,5 ve 1,5 ml‟lik Axygen marka 

mikrosantrifüj tüpleri kullanılmıĢtır. 

 

2.1.2.2. Spektrofotometre Cihazı 

 

PCR iĢlemi öncesinde çalıĢmada kullanılacak olan DNA‟ların kalitesi Multiskan GO 

(Thermo Fisher Scientific) spektrofotometre cihazı kullanılarak belirlenmiĢtir. 
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ġekil 2.1: Spektrofotometre Cihazı. 

2.1.2.3. PCR Cihazı 

 

ÇalıĢmada kullanılan CSSM18, OY3 ve MULGE6 primerleri kullanılarak istenilen 

DNA bölgelerinin çoğaltılması amacıyla Veriti 96-Well Thermal Cycler PCR cihazı 

(Applied Biosystem) kullanılmıĢtır. 

 

 

ġekil 2.2: PCR Cihazı. 
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2.1.2.4. Yatay Jel Elektroforez Sistemi 

 

Thermal Cycler PCR cihazı ile elde edilen PCR ürünlerinin görüntülemek amacıyla 

agaroz jel üzerinde yürütülmesi için Midicell primo EC 320 ve EC 330 elektroforez jel 

sistemleri (Thermo Fisher Scientific) kullanılmıĢtır.  

 

ġekil 2.3: Yatay Jel Elektroforez Cihazı. 

2.1.2.5. Jel Görüntüleme Sistemi 

 

Elektroforez cihazında agaroz jelde yürütülen PCR ürünlerinin görüntülenmesi BIO-

VISION (Vilber Lourmat) jel görüntüleme sistemi kullanılarak yapılmıĢtır. 

 

 

ġekil 2.4: Jel Görüntüleme Sistemi. 
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2.1.2.6. DNA Dizileme Cihazı 

 

PCR iĢlemi ile çoğaltılan DNA bölgelerine ait mikrosatellit büyüklükleri 3500 Genetik 

Analiz (Applied Biosystem) cihazı kullanılarak belirlenmiĢtir. 

 

 

ġekil 2.5: DNA Dizileme Cihazı. 

2.1.3. Kullanılan Kimyasal Maddeler 

 

AraĢtırmada kullanılan kimyasal maddeler Çizelge 2.1‟de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 2.1: Kullanılan Kimyasal Madde ve Çözeltiler 

Kimyasal Maddenin Adı Üretici Firma ve Katalog Numarası 

Phusion High-Fidelity DNA Polimeraz Thermo Scientific, F530L 

Agaroz Prona, Biomax 

RedSafe Nucleic Acide Staining Solution Intron Biotechnology, 21141 

TAE Buffer Merck, 106023.1000 

Hi-Di formamide Applied Biosystems, 4440752 

6XTriTrack DNA Loading Dye Thermo Scientific, R1161 

Anot Buffer Applied Biosystems, A31278 

Katot Buffer Applied Biosystems, A31279 

POP-7 Polymer for 3500 Genetic Analyzers Applied Biosystems, 4393708 

dNTP Thermo Scientific, R0192 

Primerler Sentebiolab 

Qubit dsDNA BR Assay Kit Thermo Scientific, Q32853 
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2.2. Metot 

 

2.2.1. DNA Ġzolasyonu 

 

AraĢtırmada kullanılan kan örneklerinden DNA izolasyonu spin kolon yöntemi ile 

gerçekleĢtirilmiĢtir. DNA‟nın elde edilmesi amacıyla hücreleri parçalamak ve enzimleri 

denatüre etmek için ilk olarak 1,5 ml'lik eppendorf tüplere Proteinaz-K üzerine kan 

örnekleri ve ekstraksiyon solüsyonu eklenerek vortekslenmiĢtir. Daha sonra tüpler 

60°C‟de 15 dk. boyunca etüvde bekletilmiĢ ve 5 dk. aralıklarla vortekslenmiĢtir. Tüpler 

15 dk sonunda etüvden çıkartılıp kapaktaki damlaları uzaklaĢtırmak için kısa süreyle 

santrifüj edilmiĢtir. Daha sonra üzerlerine binding buffer eklenerek pipet yardımıyla 

karıĢtırılmıĢ, kapaktaki damlaları uzaklaĢtırmak için kısa süreyle santrifüj edilmiĢ ve 

elde edilen lizatlar spin kolon tüplerine aktarılmıĢtır. Ardından santrifüj edilerek 

toplama tüpünün altındaki sıvı kısım dökülmüĢtür. Spin kolonlara yıkama solüsyonu 

eklenerek tekrar santrifüj iĢlemi uygulanmıĢtır. Bu iĢlemler sonunda DNA‟lar kolonlara 

bağlanırken diğer maddeler bağlanmamıĢ ve böylece DNA‟dan uzaklaĢtırılmıĢtır. Son 

olarak spin kolon yeni eppendorf tüplere aktarılmıĢ ve üzerlerine Tris-EDTA solüsyonu 

(10mM Tris, 1 mM EDTA pH 8,0) solüsyonu eklenerek oda sıcaklığında 5 dk 

bekletilmiĢtir. Bekleme süresi bittikten sonra tüpler santrifüj edilmiĢtir. YoğunlaĢarak 

bulunduğu tüpün dibine çöken DNA‟lar Tris-EDTA solüsyonu ile çözdürüldükten sonra 

kullanılmak üzere -20°C‟de saklanmıĢtır. 

 

2.2.2. DNA Kalitesinin ve Miktarının Kontrolü 

 

DNA örneklerinin kalitesi 260/280 ve 230/280 nm dalga boyunda UV‟de Thermo 

Multiskan GO spektrofotometre kullanılarak kontrol edilmiĢtir. DNA örneklerinin 

miktarlarının belirlenmesinde Qubit dsDNA BR Assay Kit kullanılmıĢtır. Kit 

protokolünde belirtildiği gibi DNA‟ya bağlanan Qubit reagent örnek baĢına 1 μl ve 

Qubit Buffer örnek baĢına 199 μl olacak Ģekilde bir tüp içerisinde karıĢtırılmıĢ daha 

sonra 198 μl olarak 0.5 ml‟lik tüplere aktarılmıĢtır. ÇalıĢmada kullanılacak olan 

DNA‟lar tüplere aktarılan solüsyonun içerisine 2 μl olacak Ģekilde eklenip 2-3 saniye 

vortekslenmiĢtir. Daha sonra oda sıcaklığında, karanlık bir alanda 2 dakika inkübasyona 
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bırakılmıĢtır. Ġnkübasyon süresi biten örneklerin Qubit 2.0 Fluorometre cihazında DNA 

miktarları ölçülmüĢtür. 

 

2.2.3. Primer Tasarımı 

 

ÇalıĢmada kullanılan primerlerin bulunduğu gen bölgesi NCBI‟dan kontrol edilmiĢ ve 

fragment analizinde kullanılması amacıyla mikrosatellit belirteçlerinin forward primeri 

farklı floresan boyalarla iĢaretlenmiĢtir. CSSM18 (Cockett vd., 1994) ve MULGE6 

(Berghmans vd., 2001) primerlerinin 5‟ ucu FAM boyası ile OY3 (Freking vd., 1998) 

primerinin 5‟ ucu ise HEX boyası ile iĢaretlenmiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan mikrosatellit 

primerlerine ait özellikler Çizelge 2.2‟de gösterilmektedir. 

Çizelge 2.2: Projede kullanılan mikrosatellite belirteçlere ait özellikler 

Lokus Primerler 
Tm 

(°C) 

Baz 

Çifti 

CSSM18 
F- AGGAATTCCCTCTAGAAAARCAGGC 

62 124 
R– TGTGCATAATTTGTGTCCRTCCGGA 

OY3 
F– TTTTGGTTTCACTTATTGTTTGAG 

62 156 
R – CTCTGTCTAAAGAAGCTTTTCCC 

MULGE6 
F – AGCCTTCCAGATTCAATAAAGC 

62 195 
R- GTGTGAAGWGGAAAACATAAGACG 

 

Stok primerler 35 μl Tris HCL, 0,7 μl EDTA ve 3,5 μl distile su ile 100 nmol olacak 

Ģekilde sulandırılmıĢtır. Daha sonra 10 μl forward, 10 μl reverse stok primeri ve 80 μl 

distile su ayrı bir tüpe eklenerek karıĢtırılmıĢtır. Elde edilen 10 nmol‟lük primerler PCR 

iĢleminde kullanılmıĢtır. 

 

2.2.4. Gradient PCR 

 

Primer çiftleri için en uygun bağlanma sıcaklığını (melting tempature, Tm) belirlemek 

için her primer çiftine ayrı ayrı gradient PCR yapılmıĢtır. Gradient PCR iĢlemi için 

örnek baĢına 6,04 μl distile su, 2 μl 5xHF buffer, 0,3 μl dNTP (10nmol), 0,6 μl forward 

ve reverse primer karıĢımı, 0.05 μl Phusion High-Fidelity DNA Polimeraz ve 1,5 μl 
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DNA toplam hacim 11 μl olacak Ģekilde PCR karıĢımı hazırlanmıĢtır. Veriti Thermal 

Cycler (Applied Biosystems) cihazı 98°C‟de 2 dk 1 döngü; 98°C‟de 15 sn, 54-64°C‟de 

20 sn ve 72°C‟de 1 dk 35 döngü; 72°C‟de 5 dk 1 döngü olacak Ģekilde 

programlanmıĢtır.  

 

2.2.5. Agaroz Jel Elektroforez 

 

PCR iĢlemi sonucu elde edilen ürünlerinin görüntülenmesi amacıyla (% 3‟lük) agaroz 

jel hazırlanmıĢtır. Erlenmayer içerisine 3 gr agaroz ve 100 ml 1xTAE (Tris- Asetat- 

EDTA) solüsyonu eklenerek mikrodalga fırında eritilmiĢ ve jelin içerisine 1μl RedSafe 

eklenmiĢtir. Jel ılık hale geldikten sonra üzerine tarak yerleĢtirilmiĢ jel elektroforez 

tepsisine dökülmüĢ ve 15 dk oda sıcaklığında, 30 dk 4ºC‟de katılaĢması için 

bekletilmiĢtir. Jel katılaĢtıktan sonra jel tepsisinden taraklar çıkartılmıĢ ve jel tepsisi 

elektroforez tankına yerleĢtirilmiĢtir. Tank jelin üzerini geçecek miktarda 1xTAE 

solüsyonu ile doldurulmuĢtur. Jelde bulunan her bir kuyucuk için 8 μl yükleme boyası 

(1X loading dye) ve 4 μl PCR ürünü içeren karıĢım kuyucuklara yüklenmiĢ ve 90 voltta 

(7 V/cm) 40 dk yürütülmüĢtür. Daha sonra Vilber Lourmat BIO-VISION jel 

görüntüleme sisteminde PCR sonuçları görüntülenmiĢtir. IĢıma görüntüsü veren bantlar 

pozitif, ıĢıma görülmeyen bantlar ise negatif olarak değerlendirilmiĢtir. 

 

2.2.6. Mikrosatellit Markörlerinin Belirlenmesi 

 

Multipleks PCR iĢlemi için kullanılacak üç primer aynı tüp içerisinde olacak Ģekilde 

PCR karıĢımı hazırlanmıĢtır. Bu amaçla, PCR tüpüne örnek baĢına 6,74 μl distile su, 2,5 

μl 5xHF buffer, 0,6 μl CSSM18, 0,4 μl OY3, 0,4 μl MULGE6 forward-reverse primer 

karıĢımı, 0,3 μl dNTP, 0,06 μl Phusion High-Fidelity DNA Polimeraz ve 1,5 μl DNA 

eklenmiĢtir. Hazırlanan karıĢım için uygulanacak Multipleks PCR protokolü Çizelge 

2.3‟de verilmiĢtir. 
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Çizelge 2.3: Multipleks PCR Protokolü 

AĢamalar Sıcaklık Süre Döngü sayısı 

Ġlk denatürasyon 98 °C 2 dk 1 döngü 

Denatürasyon 

Bağlanma 

Uzama 

98 °C 

62 °C 

72 °C 

15 sn 

30 sn 

1 dk 

30 döngü 

Son uzama 72 °C 5 dk 1 döngü 

Saklama 8 °C süresiz  

 

Mikrosatellit analizi için 1 μl elde edilen PCR ürünü üzerine 9 μl Hi-Di formamide 

eklenerek karıĢtırılmıĢ ve elde edilen karıĢım Applied Biosystem 3500 Genetik Analiz 

cihazına yüklenmiĢtir. 

 

2.2.7. Ġstatistiksel Analizler 

 

Elde edilen veriler kullanılarak toplam allel sayısı, allel frekansları (Xi), heterozigotluk 

değerleri (He), polimorfizm bilgi içeriği (PIC) R dili kullanılarak geliĢtirilmiĢ Genetics 

paketi (Warnes, 2003) ile fragment analizleri se GENMAPPER (AppliedBiosystems) 

kullanılarak hesaplanmıĢtır. 

 

2.2.7.1. Allel Frekanslarının Hesaplanması 

 

Allelik varyasyon popülasyonlar arasındaki allel çeĢitliliğini gösteren ve popülasyon 

genetiği çalıĢmalarında hesaplanan bir parametredir. Allel sayılarının fazla ve sık olması 

genetik çeĢitliliği etkilemektedir. Bu nedenle, genetik çeĢitliliği saptamak için 

lokuslarda belirlenen allel sayıları önemli bir faktördür (Nei, 1978; Nei, 1987; Amos ve 

Harwood, 1998). Allellerin ve allel frekanslarının (Xi) hesaplanmasında R programında 

geliĢtirilmiĢ Genetics paketi (Warnes, 2003) kullanılmıĢtır. 
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2.2.7.2. Heterozigotluk Değerlerinin Hesaplanması 

 

Bir popülasyonun varyasyonu, popülasyondaki bireylerde araĢtırılan lokusların 

heterozigotluk düzeyleri ile değerlendirilebilmektedir. Heterozigot bireyler farklı 

allelleri taĢıyarak popülasyondaki genetik çeĢitliliği etkilemektedir (Weir, 1990; Doğan 

ve Doğan, 2019).  

 

2.2.7.3. Polimorfizm Bilgi Ġçeriğinin (PIC) Hesaplanması 

 

Mikrosatellit markörler ile elde edilen allel frekansları polimorfizm bilgi içeriği (PIC), 

allel sayıları, lokuslardaki heterozigotluğu ve etkili allel sayısını belirlemek için 

kullanılmaktadır (Olowofeso vd., 2005). PIC değeri popülasyonlardaki polimorfizmin 

düzeyini belirlemek için kullanılan bir parametredir (Botstein vd., 1980). PIC değerinin 

yüksek olması ile bağlantı (linkage) bilgi içeriğinin yüksek olacağı düĢünülmektedir. 

Allel sayısı arttıkça polimorfizm bilgi içeriği değerinin heterozigotluk değerine 

neredeyse eĢit olacağını ve allel sayısı arttıkça heterozigotluğun artacağı bildirilmiĢtir. 

(Liu, 1998). PIC değeri > 0,5 ise yüksek derecede bilgi verici, 0,5 > PIC > 0,25 ise 

makul derecede bilgi verici, eğer PIC<0,25 ise düĢük derece bilgi verici olarak 

değerlendirilmektedir (Botstein vd., 1980). PIC değerlerinin hesaplanmasında R 

Genetics paketi (Warnes, 2003) kullanılmıĢtır. 

 

2.2.7.4. Hardy – Weinberg Dengesi Khi – Kare ve P Değerleri 

 

Hardy – Weinberg (HW) dengesi, evrim mekanizmalarının olmaması durumunda 

popülasyonun ulaĢacağı genetik dengeyi ortaya koymaktadır. HW dengesi 

popülasyondaki seleksiyon, akrabalı yetiĢtirme, mutasyon ve göç gibi faktörlerin 

etkisine göre değiĢmektedir. HW dengesinde, popülasyona seleksiyon, akrabalı 

yetiĢtirme, mutasyon ve göç gibi faktörlerin etkisinin bulunmadığı durumlarda gen ve 

genotip frekansları nesilden nesle sabit kalmaktadır (Sing ve Rothman, 1975). 

Popülasyonlardaki HW dengesinin hesaplanmasında Pearson Khi-Kare (χ2) testi 

kullanılmakta ve H0 hipotezi „popülasyon HW dengesinde değildir‟ Ģeklinde 

kurulmaktadır. Khi-Kare (χ2) ve P değerlerinin hesaplanmasında R dili kullanılarak 

geliĢtirilmiĢ Genetics (Warnes, 2003) paketi içerisindeki HWE.chisq fonksiyonu 

kullanılmıĢtır.  
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3. BULGULAR 

 

AraĢtırmada 32 baĢ Teksel, 32 baĢ Ramlıç ve 48 baĢ Teksel x Ramlıç F1 koyunlarının 

kanlarından elde edilen DNA‟lardan 3 mikrosatellit markörü analiz edilmiĢtir. PCR 

iĢleminde kullanılan primerlerin bağlanma sıcaklığını belirlemek için yapılan gradient 

PCR iĢlemi sonucunda MULGE6 için uygun Tm 54-64 °C, OY3 için 60-64°C ve 

CSSM18 için 60-64 °C olarak belirlenmiĢtir. Tüm örneklere uygulanacak Multipleks 

PCR iĢleminde her primer çifti için uygun olan bağlanma sıcaklığı 62°C olarak 

belirlenmiĢtir.  

 

ġekil 3.1: Gradient PCR ürünlerinin Agaroz Jel Elektroforezi görüntüsü. 
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ġekil 3.2: Bir Teksel koyununa ait bir fragment analizi görüntüsü. 

 

 

ġekil 3.3: Bir Ramlıç koyununa ait bir fragment analizi görüntüsü. 
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ġekil 3.4: Bir Teksel X Ramlıç F1 koyununa ait bir fragment analizi görüntüsü. 

 

3.1. CSSM18 Lokusu 

 

Yapılan analizler sonucunda CSSM18 lokusunda 8 allel belirlenmiĢtir. CSSM18 

lokusundaki alleller ve her ırk için allel frekansı (Xi) değerleri Çizelge 3.1‟de 

verilmiĢtir.  

Teksel ırkı koyunlarda en yüksek allel frekansı 120 bç‟lik allelde 0,75 oranında 

gözlenmiĢtir. En düĢük allel frekansına ise 112 ve 126 bç‟lik allellerde 0,02 oranında 

rastlanmıĢtır. Bunun yanında Teksel popülasyonunda 118 ve 124 bç‟lik alleller 

belirlenememiĢtir. Ramlıç ırkı koyunlarda en yüksek allel frekansı 120 bç‟lik allelde 

0,56 olarak gözlenmiĢtir. En düĢük allel frekansı ise 118, 124 ve 126 bç‟lik allellerde 

0,02 oranında tespit edilmiĢtir. F1 melezlerinde de en yüksek allel frekansı 120 bç‟lik 

allelde 0,79 olarak saptanmıĢtır. En düĢük allel frekansı ise 116 bç‟lik allelde 0,01 

oranında gözlenmiĢtir. Ġncelenen F1 popülasyonunda 112, 118 ve 124 bç‟lik allelere 

rastlanmamıĢtır. Popülasyonunun tamamı incelendiğinde en yüksek allel frekansı 120 

bp‟lik allelde ve 0,71 olarak hesaplanmıĢtır.  
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Çizelge 3.1: CSSM18 Lokusuna ait alleller ve allel frekansları. 

Allel 
Teksel  

(Xi) 

Ramlıç  

(Xi) 

Teksel x Ramlıç 

F1  

(Xi) 

Genel 

(Xi) 

112 0,02 0,06 0,00 0,02 

114 0,12 0,17 0,16 0,15 

116 0,06 0,08 0,01 0,04 

118 0,00 0,02 0,00 0,00 

120 0,75 0,56 0,79 0,71 

122 0,03 0,08 0,02 0,04 

124 0,00 0,02 0,00 0,00 

126 0,02 0,02 0,02 0,02 

 

CSSM18 lokusunda incelenen popülasyonlardaki gözlenen allelere ait genotiplerin 

görülme miktarları, genotip frekansları, heterozigotluk değerleri (He), polimorfizm bilgi 

içeriği (PIC) ve Hardy Weinberg dengesi (HW) Khi-Kare (χ2) ve P değerleri Çizelge 

3.2‟de verilmiĢtir.  

CSSM18 lokusunda Teksel ırkında en fazla gözlenen genotip 120/120 olarak 

belirlenmiĢ ve Teksel popülasyondaki frekansı 0,59 oranında hesaplanmıĢtır. Teksel 

popülasyonunda en az gözlenen genotipler 120/122, 120/126, 114/114, 114/122 ve 

116/112 ve frekansları 0,03 olarak belirlenmiĢtir. Bu popülasyonda 112/120, 122/122, 

112/122, 116/124 ve 112/118 genotiplerine rastlanmamıĢtır. Ramlıç ırkı koyunlarda en 

fazla gözlenen genotip 120/120 ve Ramlıç popülasyonundaki frekansı 0,38 olarak 

hesaplanmıĢtır. Ramlıç popülasyonunda en az gözlenen genotipler 112/120, 120/126, 

112/122, 116/112, 116/124 ile 112/118 ve frekansları 0,03 olarak belirlenmiĢtir. Bu 

popülasyonda 120/122 ve 114/122 genotipleri gözlenmemiĢtir. F1 melezleri için en fazla 

görülen genotip diğer popülasyonlardaki gibi 120/120 olarak gözlenmiĢ frekansı ise 

0,65 olarak belirlenmiĢtir. F1 popülasyonunda en az gözlenen genotipler 116/120 ve 

122/122 genotipleridir ve frekansları 0,02 olarak hesaplanmıĢtır. F1 popülasyonunda 

112/120, 120/122, 112/122, 114/122, 116/124, 112/118 ve 116/112 genotiplerine 

rastlanmamıĢtır. Popülasyonunun geneli incelendiğinde 120/120 genotipi en çok 

gözlenen genotip olup frekansı 0,55 olarak hesaplanmıĢtır. En az gözlenen genotipler 
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ise 112/120, 120/122, 112/122, 114/122, 116/124 ve 112/118 genotipleridir ve 

frekansları 0,01 olarak belirlenmiĢtir. 

 

Çizelge 3.2: CSSM18 Lokusunda belirlenen genotipler, genotiplerin görülme miktarları, 

genotip frekansları, heterozigotluk değerleri (He), polimorfizm bilgi içeriği (PIC) ve Hardy 

Weinberg dengesi (HW) Ki-Kare (χ2) ve P değerleri. 

Genotip 
Teksel  Ramlıç  Teksel x Ramlıç F1 Genel 

n Frekans n Frekans n Frekans n Frekans 

112/116 1 0,03 1 0,03 0 0,00 2 0,02 

112/118 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

112/120 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

112/122 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

120/120 19 0,59 12 0,38 31 0,65 62 0,55 

114/114 1 0,03 2 0,06 2 0,04 5 0,04 

114/120 5 0,16 7 0,22 11 0,23 23 0,21 

114/122 1 0,03 0 0,00 0 0,00 1 0,01 

116/120 3 0,09 3 0,09 1 0,02 7 0,06 

116/124 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

120/122 1 0,03 0 0,00 0 0,00 1 0,01 

120/126 1 0,03 1 0,03 2 0,04 4 0,04 

122/122 0 0,00 2 0,06 1 0,02 3 0,03 

He 0,423 0,647 0,352 0,465 

PIC 0,393 0,607 0,316 0,434 

χ2 / P değeri 19,222 / 0,157 55,475 / 0,000 49,337 / 0,084 140,24 / 0,099 

 

 

Teksel popülasyonunda heterozigotluk değeri 0,423; PIC değeri 0,393; HW-Khi-Kare 

değeri 19,222 ve HW-P değeri 0,157; Ramlıç popülasyonundaki heterozigotluk değeri 

0,647; PIC değeri 0,607; HW Khi-Kare değeri 55,475 ve P değeri 0,000; F1 

popülasyonunda heterozigotluk değeri 0,352; PIC değeri 0,316; HW Khi-Kare değeri 

49,337 ve P değeri 0,084 ve genel popülasyondaki heterozigotluk değeri 0,465; PIC 

değeri 0,434; HW Khi-Kare değeri 140,24 ve P değeri 0,099 olarak hesaplanmıĢtır. Bu 

veriler incelendiğinde CSSM18 lokusu bakımından Teksel, F1 ve Genel 
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popülasyonlarının HW dengesi içerisinde oldukları, Ramlıç popülasyonunun ise HW 

dengesinden sapmanın olduğu gözlenmiĢtir. 

3.2. OY3 Lokusu 

 

Yapılan analizler sonucunda OY3 lokusunda 11 allel belirlenmiĢtir. OY3 lokusundaki 

alleller ve her ırk için allel frekansları Çizelge 3.3„de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.3: OY3 Lokusuna ait alleller ve allel frekansları. 

Allel 
Teksel  

(Xi) 

Ramlıç  

(Xi) 

Teksel x Ramlıç F1  

(Xi) 

Genel 

(Xi) 

144 0,00 0,00 0,01 0,00 

148 0,02 0,05 0,04 0,04 

150 0,31 0,30 0,10 0,22 

154 0,00 0,02 0,01 0,01 

156 0,02 0,02 0,04 0,03 

158 0,00 0,02 0,00 0,00 

160 0,03 0,19 0,03 0,08 

162 0,00 0,02 0,00 0,00 

164 0,06 0,02 0,05 0,04 

165 0,00 0,00 0,01 0,00 

166 0,56 0,39 0,70 0,57 

 

Teksel ırkı koyunlarda en yüksek allel frekansı 166 bç‟lik allelde 0,56 oranında 

gözlenmiĢtir. En düĢük allel frekansına ise 148 ve 156 bç‟lik allellerde 0,02 oranında 

rastlanmıĢtır. Ġncelenen Teksel popülasyonda 144, 154, 158, 162 ve 165 bç‟lik alleller 

saptanamamıĢtır. Ramlıç ırkı koyunlarda en yüksek allel frekansı 166 bç‟lik allelde 0,39 

olarak gözlenmiĢtir. En düĢük allel frekansı ise 154, 156, 158, 162 ve 164 bç‟lik 

allellerde 0,02 oranında tespit edilmiĢtir. Ġncelenen Ramlıç popülasyonunda 144 ve 165 

bç‟lik alleller gözlenmemiĢtir. F1 melezlerinde de en yüksek allel frekansı 166 bç‟lik 

allelde 0,71 olarak saptanmıĢtır. En düĢük allel frekansı ise 144, 154 ve 165 bç‟lik 

allellerde 0,01 oranında gözlemiĢtir. Ġncelenen F1 popülasyonda 158 ve 162 bç‟lik 

allelere rastlanmamıĢtır. Popülasyon genelinde ise en yüksek allel frekansı 166 bp‟lik 

allelde 0,57 oranında hesaplanmıĢtır. 
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OY3 lokusunda incelenen popülasyonlarda gözlenen genotipler, genotip frekansları, 

heterozigotluk değerleri (He), polimorfizm bilgi içeriği (PIC) ve Hardy Weinberg (HW) 

Khi-Kare (χ2) ve P değerleri Çizelge 3.4‟te verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.4: OY3 Lokusunda belirlenen genotipler, genotiplerin görülme miktarları, genotip 

frekansları, heterozigotluk değerleri, PIC ve Hardy Weinberg dengesi, Khi-Kare (χ2) ve P 

değerleri. 

Genotip 
Teksel  Ramlıç  Teksel x Ramlıç F1 Genel 

n Frekans n Frekans n Frekans n Frekans 

166/166 11 0,34 8 0,25 23 0,48 42 0,38 

150/166 10 0,31 4 0,12 7 0,15 21 0,19 

164/166 2 0,06 0 0,00 4 0,08 6 0,05 

160/166 1 0,03 4 0,12 2 0,04 7 0,06 

158/166 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

156/166 0 0,00 0 0,00 4 0,08 4 0,04 

154/166 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

148/166 1 0,03 0 0,00 2 0,04 3 0,03 

144/166 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

164/165 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

160/160 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

154/160 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

148/160 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

150/150 3 0,09 4 0,12 1 0,02 8 0,07 

150/164 2 0,06 0 0,00 0 0,00 2 0,02 

150/162 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

150/160 1 0,03 5 0,16 0 0,00 6 0,05 

150/156 1 0,03 1 0,03 0 0,00 2 0,02 

148/150 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

148/148 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

148/164 0 0,00 1 0,03 0 0,00 1 0,01 

He 0,590 0,732 0,500 0,618 

PIC 0,514 0,675 0,477 0,577 

χ2 / P değeri 4,164 / 0,974 50,442 / 0,099 29,692 / 0,305 47,966 / 0,263 

 

OY3 lokusunda Teksel ırkı koyunlarda en fazla gözlenen genotip 166/166 ve frekansı 

0,34 olarak hesaplanmıĢtır. En az gözlenen genotipler 160/166, 148/166, 150/160 ve 
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150/156 genotipleridir ve frekansları 0,03 olarak belirlenmiĢtir. Ramlıç ırkı koyunlarda 

en fazla gözlenen genotip 166/166 ve Ramlıç popülasyonundaki frekansı 0,25 olarak 

hesaplanmıĢtır. Ramlıç popülasyonunda en az gözlenen genotipler 158/166, 160/160, 

154/160, 150/162, 150/156, 148/148 ve 148/164 ve frekansları 0,03 olarak 

belirlenmiĢtir.  F1 melezleri için en fazla görülen genotip diğer ırklardaki gibi 166/166 

olarak gözlenmiĢ frekansı ise 0,48 olarak belirlenmiĢtir. Bu popülasyonda en az 

gözlenen genotipler 154/166, 144/166, 164/165, 148/160, 150/150 ve 148/150 ve 

frekansları 0,02 olarak hesaplanmıĢtır. Popülasyonunun geneli incelendiğinde 166/166 

genotipi en çok gözlenen genotip olup frekansı 0,38 olarak hesaplanmıĢtır. En az 

gözlenen genotipler ise 158/166, 154/166, 144/166, 164/165, 160/160, 154/160, 

148/160, 150/162, 148/150, 148/148 ve 148/164 genotipleridir ve frekansları 0,01 

olarak belirlenmiĢtir. 

 

Teksel popülasyonunda heterozigotluk değeri 0,590, PIC değeri 0,514; HW Khi-Kare 

değeri 4,164 ve P değeri 0,974; Ramlıç popülasyonundaki heterozigotluk değeri 0,732, 

PIC değeri 0,675; HW Khi-Kare değeri 50,442 ve P değeri 0,099; F1 Popülasyonunda 

heterozigotluk değeri 0,500, PIC değeri 0,477; HW Khi-Kare değeri 29,692 ve P değeri 

0,305 ve bütün popülasyondaki heterozigotluk değeri 0,618, PIC değeri ise 0,577; HW 

Khi-Kare değeri 47,966 ve P değeri 0,263 olarak hesaplanmıĢtır. Bu veriler 

incelendiğinde OY3 lokusu bakımından Teksel, Ramlıç, F1 ve Genel popülasyonlarının 

HW dengesi içerisinde oldukları gözlenmiĢtir. 

 

3.3. MULGE6 Lokusu 

 

Yapılan analizler sonucunda MULGE6 lokusunda 8 allel belirlenmiĢtir. MULGE6 

lokusundaki alleller ve her ırk için allel frekansları Çizelge 3.5„de verilmiĢtir. 
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Çizelge 3.5: MULGE6 Lokusuna ait alleller ve allel frekansları. 

Allel Teksel  

(Xi) 

Ramlıç  

(Xi) 

Teksel x Ramlıç 

F1  

(Xi) 

Genel 

(Xi) 

165 0,00 0,00 0,01 0,00 

181 0,00 0,05 0,02 0,02 

183 0,17 0,23 0,29 0,24 

185 0,00 0,09 0,09 0,07 

187 0,39 0,47 0,33 0,39 

189 0,41 0,16 0,23 0,26 

191 0,00 0,00 0,01 0,00 

193 0,03 0,00 0,01 0,01 

 

Teksel ırkı koyunlarda en yüksek allel frekansı 189 bç‟lik allelde ve 0,41 oranında 

gözlenmiĢtir. En düĢük allel frekansı ise 193 bç‟lik allelde 0,03 oranında saptanmıĢtır. 

Teksel popülasyonunda 165, 181, 185 ve 191 bç‟lik alleller belirlenememiĢtir. Ramlıç 

ırkı koyunlarda en yüksek allel frekansı 187 bç‟lik allelde ve 0,47 olarak gözlenmiĢtir. 

En düĢük allel frekansı ise 181 bç‟lik allelde 0,05 oranında tespit edilmiĢtir.  Ġncelenen 

Ramlıç popülasyonunda 165, 191 ve 193 bç‟lik allellere rastlanmamıĢtır. F1 genotipinde 

en yüksek allel frekansı 187 bç‟lik allelde 0,33 olarak saptanmıĢtır. En düĢük allel 

frekansı ise 165, 191 ve 193 bç‟lik allellerde 0,01 oranında gözlemiĢtir. Popülasyon 

genelinde ise en yüksek allel frekansı 187 bç‟lik allelde 0,39 oranında ve en düĢük allel 

frekansı 193 bç‟lik allelde 0,01 oranında bulunmuĢtur.  

 

MULGE6 lokusunda incelenen popülasyonlardaki genotipler, genotip frekansları, 

heterozigotluk (He), PIC ve HW Khi-Kare (χ2) ve P değerleri Çizelge 3.6‟de verilmiĢtir. 

 

MULGE6 lokusunda Teksel ırkı koyunlarda en fazla gözlenen genotip 187/189 olarak 

belirlenmiĢ ve frekansı 0,31 olarak hesaplanmıĢtır. Teksel ırkında en az gözlenen 

genotipler 189/193, 187/193 ve 187/193‟tir ve genotip frekansları 0,03 olarak 

belirlenmiĢtir. Ramlıç ırkı koyunlarda da en fazla gözlenen genotip 187/189 ve Ramlıç 

popülasyonundaki frekansı 0,25 olarak hesaplanmıĢtır. En az gözlenen genotipler 

183/189, 185/189 ve 183/185 genotipleridir ve frekansları 0,03 olarak belirlenmiĢtir. F1 

melezleri için en fazla görülen genotipler 187/189, 183/187 ve 183/189 olarak 
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gözlenmiĢ frekansları ise 0,17 olarak belirlenmiĢtir. F1 popülasyonunda en az gözlenen 

genotipler 189/189, 181/189, 181/187, 187/193, 187/191 ile 165/183 ve frekansları 0,02 

olarak belirlenmiĢtir. Bu popülasyonda 189/193 genotipine rastlanmamıĢtır. Genel 

popülasyon incelendiğinde 187/189 genotipi en çok gözlenen genotip olup frekansı 0,23 

olarak hesaplanmıĢtır. En az görünen genotipler 189/193, 181/189, 187/191 ve 165/183 

olarak belirlenmiĢ ve frekansları 0,01 olarak belirlenmiĢtir. 

 

Çizelge 3.6: MULGE6 Lokusunda belirlenen genotipler, genotip frekansları, heterozigotluk 

değerleri (He), PIC ve HW Khi-Kare (χ2) ve P değerleri. 

Genotip 
Teksel  Ramlıç  Teksel x Ramlıç F1 Genel 

n Frekans n Frekans n Frekans n Frekans 

187/189 10 0,31 8 0,25 8 0,17 26 0,23 

189/189 5 0,16 0 0,00 1 0,02 6 0,06 

183/189 5 0,16 1 0,03 8 0,17 14 0,12 

185/189 0 0,00 1 0,03 3 0,06 4 0,04 

189/193 1 0,03 0 0,00 0 0,00 1 0,01 

181/189 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

187/187 6 0,19 5 0,16 5 0,10 16 0,14 

185/187 0 0,00 4 0,12 3 0,06 7 0,06 

183/187 2 0,06 5 0,16 8 0,17 15 0,13 

181/187 0 0,00 3 0,12 1 0,02 4 0,04 

187/193 1 0,03 0 0,00 1 0,02 2 0,02 

187/191 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

183/185 0 0,00 1 0,03 3 0,06 4 0,04 

183/183 2 0,06 4 0,12 4 0,08 10 0,09 

165/183 0 0,00 0 0,00 1 0,02 1 0,01 

He 0,662 0,701 0,750 0,722 

PIC 0,582 0,646 0,697 0,670 

χ2 / P değeri 3,220 / 0,995 12,16 / 0,645 10,464 / 0,986 15,474 / 0,842 

 

 

Teksel popülasyonunda heterozigotluk 0,662; PIC değeri 0,582; HW Khi-Kare 3,220 ve 

P değeri 0,995; Ramlıç popülasyonundaki heterozigotluk 0,701; PIC değeri 0,646; HW 
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Khi-Kare 12,16 ve P değeri 0,645; F1 Popülasyonunda heterozigotluk 0,750; PIC değeri 

0,697; HW Khi-Kare 10,464 ve P değeri 0,986 olarak hesaplanmıĢtır. Ġncelenen ırkların 

toplam heterozigotluk değeri 0,722; PIC değeri 0,670; HW Khi-Kare 15,474 ve P değeri 

0,842 olarak hesaplanmıĢtır. MULGE6 lokusu bakımından Teksel, Ramlıç, F1 ve Genel 

popülasyonlarının HW dengesi içerisinde oldukları gözlenmiĢtir. 
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4. TARTIġMA 

 

Bu çalıĢmada 32 baĢ Teksel, 32 baĢ Ramlıç ve 48 baĢ Teksel x Ramlıç F1 melezi 

hayvanda TM-QTL varlığı araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonucunda CSSM18 lokusu için 8 

allel ve 13 genotip, OY3 lokusu için 11 allel ve 21 genotip, MULGE6 lokusu için 8 allel 

ve 15 genotip belirlenmiĢtir. OY3 lokusundaki 148/166 ve 164/166 genotipleri 

incelediğimiz popülasyonda sadece Teksel ve F1 melezlerinde gözlenmiĢtir. Aynı 

zamanda MULGE6 lokusunda belirlenmiĢ olan 189/189 genotipi de yalnızca Teksel ve 

F1 melezi hayvanlarda belirlenmiĢtir. MULGE6 lokusunda bulunan 183/189 genotipi ise 

Teksel popülasyonunda 5 hayvanda, F1 melezlerinde 8 hayvanda, Ramlıç 

popülasyonunda ise 1 hayvanda gözlenmiĢtir. CSSM18 lokusu için incelenen 

popülasyonlar arasında ayırt edici bir farklılık belirlenememiĢtir. Ancak, 120 alleli 

Ramlıç ve Teksel ırkında yüksek bulunmuĢtur. MULGE6 lokusunda 189 alleli Teksel 

ve F1 popülasyonlarında yüksek frekanslarda belirlenmiĢtir. Ancak 189 alleline düĢük 

frekanslarda da olsa Ramlıç ırkında da rastlanmıĢtır.  

 

TM-QTL, callipyge, carwell ve loinMAX QTL‟leri aynı kromozom üzerinde ve 

birbirlerine yakın bölgelerde bulunmaktadır (Nicoll vd., 1998; Walling vd., 2001; 

Freking vd., 2002; Matika vd., 2006; Campbell ve McLaren, 2007; Bunger vd., 2011). 

Bu durum ilgili QTL‟lerin bileĢik genler olarak sonraki nesillere birlikte 

aktarılabileceğini düĢündürmektedir. OY3 ve MULGE6 lokuslarında belirlenmiĢ olan 

genotipleri taĢıyan hayvanların aynı zamanda callipyge, carwell ve loinMAX 

QTL‟lerinide taĢıyor olabileceğini düĢündürmektedir.  

 

Farklı koyun ırklarında TM-QTL, Carwell, LoinMAX ve Callipyge fenotipinin 

belirlenmesi amacıyla yapılan genetik çalıĢmalarında (Cockett vd., 1994; Nicoll vd., 

1998; Walling vd., 2004; Masri vd., 2009) CSSM18, OY3 ve MULGE6 lokusları 

kullanılmasına rağmen allel frekansları ve hangi allelin ilgili özelliği belirlemeye katkı 

sağladığı konusunda yeterli bilgi bulunamamıĢtır. Bu nedenle literatürlerle tartıĢma 

yapılamamıĢtır. 
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5. SONUÇ VE ÖNERĠLER 

 

TM-QTL‟in bel kası ve büyüme üzerine olan direkt etkisi, özellikle et kalitesi üzerinde 

olumsuz etkisinin olmaması, bu lokusu koyun endüstrisinde faydalanılabilecek bir aday 

özellik haline getirmektedir. Bu durum, TM-QTL‟e sahip hayvanların ıslah amaçlı 

kullanılabileceğini ve hayvanlardan elde edilen verimin artması ile ülke ekonomisine 

katkı sağlanabileceğini düĢündürmektedir. TM-QTL‟in hayvanlarda saptanabilmesi, 

callipyge, carwell ve LoinMAX gibi aynı kromozom üzerinde bulunan birbirine yakın 

uzaklıktaki QTL‟ler hakkında da bize bilgi verebileceği göz önünde bulundurulmalıdır. 

 

Değerli et grubunda bulunan bel gözü kasının derinliğinin ve butlarda et miktarının 

artması ile bir koyundan elde edilen değerli et oranını da artacaktır. Koyunlarda değerli 

et grubunda bulunan bel gözü kasının alanı toplam et miktarının belirlenmesinde de 

kullanılmaktadır. TM-QTL polimorfizminin belirlenmesi yapılacak ıslah çalıĢmalarında 

önemli bir markör olma özelliği taĢımaktadır. Bu markörün koyunlarda uygulanan 

seleksiyon programlarına eklenerek uygulanacak markör yardımlı seleksiyon ile 

planlanan genetik ilerlemenin daha da hızlanacağı düĢünülmektedir. Bu genetik ilerleme 

et veriminde artıĢ ile insanların diyetlerinde önemli bir yer tutan hayvansal protein 

arzının artmasına katkıda bulunacaktır. 

 

Elde edilen sonuçlar doğrultusunda CSSM18 lokusunda 120, OY3 lokusunda 166, ve 

MULGE6 lokusunda 189 allelinin incelenen Teksel ve F1 genotiplerinde yüksek 

frekansta bulunması, bu hayvanlar kullanılarak yapılacak ıslah çalıĢmalarında TM-

QTL‟in belirlenmesinde bu allel çiftlerinden faydalanılabilir.  

 

Teksel ırkında TM-QTL‟in fonksiyonu göz önünde bulundurulduğunda bu QTL‟in 

özellikle bel bölgesinde ve butlarda kaslanma üzerine etkilerinin ayrıntılı bir Ģekilde 

tespit edilebilmesi için bu fenotiple iliĢkili olduğu belirlenmiĢ diğer mikrosatellit 

lokusların veya SNP‟lerin daha kapsamlı araĢtırılmasına ihtiyaç duyulmaktadır. 
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