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OZET

Ramli¢c Melezi Kuzularda Biiyiime ve Ultrasonik Karkas Ozellikleriyle Tliskili

Aday Genomik Bolgelerin Belirlenmesi

Bu c¢alismada farkli kan diizeylerindeki (F1, G1 ve G2) Ramli¢ ve Merinos melezi
kuzularda biiyiime ve ultrasonik karkas 6zelliklerine iligkin aday gen bdlgelerinin tespit
edilmesi amaglanmistir. Calismanin verilerini Afyon Kocatepe Universitesi Veteriner
Fakiiltesi Egitim, Arastirma ve Uygulama Ciftliginde yetistirilen ve 2021 — 2022
sezonunda dogmus 130 bas kuzudan farkli donemlerde alinan canli agirlik, viicut dlgiileri
ve ultrasonik karkas 6zelliklerine iligkin dlgtimler olusturmustur. Siitten kesim sonrasinda
96 bas kuzuda kandan DNA izolasyonu yapilmistir. Genotipik veriler DNA 6rneklerinden
[llumina iScan cihazi yoluyla “OvineSNP 50K BeadChip” tiim genom genotipleme Kkiti
ile elde edilmistir. Arastirmada dogum, 60 ve 90. giin ile siitten kesim agirligina iligkin
en kiiglik kareler genel ortalamalari; sirasiyla 4,640 + 0,068; 15,221 + 0,247; 20,503 +
0,279 ve 27,355 + 0,342 kg tespit edilmistir. Farkli donemler i¢in (60. giin, 90. giin ve
stitten kesim) yapilan beden ve ultrasonik Ol¢iimlere iligkin ortalamalar ise; cidago
yiiksekliginde sirastyla 50,460 = 0,202; 54,679 + 0,188 ve 58,700 + 0,221 cm; gdgiis
¢evresinde 57,099 + 0,338; 64,210 £ 0,351 ve 72,324 + 0,341 cm; incik ¢evresinde 6,641
+ 0,041; 7,089 £+ 0,042 ve 7,582 + 0,047 cm; gogiis genisliginde 13,452 + 0,098; 15,018
+ 0,098 ve 16,949 + 0,114 cm; sagr1 genisliginde 10,025 + 0,080; 11,432 + 0,079 ve
13,151 £0,092 cm; sagr yiiksekliginde 50,790 + 0,205; 54,968 + 0,199 ve 59,049 + 0,227
cm; viicut uzunlugunda 46,478 + 0,236; 51,538 + 0,235 ve 56,911 + 0,261 cm; MLD
alaninda 5,020 + 0,090; 6,293 + 0,094 ve 7,718 + 0,106 cm?; MLD derinliginde 1,745 +
0,020; 2,010 + 0,021 ve 2,293 + 0,024 cm ve deri alt1 yag kalinliginda 0,395 + 0,005;
0,423 + 0,004 ve 0,432 + 0,008 cm saptanmistir. Bu calismada yapilan genom boyu
iliskilendirme analizlerinin tiimiinde Lambda (1) degerleri 0,954 ’ten diisiik bulunmustur.
Genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda fikir verici diizeyde (p<0,0001) 116,
kromozom ¢apinda (p<0,000026) 22 ve genom ¢apinda énemli (p<0,000001) bir SNP
bulunmustur. Onemli SNP'lerin yakininda bulunan genleri tespit etmek amactyla NCBI

veri tabaninda koyunlara ait Oar 3.1 derlemesi kullanilmistir. Fikir verici diizeyde



(p<0,0001) dahil olmak tizere énemli SNP’leri iceren veya yakin genlerden TMEM108,
SOX14, PPP1R37, UBE2U, GRID2, NCAM2 ve CAMKMT’nin birden ¢ok 6zellikle
iliskili olabilecegi gz oniinde bulundurularak bu genler lizerinde ¢alisilmas1 gerektigi

kanaatine varilmustir.

Anahtar Kelimeler: Aday Gen, Biiyiime, Genom Boyu Iliskilendirme Analizi, Koyun,

Melez, Merinos, Ramlig, Ultrasonik Karkas Ozellikleri



SUMMARY

Determination of Candidate Genomic Regions Associated with Growth and
Ultrasonic Carcass Traits in Ramli¢ - Cross Lambs

This study aimed to identify candidate genomic regions associated with growth and
ultrasonic carcass traits in Ramli¢ and Merino cross lambs at different blood levels (F1,
BC: and BCy). The data for the study were obtained from live weight, body
measurements, and ultrasonic carcass traits recorded at different terms from 130 lambs
born during the 2021-2022 season at Afyon Kocatepe University, Faculty of Veterinary,
Education, Research and Practice Farm. The DNA samples were isolated from the blood
of 96 lambs after weaning. Genotypic data were obtained from the DNA samples using
the Illumina iScan system with the OvineSNP 50K BeadChip whole genome genotyping
kit. The overall least squares - means of the body weight at birth, 60" and 90" days, and
weaning were 4.640 + 0.068, 15.221 + 0.247, 20.503 £+ 0.279, and 27.355 + 0.342 kg,
respectively. The means for body and ultrasound measurements at different terms (60
days, 90 days, and weaning) were as follows: withers height 50.460 + 0.202 cm, 54.679
+ 0.188 cm, and 58.700 + 0.221 cm; chest circumference 57.099 + 0.338 cm, 64.210 +
0.351 cm, and 72.324 + 0.341 cm; cannon bone circumference 6.641 = 0.041 cm, 7.089
+ 0.042 cm, and 7.582 £ 0.047 cm; chest width 13.452 £+ 0.098 cm, 15.018 + 0.098 cm,
and 16.949 + 0.114 cm; rump width 10.025 £+ 0.080 cm, 11.432 + 0.079 cm, and 13.151
+ 0.092 cm; rump height 50.790 + 0.205 cm, 54.968 £ 0.199 cm, and 59.049 + 0.227 cm;
body length 46.478 + 0.236 cm, 51.538 + 0.235 cm, and 56.911 £+ 0.261 cm; Musculus
longissimus dorsi (MLD) area 5.020 + 0.090 cm?, 6.293 + 0.094 cm?, and 7.718 + 0.106
cm? MLD depth 1.745 = 0.020 cm, 2.010 £ 0.021 cm, and 2.293 + 0.024 cm; and
subcutaneous fat thickness 0.395 + 0.005 c¢cm, 0.423 + 0.004 cm, and 0.432 £+ 0.008 cm,
respectively. Lambda (A) values found in the study were lower than 0.954 in all GWAS
analyses. We identified 116 suggestive (p <0.0001), 22 chromosome-wide (p<0,000026),
and one genome-wide significant SNP’s (p < 0.000001) in GWAS. The genes near
significant SNPs were determined based on the genome version of reference to the
Oar_3.1 assembly of the Ovis aries genome in the NCBI database. TMEM108, SOX14,
PPP1R37, UBE2U, GRID2, NCAM2, and CAMKMT genes should be focused on



considering their potential association with multiple traits due to containing or closing to
the significant SNPs of suggestive evidence (p<0.0001) as well.

Keywords: Candidate Gene, Crossbred, Genome-Wide Association Analysis, Growth,
Merino, Ramlig, Sheep, Ultrasonic Carcass Traits
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1. GIRIS

Tarihin baslangicinda insanlar beslenmek i¢in avladiklar1 ve daha sonra da evcilttikleri
hayvanlarin ¢esitli verimlerinden yararlanip harcadiklar1 emek ve zamani azaltmiglardir.
Bu arada yerlesik hayata gecerek daha sistemli bir tarim ve hayvancilik yapmaya
baslamislardir. Hayatin temel taslarindan birisi olarak yetistiricilik 6nem kazanmaya
baslamis ve goOcebe olarak yasadiklari donemde insanlarin sahip olduklar1 degerli
varliklar1 arasinda hayvanlar biiyiik bir yer tutmaya baslamistir. Zaman igerisinde diger
tim alanlarda oldugu gibi hayvancilik alaninda da ilerlemeler saglanmis ve tarih bir
yetistiricilik dalinmn endiistri haline gelmesine sahitlik etmistir. Insanoglu hayvanlardan
et, siit, yumurta vb. gibi besin ihtiyaglar1 yaninda yapagi, deri, giibre ve is giicii gibi gesitli
alanlarda da faydalanmistir. Hayvancilikla beraber tarimda da belirgin ilerlemeler s6z
konusu olmustur. Tarim ve hayvancilik yakindan iliskili iiretim dallar1 olup, birbirlerini
destekler niteliktedirler. Dogrudan insan tiiketimine sunulamayan {irlinler, tarim Griini
artiklar1 ve tarima elverisli olmayan araziler hayvancilik sayesinde degerlendirilerek
katma degeri yiiksek olan et, siit, yumurta gibi gida maddelerinin iretilmesinde
kullanilmaktadir. Boylece karlilik, siirdiiriilebilirlik ve istihdam artisinin saglanmasi s6z
konusu olmustur. Bununla beraber insanlar, hayvansal iiretimin, genetik yap1 ve ¢evre
tarafindan da oOnemli dilizeyde etkilendigini deneyimlemislerdir. Yetistiriciligin
yapilacagi bolge ve sartlara uygun hayvan tirii ve irkinin secilmesinin gerekliligi ortaya
cikmistir. MO. 6-7. binde evciltilmis olan koyun tiiriine iliskin hem diinyada ve hem de
Tiirkiye’de genis ¢apli bir yetistiricilik yapilmaktadir. Koyunlar; Chordata — Vertebrata
(Omurgalilar) — Mammalia (Memeliler) — Eutheria (Plasentali Memeliler) — Ungulata
(tirnaklilar) — Artodactyla (¢ift tirnaklilar) — Selonadato (gevis getiren) — Ruminantia —
Ovidae — Ovinae — Ovis ve Ovis Aries (Koyun) seklinde giden bir zoolojik siniflandirma
sistemin son basamaginda yer almaktadir. Ayrica diinya genelinde 1143 koyun irkinin
oldugu bildirilmistir. Bu 1wrklar siit¢ii, et¢i ve yapagic1 gibi alt yetistirme alanlarina
ayrilabilmektedir. Ornegin, Tiirkiye’de ve diinyada Dogu Frizya, Langhe, Lacaune,
Sakiz, Ivesi siit yoniiyle; Suffolk, Hampshire, Southdown, Teksel, Siyah ve beyaz basl
Alman Et Koyunu, Lincoln ve Leicester et¢ilik kabiliyetleriyle ve Rambouillet ile
Merinos irklari et — yapagi 6zellikleriyle taninmaktadir. Tiirkiye’nin yerli koyun wrklar
da genellikle kombine verimli olarak ifade edilmektedir (Yal¢in, 1990; Akcapinar ve
Ozbeyaz, 2021; int. Kay. 1: FAO, 2023).



Koyunlarda siitgiiliik ve etcilik 6zellikleri diinyada yasayan insan sayisinin artmasi ve
buna bagli olarak protein ihtiyacinin ylikselmesi nedeniyle diger karakterlere gore giderek
artan bir 6nem arz etmektedir. Yillara goére Diinya koyun varhigi Cizelge 1.1°de
sunulmustur. Dalgalanmalar olmakla beraber sayinin 1961 yilina gore 2022 yilina

gelindiginde 1,33 kat arttig1 goriilmektedir.

Cizelge 1.1: Yillara gére Diinya koyun varlig1 (int. Kay. 2: FAOSTAT).

Yil Koyun Varlig1 (bas)
1961 993 586 787
1970 1 062 569 922
1980 1097 163 590
1990 1206 765 754
2000 1 065 588 133
2010 1098 223 095
2020 1272 643 905
2021 1 301 556 984
2022 1321535792




Bu koyun varliginin 6nemli bir kismini 20 biiylik yetistirici {ilke saglamakta olup,

rakamlar Cizelge 1.2°de sunulmustur. Buna gore en yiiksek koyun varligina Cin sahiptir.

Tiirkiye ise 44 milyon 687 bin 888 bas ile yedinci siradadir.

Cizelge 1.2: Istatistiklere gore 2022 yilinda koyun varlig1 yéniinden ilk 20 iilke (Int. Kay. 2:

FAOSTAT).

Sira Ulke Koyun Varligt
(bas)
1 Cin 194 030 298
2 Hindistan 75 345 847
3 Avustralya 70 234 655
4 fran 55 582 000
5 Nijerya 50 284 350
6 Cad 45 081 553
7 Tiirkiye 44 687 888
8 Sudan 41 332 641
9 Etiyopya 35 069 956
10 Birlesik Krallik 33 066 000
11 Mogolistan 32 747 682
12 Pakistan 31 969 000
13 Cezayir 31192 020
14 Kenya 25 814 057
15 Yeni Zelanda 25 333 562
16 Suudi Arabistan 21804 724
17 Fas 21 800 556
18 Brezilya 21514274
19 Giiney Afrika 21 432 364
20 Mali 20 158 662




Yukaridaki ¢izelgede Tiirkiye her ne kadar ilk 10 sirada yer aliyor olsa da koyun
varhigimin 1961 ile 1990 yillar arasinda yiikseldigi, izleyen donemde bir inis egilimine
girdigi ve 2010 yilindan sonra tekrar bir yilikselme siirecinin basladig1 anlagilmaktadir
(Cizelge 1.3). Bu duruma yillar iginde Tiirkiye’nin gegtigi gelisim siirecinde ortaya ¢ikan
sosyoekonomik kosullarin da biiyiik etkisi olmustur. Tarih boyunca koyunlar ve
koyunculuk medeniyetlerin gecirdikleri evrelerden degisik diizeylerde etkilenmis ve bazi
irklar kaybolurken bazilarinin da sayica arttigi veya yeni irklarin ortaya ciktigi

gorilmistiir.

Cizelge 1.3: Yillara gore Tiirkiye koyun varlig: (int. Kay. 2: FAOSTAT).

Yil Koyun Varlig (bas)
1961 34 463 200
1970 36 351 008
1980 46 026 000
1990 43 647 008
2000 30 256 000
2010 21 794 508
2020 42 126 781
2021 45 177 690
2022 44 687 888

Uygarliklarin besigi olan Tiirkiye’de bu durumdan etkilenmis ve koyunculuk toplumun
tarihi ve cografi temellerinde yillar i¢inde yeniden sekillenmistir. 2023 yili itibariyle
Tiirkiye koyun varligi 42 milyon 60 bin 470 bastir. En fazla koyun varligi 2 milyon 993
bin 722 bas ile Van ilinde olup, bunu Afyonkarahisar ili 937 bin 909 bas ile 10. siradan
izlemektedir (Cizelge 1.4) (Int. Kay. 3: TUIK).



Cizelge 1.4: Tiirkiye ‘de 2023 yili itibariyle koyun varligi yoniinden ilk 20 sehrin koyun sayilari
(Int. Kay. 3: TUIK).

Sira il Kovyun Savyisi (Bas)
1 Van 2993722
2 Konva 2 792 569
3 Sanliurfa 2032032
4 Diyarbakir 1713175
5 Ankara 1620 266
6 Agri 1309 613
7 Balikesir 1183 486
8 Eskisehir 994 928
9 Sivas 964 904
10 Afvonkarahisar 937 909
11 Kayseri 902 553
12 Mus 826 506
13 Igdir 826 259
14 Erzurum 799 595
15 Mersin 787 614
16 Sirnak 778 766
17 Aksaray 772 614
18 Manisa 770 731
19 Elazig 740 075

20 Batman 707 494

Resmi kayitlara gore Tiirkiye’de kirsal kesimin temel gecim kaynaklarindan olan bu
yetistiricilik dalina kamunun ilgisi Osmanlilarin 1835 yilinda Feshane fabrikasini
kurmasi ve bu kurumun ihtiyacini karsilamak amaciyla ispanya’dan Merinos koyun ve
kog getirilmesiyle baslamistir. Cumhuriyet donemine gelindiginde dokuma sanayisini
gelistirmek amaciyla tekrar Merinos 1rki kog ve koyunlar getirilmistir. izleyen yillarda
etcilik Ozelliklerini gelistirmek amaciyla Alman Et Merinosu koglar ile Kivirciklar
arasinda yapilan melezlemelerle Karacabey Merinosu ve Akkaramanlarla melezleme
sonucunda Anadolu Merinoslari elde edilmistir. Ote yandan et ve yapag: dzellikleri iyi
oldugu bilinen Amerikan Rambouillet koglar getirilip Dagliclar ile melezlenerek
Ramliglar gelistirilmistir. Bu arada Merinos grubu disinda farkli irklarla da melezleme
calismalar1 yapilmis Malya, Menemen, Hasmer, Hasak, Tahirova, Sonmez, Acipayam,
Tiirkgeldi, Bafra, Cukurova ve Cukurova Asaf koyunlar1 elde edilmistir. Bunlarin bir
kism1 kamu kurumlarinda hali hazirda devam ettirilmekte olup, digerleri de halkin elinde
saf veya melezleri seklinde bulunabilmektedir (Yalgin, 1990; Kaymakg1 ve Taskin, 2008;
Giinaydin, 2009; Polatoglu, 2011; int. Kay. 4: TAGEM, 2023).



Tirkiye’de siit tretiminin %4,3’i ve et iretiminin %23,9’u koyunlar tarafindan
karsilanmaktadir (int. Kay. 5: TUIK; Int. Kay. 6: TUIK). Koyun varlig ve kiiltiirel altyapi
g6z oniinde bulunduruldugunda kirmizi et agiginin kapatilmasi yoniinden koyunculugun
alternatif bir potansiyel tasidigi goriilmektedir. Tiirkiye bu konuda ilerleyebilecek ve
gelistirilebilecek 1k ve genotiplere sahiptir. Bununla beraber mevcut genotiplerin et
tretimine yonelik karakterlerini  bilmek ve buna gore yetistirme politikalart
olusturabilmek i¢in biiylime, viicut ve ultrasonik karkas 6zelliklerini belirlemek, bunlara
iliskin genetik altyapiy1 ortaya koymak ve bundan yararlanarak uygulanabilecek
seleksiyon programlarini kurgulamak gerekmektedir. Takip eden boliimlerde kuzularda
canli agirlik, viicut 6l¢iileri ve ultrasonik karkas 6zelliklerine iliskin degerleri i¢eren bir

literatiir 6zeti verilmistir.

1.1. Kuzularda Dogumdan Siitten Kesime Kadar Farkli Donemlerde Biiyiime ve
Ultrasonik Karkas Ozellikleri

1.1.1. Biiyiime Ozellikleri

Kuzularda dogum agirlig1 ortalamasi Tiirkiye’de yetistirilen Merinoslarda 3,69 — 5,00 ve
Ramliglarda 4,00 — 4,69 kg smurlarinda bildirilmistir. Kivirciklarda 4,23 — 4,49 kg
diizeylerinde saptanan bu degerin Akkaramanlarda 3,74 — 4,23 kg diizeyinde oldugu
belirlenmistir (Unal ve Akcapinar, 2001; Cetin ve Ak¢apinar, 2005; Kaymake1 ve Tagkin,
2008; Ceyhan vd., 2010, 2019; Sezenler vd., 2013; Aktas vd., 2015; Ozmen vd., 2015;
Yavuz, 2015; Hamdi Aktas vd., 2016; Culha, 2019; Alarslan ve Aygiin, 2019; Noyan ve
Ceyhan, 2021; Yayvan, 2021; Behrem, 2021; Kegici vd., 2021; Celikeloglu vd., 2022;
Tekerli vd., 2022; Kizilaslan vd., 2024). Tekin vd., (2005) Tiirkiye’de ¢esitli melezleme
calismalariyla gelistirilen Hasmer, Hasak, Hasiv ve Linmer koyunlarinda ortalama
dogum agirhiginin 4,07 — 4,19 kg araliginda bulundugunu ifade etmislerdir. Ayn1 deger
farkli ¢alismalarda (Tekerli vd., 2001; Tekin vd., 2005; Culha, 2019) Sakizlarda 3,36 —
4,00 ve Ivesilerde 3,56 — 4,54 kg araliginda saptanmistir. Kuzularda ortalama 60. giin
canli agirhgini Cetin ve Akgapmar (2005) Karacabey Merinoslarinda 23,90 ve Ozbaser
ve Akgapinar (2011) Acipayam koyunlarinda 19,80 kg olarak tespit ederken bu degerin
Akkaramanlarda 17,27 — 17,60 ve Kivirciklarda 13,11 — 13,94 kg arasinda oldugu
bildirilmistir (Ozmen vd., 2015; Yavuz, 2015; Alarslan ve Aygiin, 2019; Kegici vd.,
2021). Aymi degeri Culha (2019) Sakiz, Ivesi ve Merinoslarda sirastyla 19,45; 14,90 ve



16,20 Kg tespit etmistir. Farkli aragtirmacilar (Tekerli vd., 2001; Cetin ve Akgapinar,
2005; Ceyhan vd., 2010, 2019; Sezenler vd., 2013; Yavuz, 2015; Alarslan ve Aygiin,
2019; Noyan ve Ceyhan, 2021; Yayvan, 2021; Kegici vd., 2021) kuzularda ortalama 90.
giin canli agirlik i¢in Ramliglarda 22,47 — 30,25; Karacabey Merinoslarinda 27,13 —
28,40; Kivirciklarda 17,11 — 21,50 ve Akkaramanlarda 23,05 — 26,34 kg arasinda degerler
bildirirken Ozbaser ve Ak¢apmar (2011) Acipayamlarda ve Castillo vd., (2023) Socorro
Adas1 Merinoslarinda bu degerlerin 22,5 ve 10,34 kg oldugunu ifade etmislerdir. Siitten
kesim zamani kuzular i¢in 6nemli bir stres kaynagi olmakla beraber kuzunun olumsuz
etkilenmemesi igin 120 giinliik yasta gergeklestirilmesi onerilmektedir (Tekerli, 2009).
Bu yastaki kuzularda ortalama canli agirlik Tiirkiye’deki Merinoslarda 28,3 — 38,42 ve
Ramliglarda 27,72 — 33,89 kg araliginda saptanmig olup, bu degerin Kivirciklarda 20,21
— 28,58 ve Akkaramanlarda 28,89 — 33,32 kg arasinda oldugu ifade edilmistir (Tekerli
vd., 2001, 2022; Cetin ve Akgapinar, 2005; Kaymakg1 ve Taskin, 2008; Aktas vd., 2015,
2016; Ozmen vd., 2015; Yavuz, 2015; Culha, 2019; Alarslan ve Aygiin, 2019; Yayvan,
2021; Behrem, 2021; Kegici vd., 2021; Celikeloglu vd., 2022; Kizilaslan vd., 2024).
Ozbaser ve Akgapmar (2011) aym degeri Acipayamlarda 23,4 kg olarak saptarken bu
ozellik yoniinden bulunan degerler Sakizlarda 21,07 — 39,05 ve Ivesilerde 30,36 — 35,32
kg sinirlarinda belirlenmistir (Tekerli vd., 2001; Culha, 2019).

Biiylimenin kistaslarindan biri olan cidago yiiksekliginin 60. giindeki ortalamasini Yavuz
(2015) Akkaramanlarda 55,13 cm bildirirken bu degerin Kivirciklarda 48,11 — 49,74 cm
siirlarinda oldugu ifade edilmistir (Alarslan ve Aygiin, 2019; Kegici vd., 2021). Ayni
degeri Cilek ve Gotoh (2014) Malya kuzularinda 55,07; Sen ve Ugurlu (2021)
Romanovlarda 42,58 ve Ozbaser ve Akgapmar (2011) Acipayam koyunlarinda 52,7 cm
tespit etmislerdir. Yine bu degeri Culha (2019) Sakiz, Ivesi ve Merinoslarda sirastyla
54,14; 50,90 ve 50,84 cm saptamustir. Kuzularda ortalama 90. giin cidago yiiksekligini
Cetin ve Akgapinar (2005) Karacabey Merinoslarinda 58,12; Castillo vd. (2023) Socorro
Adast Merinoslarinda 47,20; Alarslan ve Aygiin (2019) Kivirciklarda 55,48 cm
bildirmislerdir. Bu deger Akkaramanlarda 58,29 — 59,28 ve Ivesilerde 52,83 — 56,10 cm
siirlarinda saptanmistir (Tekerli vd., 2001; Yavuz, 2015; Kutan ve Keskin, 2022).
Ozmen vd. (2015) bu gagdaki Akkaraman disi ve erkeklerde cidago yiiksekligini 53,46
ve 56,04 cm bildirmislerdir. Bu 6zelligi Kegici vd. (2021) Kivirciklarda 54,41; Ozbaser
ve Akgapmar (2011) Acipayamlarda 57,1; Cilek ve Gotoh (2014) Malya kuzularinda



60,16 ve Sen ve Ugurlu (2021) Romanovlarda 44,12 cm diizeyinde tespit etmislerdir.
Farkli ¢alismalarda ortalama 120. giin cidago yiiksekligini Culha (2019) Merinoslarda
64,90 cm bulurken, Ramliglarda ayni 6zellik igin elde edilen degerler 58,92 — 63,45 cm
sinirlarinda olmustur (Celikeloglu vd., 2022; Tekerli vd., 2022). Kegici vd. (2021)’nin
Kivirciklarda 54,12 cm saptadig: cidago yiiksekligi Akkaramanlarda 58,29 — 63,14 cm
diizeylerinde tespit edilmistir (Tekerli vd., 2001; Yavuz, 2015). Yine aym deger
Sakizlarda 57,15 — 69,19 ve ivesilerde 58,03 — 63,74 cm smirlarinda saptanmstir (Tekerli
vd., 2001; Culha, 2019). Bu &zellikte Ozbaser ve Akcapinar (2011) Acipayamlarda 58,5
ve Cilek ve Gotoh (2014) Malya kuzularinda 64,99 cm degerlerini tespit etmislerdir.

Diger bir biiylime kistas1 olan gogiis ¢evresinin 60. giin degerini Yavuz (2015)
Akkaramanlarda 62,51 ve Ozbaser ve Akgapmar (2011) Acipayamlarda 57,6 cm
bildirirken, bu deger Kivirciklarda 56,33 — 61,67 c¢cm simirlarinda tespit edilmistir
(Alarslan ve Aygiin, 2019; Kegici vd., 2021). Ayn1 degeri Culha (2019) Sakiz, Ivesi ve
Merinoslarda sirasiyla 64,46; 60,21 ve 57,87 cm saptamugtir. Kuzularda 90. giinde gogiis
gevresini Alarslan ve Aygiin (2019) ve Kegici vd. (2021) Kivirciklarda 66,57 ve 73,37
cm bulurken Castillo vd. (2023) Socorro Adasi Merinoslarinda 51,77 cm olarak
bildirmislerdir. Ayn1 degeri Ozbaser ve Akgapinar (2011) Acipayamlarda 64,2; Yavuz
(2015) Akkaramanlarda 66,90 ve Kutan ve Keskin (2022) Ivesilerde 60,10 cm
saptamiglardir. Ozmen vd. (2015) yine Akkaraman disi ve erkeklerde 90. giin gogiis
gevresini 69,96 ve 73,31 cm bildirmislerdir. Farkli literatiirlerde (Tekerli vd., 2001, 2022;
Yavuz, 2015; Celikeloglu vd., 2022) 120. giinde g6giis cevresi Ramliglarda 80,91 — 85,14
ve Akkaramanlarda 67,60 — 70,18 cm araliginda bildirilmistir. Ayn1 6zellik i¢in Kegici
vd. (2021) Kivirciklarda 79,49 ve Ozbaser ve Akcapmar (2011) Acipayamlarda 66,7 cm
tespit etmislerdir. Bu degeri farkli arastirmacilar (Tekerli vd., 2001; Culha, 2019)
Sakizlarda 62,75 — 81,41; ivesilerde 73,56 — 82,77 ve Culha (2019) Merinoslarda 81,48
cm saptamiglardir. Cheng vd. (2023) Cin’de Hu, Tan ve Dorper koyunlarinda farkli viicut
olgiilerini etkileyen gen polimorfizmlerine yonelik bir ¢alismalarinda 120. giindeki gogiis

cevresini 72,23 c¢m olarak bildirmislerdir.

Kas ve kemik gelisimini belirleme ve genel biiylimeyi izlemede kullanilabilecek bir dl¢ii
olarak bildirilen (Zhang vd., 2018) incik g¢evresine iligskin 60. giin degerlerini Sen ve
Ugurlu (2021) Romanovlarda 7,52; Ozbaser ve Akcapinar (2011) Acipayam



koyunlarinda 4,0; Yavuz (2015) Akkaramanlarda 5,49 ve Cilek ve Gotoh (2014) Malya
kuzularinda 6,91 cm bildirmislerdir. Bu 6zelligin 90. giindeki degerini Cetin ve
Akgapinar (2005) Karacabey Merinoslarinda 8,23; Sen ve Ugurlu (2021) Romanovlarda
7,78; Ozbaser ve Akcapinar (2011) Acipayam koyunlarinda 4,0; Cilek ve Gotoh (2014)
Malya kuzularinda 7,19 ve Castillo vd., (2023) Socorro Adas1 Merinoslarinda 5,46 cm
bulmuslardir. Akkaramanlarda ayni degeri farkli arastirmacilar (Tekerli vd., 2001,
Yavuz, 2015) 6,50 — 7,25 cm araliginda tespit ederken bu degeri Esen vd. (2022) Kivircik,
Karacabey Merinosu, Ramli¢, Alman Siyah Bash Et x Kivircik melezi ve Hampshire
Down x Merinos melezlerinde 8,5 ile 8,6 cm smirlarinda tespit etmislerdir. Farkli
arastirmacilar (Tekerli vd., 2001; Yavuz, 2015) aym 6zelligin 120. giindeki degerini
Akkaramanlarda 7,25 — 7,50 cm araliginda saptamislardir. Bu degeri Cilek ve Gotoh
(2014) Malya kuzularinda 7,99 ve Ozbaser ve Akcapinar (2011) Acipayamlarda 4,1 cm
bildirmislerdir. Bu 6l¢ii Hu koyunlarinda 7,38 — 7,89 c¢cm sinirlarinda tespit edilmistir
(Cheng vd., 2023; Liu vd., 2024).

Biiylime ile ilgili diger bir kistas olan gogiis genisliginin 60. giin degerini farkli
aragtirmacilar (Alarslan ve Aygiin, 2019; Kegici vd., 2021) Kivirciklarda 12,57 — 14,73
cm sinirlarinda saptarken, bunu Cilek ve Gotoh (2015) Malya kuzularinda 15,42 cm
bildirmislerdir. Kuzularda 90. giin gogiis genisligini farkli arastirmacilar (Alarslan ve
Ayglin, 2019; Kegici vd., 2021; Esen vd., 2022) Kivirciklarda 14,53 — 18,09 cm arasinda
bulurken Ivesilerde bu deger 13,88 — 14,89 ¢cm siirlarinda olmustur (Tekerli vd., 2001;
Kutan ve Keskin, 2022). Ayni degeri Castillo vd., (2023) Socorro Adas1 Merinoslarinda
11,39 ve Cilek ve Gotoh (2015) Malya kuzularinda 16,08 cm saptamislardir. Bu 6zelligi
Esen vd., (2022) Karacabey Merinosu, Ramlig, Alman Siyah Basli Et x Kivircik melezi
ve Hampshire Down x Merinos melezlerinde 18,00 ile 18,9 cm arasinda tespit etmislerdir.
Ozmen vd. (2015) yine Akkaraman disi ve erkeklerde bu degeri 12,46 ve 13,60 cm
bildirmislerdir. Bu 6zellikte 120. giin igin arastirmacilar (Tekerli vd., 2001; Yavuz, 2015)
Akkaramanlarda 14,72 — 15,10 cm arasinda; Cilek ve Gotoh (2015) Malya kuzularinda
17,82 ve Kegici vd. (2021) Kivirciklarda 19,61 cm seklinde degerler tespit etmislerdir.

Kuzularda 60. giin sagr1 genisligini Alarslan ve Aygiin (2019) Kivirciklarda 12,30 ve
Cilek ve Gotoh (2014) Malyalarda 12,61 cm bildirmislerdir. Ayn1 6zellik i¢in 90. giin
degerini Alarslan ve Aygiin (2019) Kivirciklarda 13,67 ve Cilek ve Gotoh (2014) Malya



kuzularinda 13,25 cm saptamiglardir. Ramirez-Retamal vd. (2013)’nin Chilote irkinda iki
farkli otlama ortaminda sirasiyla 16,86 ve 18,08 ve Suffolk Down irkinda 18,58 cm
bildirdikleri deger Castillo vd., (2023) tarafindan Socorro Adas1 Merinoslarinda 9,56 cm
olarak saptanmistir. Esen vd., (2022) Kivircik, Karacabey Merinosu, Ramlig, Alman
Siyah Bagli Et X Kivircik melezi ve Hampshire Down x Merinos melezlerinde 90. giin
sagr1 genisligini 18,5 ile 18,9 cm araliginda tespit etmislerdir. Kuzularda siitten kesim
sagr1 genisligini Ramlic ve melezlerinde Celikeloglu vd. (2022) 18,53 — 21,63 cm
arasinda ve Tekerli vd. (2022) 14,92 cm bildirirken bu degeri Cilek ve Gotoh (2014)
Malya kuzularinda 15,40 cm belirlemislerdir.

Kuzularda 60. giin sagr yiiksekligini Kivirciklarda Alarslan ve Aygiin (2019) 49,37 ve
Kegici vd. (2021) 49,61 cm belirlerken, bu degeri Ozbaser ve Akcapmnar (2011)
Acipayamlarda 52,0; Yavuz (2015) Akkaramanlarda 56,46 ve Cilek ve Gotoh (2014)
Malyalarda 55,83 cm tespit etmislerdir. Aym degeri Culha (2019) Sakiz, ivesi ve
Merinoslarda sirasiyla 54,97; 51,90 ve 52,14 cm saptamistir. Sagri yiiksekliginin 90. giin
degerini Kivirciklarda Alarslan ve Aygiin (2019) 55,78 ve Kegici vd. (2021) 52,37 cm
bildirmis olup, Esen vd., (2022) Kivircik, Karacabey Merinosu, Ramli¢, Alman Siyah
Baslh Et x Kivircik melezi ve Hampshire Down x Merinos melezlerinde bu degeri 58,4 —
58,9 cm arasinda tespit etmislerdir. Aym degeri Ozbaser ve Akgapmar (2011)
Acipayamlarda 55,6; Yavuz (2015) Akkaramanlarda 60,49; Kutan ve Keskin (2022)
Ivesilerde 53,56; Ozmen vd. (2015) Akkaraman disi ve erkeklerde 53,75 — 55,71 ve Cilek
ve Gotoh (2014) Malyalarda 61,06 cm bildirmislerdir. Yine sagri yiiksekliginin 120. giin
degerini Ozbaser ve Akgapmar (2011) Acipayamlarda 57,1; Yavuz (2015)
Akkaramanlarda 67,93; Kegici vd. (2021) Kivirciklarda 55,33 ve Cilek ve Gotoh (2014)
Malya kuzularinda 64,99 cm bildirmislerdir. Bu degeri Culha (2019) Sakiz, Ivesi ve
Merinoslarda sirasiyla 70,64; 64,83 ve 66,83 cm tespit etmistir.

Kuzularda 60. giin viicut uzunlugunu Kivirciklarda Alarslan ve Aygiin (2019) 47,97 ve
Kegici vd. (2021) 44,55 cm bildirmislerdir. Ayni degeri Yavuz (2015) Akkaramanlarda
50,40; Cilek ve Gotoh (2014) Malya kuzularinda 52,96; Ozbaser ve Akg¢apinar (2011)
Acipayamlarda 49,8 ve Sen ve Ugurlu (2021) Romanovlarda 40,13 cm tespit etmislerdir.
Culha (2019) Sakiz, Ivesi ve Merinos kuzularda 60. giin viicut uzunlugunu sirasiyla

54,50; 51,05 ve 51,77 cm saptamistir. Ayn1 6zelligin 90. giin degerini Cetin ve Akcapinar
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(2005) Karacabey Merinoslarinda 53,37 cm bildirirken bu degeri Kivirciklarda Alarslan
ve Aygiin (2019) 54,95 ve Kegici vd. (2021) 48,96 cm olarak bildirmislerdir. Bu dl¢iiyii
Ozbaser ve Akcapmar (2011) Acipayam koyunlarinda 53,2; Sen ve Ugurlu (2021)
Romanovlarda 43,14; Cilek ve Gotoh (2014) Malya kuzularinda 58,27 ve Castillo vd.
(2023) Socorro Adas1 Merinoslarinda 42,92 cm tespit etmislerdir. Ayni dlgiiyii Ivesilerde
Tekerli vd. (2001) ve Kutan ve Keskin (2022) 47,86 — 51,31 cm araliginda ve
Akkaramanlarda Tekerli vd. (2001) ve Yavuz (2015) 51,48 — 56,51 cm sinirlarinda
bildirmislerdir. Ozmen vd. (2015) yine Akkaraman disi ve erkeklerde bu degeri 46,03 ve
48,71 cm saptamislardir. Kuzularda 120. giin viicut uzunlugunu farkli arastirmacilar
(Tekerlivd., 2001; Yavuz, 2015) Akkaramanlarda 51,48 — 62,56 cm araliginda bildirirken
bu degeri Ramli¢c ve melezlerinde Celikeloglu vd. (2022) 59,80 — 60,93 ve Tekerli vd.
(2022) 58,71 cm tespit etmislerdir. Aymi degeri Culha (2019) Merinoslarda 71,17;
Ozbaser ve Akgapmar (2011) Acipayam koyunlarinda 54,1; Kegici vd. (2021)
Kivirciklarda 51,96 ve Cilek ve Gotoh (2014) Malya kuzularinda 64,53 cm
bildirmislerdir. Bu 6l¢iiyii Tekerli vd. (2001) ve Culha (2019) Sakizlarda 54,99 — 75,36
ve Ivesilerde 53,22 — 67,54 cm araliginda bulmuslardir. Yine bu dl¢iide Cheng vd. (2023)

Hu, Tan ve Dorperlerin genel ortalamasini 65,64 cm olarak tespit etmislerdir.

1.1.2. Ultrasonik Karkas Ozellikleri

Stanford vd. (2001) Romanov x Suffolk melezi erkek ve disi kuzularda Musculus
longissimus dorsi (MLD) alani ortalamasini 60. giinde 5,79 ve 5,75; 90. giinde 7,15 ve
7,42 ve 120. giinde 9,56 ve 9,39 cm? bildirmislerdir. Ramli¢c ve melezlerinde yaklagik
120. giin MLD alam 9,60 — 16,08 cm? araliginda tespit edilmistir (Celikeloglu vd., 2022;
Tekerli vd., 2022). Benzer sekilde Kogak vd. (2024) Pirlak ve melezlerinde 8,78 — 10,04
cm? arasinda degerler elde ederken ayni arastirmacilar (Tekerli vd., 2022; Kogak vd.,
2024) Teksellerde bunun 9,21 — 10,21 cm? smirlarinda oldugunu bildirmislerdir. Ayni
ozellik i¢in Martyniuk vd. (2001) Olkuska kuzularinda bu degeri 6,81 cm? saptamislardir.
Cemal vd. (2007) Kivircik kuzularda yaklasik 125 giinliikte MLD alanmin 6,91 cm?

oldugunu tespit etmislerdir.

Kuzularda 60. giin MLD derinligini Stanford vd. (2001) Romanov x Suffolk melezi
erkeklerde 1,82 ve disilerde 1,81 cm belirlerken, bu 6zelligin 90. giin degerini erkeklerde
1,97 ve disilerde 2,09 cm tespit etmislerdir. Esen ve Esen (2023) Kivircik, Karacabey
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Merinosu, Ramlig, Alman siyah Bagli Et x Kivircik melezi ve Hampshire Down x
Merinos melezlerinde 90. giin MLD derinligini 2,27 ile 3,50 cm araliginda saptamislardir.
Aymni 6zellik i¢in Milerski vd. (2006) Suffolk, Sarole, Teksel ve Romneylerde ortalama
100 giinliik yasta bu degeri 2,36 ile 2,55 cm arasinda bildirmislerdir. Yilmaz vd. (2011)
Kivircik melezlerinde 104. giinde MLD derinligini 1,99 cm tespit ederken, Alarslan vd.
(2023) yaklasik 3,5 — 4 aylik yasta Kivirciklarda 1,94 cm belirlemislerdir. Celikeloglu vd.
(2022) ve Tekerli vd. (2022) Ramlig ve melezlerinde yaklasik 120. giin MLD derinligini
2,48 — 3,46 cm araliginda tespit etmislerdir. Benzer sekilde MLD derinligi 6l¢iisiinii
Kogak vd. (2024) Pirlak ve melezlerinde 2,43 — 2,59 cm arasinda ve ayni arastirmacilar
(Tekerli vd., 2022; Kogak vd., 2024) Teksellerde sirasiyla 2,50 ve 2,82 cm olarak
bildirmislerdir. Bu 6zellik i¢in Martyniuk vd. (2001) Olkuska irkinda bu degeri 1,95 ve
Stanford vd. (2001) Romanov x Suffolk melezi erkek ve disi kuzularda 2,42 ve 2,39 cm
bulmuslardir. Yaklasik 150 giinliik yagta MLD derinligini Lambe vd. (2010) Teksel x
Iskog Katir koyunu melezlerinde 2,37 ile 2,52 cm araliginda bildirirken, Masri vd. (2011)
Teksel ve Poll Dorset koglarla yine Isko¢ Katir koyunlar: arasindaki melezleme sonucu
elde edilen iki farkli hatta 2,24 ve 2,47 cm saptamislardir. Kvame ve Vangen (2007)
Norveg Beyaz koyunu ve Teksel melezi et¢i kuzularda yaptiklari ¢alismalarinda ortalama
128 giinliik yasta bu degeri 2,35 ile 2,50 cm araliginda tespit etmislerdir. Yilmaz vd.
(2016) Dorper ve Dorper x Merinos melezlerinde ortalama 156 giinliik yasta MLD
derinligini 1,74 cm olarak bildirmislerdir. Bu 6zelligi Yilmaz vd. (2014) Karya, Kivircik
ve Karacabey Merinoslarda yaklagik 115 giinlik yasta 2,09 cm saptamislardur.
Kivirciklarda Cemal vd. (2007) yaklasik 125. giinde MLD derinligini 1,96 cm
bildirmislerdir.

Kuzularda 60. giin deri alt1 yag kalinligin1 Stanford vd. (2001) Romanov x Suffolk melezi
erkeklerde 0,18 ve disilerde 0,17 bulurken, 90. giin degerini sirasiyla 0,27 ve 0,30 cm
belirlemislerdir. Bu 6zelligi Milerski vd. (2006) Suffolk, Sarole, Teksel ve Romneylerde
ortalama 100 giinliik yasta 0,28 ile 0,37 cm araliginda saptamislardir. Yine bu 6zellik i¢in
Yilmaz vd. (2011) Kivircik melezlerinde ortalama 104. giinde 0,23 cm tespit etmislerdir.
Alarslan vd. (2023) yaklasik 3,5 — 4 aylik yastaki Kivirciklarda bu degeri 0,20 cm olarak
saptamiglardir. Celikeloglu vd. (2022) ve Tekerli vd. (2022) Ramli¢ ve melezlerinde
yaklagik 120. giin deri alt1 yag kalinligim1 0,55 — 0,77 cm araliginda tespit etmislerdir.
Benzer sekilde deri alt1 yag kalinligi 6lciistinii Kogak vd. (2024) Pirlak ve melezlerinde
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0,57 — 0,62 cm arasinda ve ayni arastirmacilar (Tekerli vd., 2022; Kocak vd., 2024)
Teksellerde sirasiyla 0,67 ve 0,58 cm olarak bildirmislerdir. Ayni 6zellik i¢in Martyniuk
vd. (2001) Olkuska irkinda bu degeri 0,20 ve Stanford vd. (2001) Romanov x Suffolk
melezi erkek ve disi kuzularda 0,32 ve 0,34 cm bulmuslardir. Yaklasik 150 giinliik yasta
deri alt1 yag kalinligin1 Masri vd. (2011) Teksel ve Poll Dorset koglarla yine iskog Katir
koyunlar: arasindaki melezleme sonucu elde edilen iki farkli hatta 0,30 ve 0,37 cm
saptamiglardir. Kvame ve Vangen (2007) Norve¢ Beyaz koyunu ve Teksel melezi etgi
kuzularda yaptiklar1 ¢alismalarinda ortalama 128 giinliik yasta yag derinligini 0,17 ile
0,18 cm araliginda tespit etmislerdir. Yilmaz vd. (2016) Dorper ve Dorper x Merinos
melezlerinde ortalama 156 giinliik yasta deri alt1 yag kalinligin1 0,17 cm bildirmislerdir.
Yilmaz vd. (2014) Karya, Kivircik ve Karacabey Merinoslarinda yaklagik 115 giinliik
yasta bu 6zelligi 0,31 cm bildirirken, Cemal vd. (2007) Kivirciklarda bu degeri yaklasik
125 giinliik yasta 0,12 cm tespit etmislerdir.

1.2.  Farkh Ozelliklerde Etkili Oldugu Saptanan Genler

Koyun yetistiriciliginde ekonomik ©nemi olan &zelliklerde genetik ilerlemeyi
hizlandirmak igin farkli yontemler Onerilmekte ve uygulanmaktadir. Giiniimiizde,
ozellikle genom boyu iliskilendirme analizi (GBIA, ing: Genome-Wide Association
Study) teknigi kullanilarak koyunlarin biiylime ozellikleriyle iligkili tek niikleotid
polimorfizmlerini (SNP) belirlemeye yonelik ¢esitli calismalar yapilmaktadir. Bu sayede
koyunlarda seleksiyon programlarinda kullanilabilecek muhtemel aday genlerin ve
genetik markorlerin (isaretgi) belirlenmesi miimkiin olmaktadir. Bu isaretgiler g6z
onlinde bulundurularak potansiyel “Markdr Yardimli  Seleksiyon” programlari
uygulanabilecegi ortaya ¢ikmaktadir (Zhang vd., 2013, 2019; Gholizadeh vd., 2015;
Ghasemi vd., 2019; Lu vd., 2020; Tao vd., 2020; Almasi vd., 2020, 2021; Cao vd., 2020;
Jiang vd., 2021). Bu boliimde farkli 6zellikler igin 6nemli bulunan SNP’ler veya genlere

yonelik bir literatiir 6zeti sunulmustur.

Zhang vd. (2013) Sunit, Alman Et Merinosu ve Dorper irkinda 11 biiylime 6zelligi ile
(dogum agirhigy, siitten kesim agirligi, altinci ay agirhigi, goz kasi alani, yag kalinligi,
stitten kesim Oncesi agilik artigi, siitten kesim sonrasi agirlik artisi, glinliik canli agirlik
artig1, cidago yiiksekligi, gogiis ¢evresi ve incik ¢evresi) iliskili olabilecek SNP’leri tespit

etmislerdir. Arastirmacilar ¢alismalarinin sonunda yedi 6zellik igin 26 adet 6nemli SNP
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saptamiglar ve bunlarin 10 adedinin siitten kesim sonrasi agirlik artisi i¢in Onemli
oldugunu bildirmislerdir. Gholizadeh vd. (2015) Baluchi koyununda biiyiime
ozelliklerine yonelik GBIA sonucunda dogum agirligi igin iKi, siitten kesim agirhig1 icin
iki, altinc1 ay agirligi igin bes ve 12. ay agirligi i¢in bes adet 6nemli SNP tespit etmislerdir.
Ghasemi vd. (2019) Lori — Bakhtiari koyunlarinda 1, 16, 19 ve 22. kromozomlarda dogum
agirhigr ile iligkisi olan yedi adet 6nemli SNP belirlemislerdir. Zhang vd. (2019) Hulun
Buir ki alti aylik kuzularda gerceklestirdikleri GBIA sonucunda farkli kromozomlar
tizerinde 42 adet aday gen bolgesi tespit etmis olup, bunlardan gogiis ¢evresi ile bir,
kuyruk tipi ile 10, kuyruk yag1 agirligi ile yedi ve karkas agirligi ile ilgili alt1 adet SNP
bulmuslardir. Almasi vd. (2020) Lori — Bakhtiari irkinda siitten kesim dncesi giinliik canli
agirlik artisi ile iliskili iki ve siitten kesim agirhigi ile iliskili i¢ adet SNP’i istatistiksel
diizeyde onemli bulmuslardir. Tespit ettikleri nicel 6zellik lokusunun (QTL) ve aday
genlerin, et¢i koyunlarda biiyiime performansmin iyilestirilmesi igin ¢alisilabilir
oldugunu bildirmislerdir. Cao vd. (2020) Hu koyunlarinda dort adet 6nemli SNP tespit
etmigler ve CAPN6, ITGA11 ve SCMHI1 genlerinin canli agirlik bakimindan bu irkta
aday gen olarak kullanilabilecegini ifade etmislerdir. Lu vd. (2020) Alp Merinosu, Cin
Merinosu, Aohan ince yapagi koyunu ve Qinghai ince yapagi koyunu iizerinde yaptiklari
caligmalarinda dogum agirlig, siitten kesim agirligi, bir yas canli agirligl ve ergin yas
agirligiile 113 SNP arasindaki iliskiyi 6nemli bulmus olup, buradan yola gikarak 30 adet
genin bu sekilde agiklanabilecegini belirtmislerdir. Bulunan aday genlerin koyunlarda
canlt agirliga yonelik kullanilabilecegini ve ince yapagili Cin koyunlarinin iiretimi ve
genomik olarak se¢imi i¢in faydali olacagini bildirmislerdir. Tao vd. (2020) Luzhong
koyunlarinda 48 adet fikir verici diizeyde Onemli SNP tespit etmislerdir. Bu
polimorfizmlerden dordiiniin dogum agirligi, yine dordiiniin cidago yiiksekligi, 11’inin
viicut uzunlugu ve 29’unun gogiis cevresi ile iliskili olabilecegini saptamislardir.
Arastirmacilar elde ettikleri sonucglarin canli agirlik ve viicut yapisit ozellikleri
bakimindan koyunlarda markoér olarak kullanilabilecegini bildirmislerdir. Jiang vd.
(2021) Hu koyununda viicut yiiksekligi ile iligkili bes ve gogiis ¢evresi ile iligki dort adet
onemli polimorfizm saptamuslardir. Onemli bulunan dokuz SNP’nin dort adet aday gen
ile baglantili ve bunlardan KITLG ve CADM2’nin viicut uzunlugu ve MCTP1 ve
COL4A6 genlerinin gogiis ¢evresi ile iliskili olabilecegini bildirmislerdir. Almasi vd.

(2021) Lori—Bakhtiari irkinda siitten kesim sonrast viicut agirhigi 6zellikleriyle 10.
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kromozomda bulunan bir ve 13. kromozom fizerinde olan iki SNP’nin o6nemli
bulundugunu ve 10. kromozomdaki SNP’nin ATP8A2 ve 13. kromozomda bulunan
SNP’nin PLXDC2 geninin iizerinde oldugunu bildirmislerdir. Arastirmacilar sonug
olarak bu iki genin siitten kesim sonras1i canli agirlik i¢in aday gen olarak
kullanilabilecegini belirtmislerdir.

Bazi genlerin farkli tiirlerde benzer o6zelliklerle iligkili olabilecegi ifade edilmektedir
(Gualdron Duarte vd., 2023). Bu baglamda izleyen boélimde, mevcut g¢alismadaki
kuzularda 6nemli bulunan ve diger tiirlerde kimi 6zelliklerle birlikteligi, eklemlendigi
veya olusumuna katildigi tespit edilen genler lizerinde durulmustur. Bu dogrultuda,
Akanno vd. (2018) farkli irklardan olusan bir melez et¢i sigir popiilasyonunda dogum
agirhigy, siitten kesim agirligi, siitten kesim oncesi agirlik artisi, bir yas agirhigi ve
mermerlesme skorunu etkileyen yedi adet SNP tespit ettiklerini ve bu SNP’lerin U6atac,
AGBL4, bta-mir-2888-1, REPIN1, ICA1 ve NXPH1 genlerinin yakininda bulundugunu
ve bunlarin aday gen olabilecegini bildirmislerdir. Dogum agirligi i¢in U6atac, siitten
kesim agirlig1 ve siitten kesime kadarki canli agirlik artigi igin AGBL4 ve bta-mir-2888-
1, bir yas canl agirligi icin REPIN1 ve mermerlesme skoru i¢in ICA1 ve NXPH1
genlerinin etkili olabileceklerini tespit etmislerdir. Sonug¢ olarak belirlenen SNP’lerin
yakinlarinda konumlanan aday genlerin melezleme ¢aligmalar1 ve heterozis tahmini i¢in
arastirilmasini  Onermislerdir. Bu genlerden AGBL4’in Holstayn ve Jerseylerin
buzagilama aralig1 ve siit veriminde, Chenghua ve Yorkshire domuzlarinin kas gelisimi
ve et kalitesi 6zelliklerinde, evcil yaklarda rakima yonelik adaptasyonda ve tavuklarda
yag dokusunun farkli gelisim asamalarinda etkili olabilecegi bildirilmistir (Aliloo vd.,
2015; Guang-Xin vd., 2019; Wang vd., 2021; Wei vd., 2024). AGBL4 (AGBL
Karboksipeptidaz 4)’iin protein kodlayan bir gen oldugu ve viriislere kars1 savunmada ve
blastosist gelisiminin diizenlenmesi gibi siireglerde yer aldigi saptanmistir. Ayrica bu
genin protein ve amino asitlerin sentez ve katabolizmalarinda yani protein metabolizmasi
siireclerinde rol oynadig: bildirilmektedir (Int. Kay. 7: AGBL4).

Kizilaslan vd. (2022) Akkaraman koyunlarinda biiylime ve lineer tip 6zellikleri ile ilgili
genetik faktorleri inceledikleri calismalarinda biiylime o6zelliklerine iliskin PRDM2,
PTGDR, PTPRG, KCND2, ZNF260, CPE ve GRID2 genlerine 6nem atfedilebilecegini
ifade etmislerdir. Bu genlerden GRID2’nin izlanda koyunlarinda kaslanma durumu,

Hanwoo sigirlarinda yine bu gene yakin tic SNP nedeniyle karkas agirligi, deri alt1 yag
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kalinlig1 ve longissimus dorsi kasinin alani, Frizarta koyunlarinda laktasyonda inise karsi
direnme giicti (persisteny) ve genel olarak koyunlarda mizaca katilimi oldugu ileri
stiriilmiistiir (Lee vd., 2012; Gudmundsdoéttir, 2015; Argyriadou vd., 2023; Romaniuk vd.,
2024). GRID2 (Glutamat Iyonotropik Reseptdr Delta Tip Subiinit 2) geni, protein
kodlayan bir gendir. Bu gen tarafindan kodlanan protein, memeli beynindeki baskin
uyariclt ndrotransmiter reseptorleri olan iyonotropik glutamat reseptorleri ailesinin bir
iyesidir. Bu, membranlar1 birden ¢ok defa gegebilen ¢ok geg¢isli bir proteindir ve segici
olarak serebellar Purkinje hiicrelerinde ifade bulmaktadir (Int. Kay. 8: GRID2).

Zhang vd. (2013) Sunit, Dorper ve Alman et koyunlarindan olusan 329 baslik bir 6rnekte
yaptiklart GBIA sonucunda siitten kesim sonrasi agirlik artisina ydnelik bes adet énemli
SNP bulmuglar ve bunlarin MEF2B, RFXANK, CAMKMT, TRHDE ve RIPK2 kodlu
genler tizerinde olduklarmi bildirmislerdir. Sonu¢ olarak bu genlerin, koyunlar igin
biiylime ve et liretim 6zellikleri ile iligkilendirilen aday genler olarak diisiiniilebilecegini
ifade etmislerdir. Bunlardan CAMKMT nin evcil ve yaban koyunlarinda biiyiime ve et
ve Ujumgqin koyunlarinda ise biiyiime ozelliklerine etkili olabilecegini bildirmislerdir
(Ma vd., 2016; Zamani vd., 2018). Bu gen (CAMKMT, calmodulin-lysine N-
methyltransferase) ayni isimle anilan enzimini kodlamakta olup, s6z konusu enzim
kalsiyuma bagli iletim yollarinda dnemli bir gorev alip kalsiyum baglama yoluyla kas
hiicresi aktivitelerinde ve beden gelisimine katildigi ifade edilmistir. Bu genin iliskili
oldugu yolaklar arasinda gorsel fototransdiiksiyon ve protein metabolizmasi siireglerinin

yer aldig1 da bildirilmektedir (int. Kay. 9: CAMKMT; Haziza vd., 2015; Ma vd., 2016).

Zhang vd. (2020) calismalarinda besi sigirlarinda giinliik canli agirlik artisina yonelik
onemli bulduklar1 SNP’lerin CARD11, TMEM72 ve SCGB1A1 genlerinin yakininda
oldugunu tespit etmislerdir. Purfield vd. (2020) farkli sigir irklarinda buzagilama
kolaylig1 iizerine genetik yapiy1 ortaya koymak i¢in yaptiklari ¢aligmalarinda Sarole
irkinda zor dogum {iizerine 6nemli bulduklart SNP’nin yakininda TMEM72 kodlu aday
genin oldugunu saptamislardir. TMEM72 (transmembrane protein 72) protein kodlayan
bir gendir. Bu genin, 6zellikle bobrekte saptanan bir transmembran proteinini kodladig:
bildirilmektedir. Transmembran proteinleri, Okaryotik organizmalarin genomunda
kodlanan tiim proteinlerin %20-30'unu olusturmakta olup, bu proteinler hiicrelerin

hayatta kalmasi ve biiylimesi i¢in gerekli olan gesitli biyolojik fonksiyonlarin yerine
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getirilmesinde yer almaktadir (Int. Kay. 10: TMEM72; Cosson vd., 2013; Tsirigos vd.,
2018).

Tao vd. (2021) Luzhong et¢i koyunlarinda bir batindaki yavru sayist ile iligkili genlerin
belirlenmesi i¢in yaptiklar1 ¢alismalarinda tespit ettikleri dokuz genden ACTLT7A,
ACTLT7B ile ELP1 kodlu genlerin iireme, KLF5 ve PIBF1 genlerinin embriyonik gelisim
ve DACH1, BORA, DIS3 ile MZT1 genlerinin hiicrelerin yasami boyunca ortaya ¢ikan
farkli olaylari iceren dongiiyle ilgili olabileceklerini bildirmislerdir. Ayrica, toplam kuzu
sayistyla iligkili HECW1 ve HTRI1E, meme sayisiyla iliskili GABRG3, LRPIB ve
MACROD? ve iireme mevsimiyle iliskili AGBL1 kodlu gen olmak {izere toplam 128 gen
saptamiglardir. Liu vd. (2013) Beijing-You tavuklar lizerinde et kalitesi ve viicut
kompozisyonu iizerine aday gen bolgelerini belirlemek i¢in yaptiklari GBIA calismasinda
karkas ve bosaltilmis karkas agirlig1 ile 6nemli seviyede iliskili bulduklart SNP’lerin
DACH1 geninin yakininda olduklarini belirtmiglerdir. Protein kodlayan bir gen olan
DACH1 (Dachshund Family Transcription Factor 1)’in 6zellikle embriyonik donemdeki
gelisimin diizenlenmesinde rol oynayabilecegi ifade edilmektedir (Int. Kay. 11: DACH1).

Wang vd. (2022) Holstayn sigirlarinda siit verimi 6zellikleri, somatik hiicre skoru ve
viicut konformasyonu iizerine yaptiklar1t GBIA ¢alismasinda yedi adet birden ¢ok 6zellige
etkili SNP tespit etmislerdir. Bu SNP’lerin PLEC, PLEKHA5, TONSL, PTGER4 ve
LCORL genlerinin yakiminda olduklarini bildirmislerdir. Arastirmacilar siit verimi
ozellikleri ile iliskili bulduklar1 SNP’lerin yakininda TMEM163, SLC39A14, SLC1A1,
SLC37ALl ile BMPR1B genlerinin bulundugunu, viicut konformasyon 6zellikleri ile ilgili
tespit ettikleri SNP’lere SLC7A11, NEGR1, DNAJB9, LCORL ve TMEMG63A genlerinin
yakin oldugunu ve somatik hiicre skoruyla iligkili SNP’lerin ise CCDC85A, CEP135,
SERPINC1 ve SOX9 genlerinin yakinlarinda yer aldiklarin1 bildirmislerdir. SLC7A11
(Solute Carrier Family 7 Member 11) protein kodlayan bir gendir. Bu genin iliskili oldugu
yolaklar arasinda inorganik katyon veya anyonlarin yaninda amino asit veya
oligopeptitlerin taginmasi islemleri oldugu bildirilmistir. Genin sistin/glutamat tasiyicisi
proteininin kodlanmasinda gorev alarak, hiicreleri oksidatif stresten koruyan onemli
maddelerden biri olan glutasyonun hiicre i¢i diizeylerinin devam ettirilme
mekanizmasinda etkili oldugu ifade edilmistir (Int. Kay. 12: SLC7A11).
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Gao vd. (2018) Hu koyunlarinda cinsel olgunlasma doneminde FGF9 (Fibroblast Growth
Factor 9) geninin testislerde steroid hormon iiretimi (steroidogenesis) iizerindeki etkisini
incelemisler ve sonug olarak FGF9’un koglarda testosteron biyosentezinin 6nemli bir
diizenleyicisi oldugunu ifade etmislerdir. Ayrica arastirmacilar FGF9 geninin testiste
ekspresyonunun dokuz aylik yastakilerde ii¢ aylik yastakilere gore daha yiiksek oldugunu
bildirmiglerdir. FGF9 geni protein kodlayan bir gendir. Bu gen tarafindan kodlanan
protein, fibroblast biiyiime faktorii (FGF) ailesinin bir tiyesidir. Bu ailenin iiyeleri genis
capli bir mitojenik ve hiicrelerin hayatta kalma aktivitesine sahip olup, embriyonik
gelisim, hiicre biiyiimesi, morfogenez, doku onarimi, tiimor biiyiimesi ve invazyonu gibi
cesitli biyolojik siire¢lerde de rol oynamaktadir. Biiylime faktorii aktivitesi ve fibroblast
biiytime faktoriinde reseptore baglanma mekanizmasi ile de ilgisi oldugu bildirilmistir

(Int. Kay. 13: FGF9).

Ding vd. (2022) Cin Holstaynlarinda NCAM2 (Neural Cell Adhesion Molecule 2) genini
slit kompozisyon 6zellikleri yoniinden incelemisler ve siit yagi oran1 bakimindan bir iligki
bulduklarini bildirmislerdir. Venturini vd. (2014) mandalarda siit tiretim 6zelliklerine
yonelik SNP’leri arastirdiklar1 ¢alismalarinda NCAMZ2 geninin yakininda olan bir SNP
ile siit verimi, yag verimi ve protein verimi arasinda iliskiler tespit etmislerdir. Du vd.
(2021) Cin’de yetistirilen Simentallerde NCAM2 geninin viicut agirligi tizerine etkili
oldugunu ve aday genler arasinda bulundugunu bildirmislerdir. Insanlarda bu gen
yakinlarinda bulunan bir SNP’nin bel gevresi ile iligkili olabilecegi ifade edilmistir (Wang
vd., 2011). Bu gen protein kodlamakta olup, kodlanan protein immiinoglobulin siiper
ailesine aittir. Bu proteinin koku alma ve sinirsel iletim mekanizmalarinda gorev aldigi
bildirilmektedir (int. Kay. 14: NCAM2; Shin vd., 2014; Parcerisas vd., 2020).

Lazaro vd. (2024) Murrah mandalarinda SATB2 (Special AT-rich sequence-binding
protein 2) genini laktasyon siiresine yonelik aday genler arasinda bildirmislerdir. Li vd.,
(2024) domuzlarda SATB2 geninin iskelet kasi hiicrelerinin kromatin yeniden modelleme
faktorleri yoluyla diizenlenmesinin molekiiler mekanizmasinda rolii oldugunu ifade
etmiglerdir. Zhao vd. (2014) SATB2’nin insanlarda iskelet olusumu ve hastaliklarda
onemli bir islev gdéren cok yonlii bir transkripsiyon diizenleyicisi olabilecegini
aktarmiglardir. C. T. Liu vd. (2013) kadinlarda bel ¢evresi ile ilgili tespit ettikleri bir
SNP’nin SATB2 geninin yakininda bulundugunu saptamislardir. SATB2 protein

18



kodlayan bir gendir. ilgili proteinin iskelet gelisimi ve osteoblast farklilasmasini
diizenleyen transkripsiyonel agda énemli bir islev gorebilecegi bildirilmistir (Int. Kay.

15: SATB2).

Higgins vd. (2018) irlanda etci sigirlarinda giinliik canli agirlik artis1 iizerine onemli
bulduklart1 bir SNP’nin CCDCB85A (Coiled-Coil Domain Containing 85A) geni
yakinlarinda oldugunu bildirmislerdir. Bu geni Olivieri vd., (2016) Nellore sigirlarinda
kuru madde tiiketimi ile ilgili aday gen olarak tespit etmislerdir. Yine Wang vd. (2022)
Holstaynlarda somatik hiicre skoruyla iligkili baska bir SNP’nin ayni genin yakinlarinda
yer aldigini ifade etmislerdir. CCDC85A protein kodlayan bir gen olup, epitel gelisiminde
rol oynadig bildirilmektedir (int. Kay. 16: CCDC85A).

Argyriadou vd. (2023) Frizarta koyunlarinda SOX14 (SRY-box transcription factor 14)
genini laktasyonda inise karsi direnme giici bakimindan 6nemli bulmuslardir. Li vd.
(2014) Cin Holstaynlarinda siit yag asidi 6zellikleri igin tespit ettikleri iki 6nemli SNP’nin
SOX14 geninin yakininda olduklarini bildirmislerdir. SOX14 protein kodlayan bir
gendir. Bu intronu olmayan gen SOX transkripsiyon ailesinden bir iiyeyi kodlamakta
olup, bu proteinin embriyonik gelisimde ve hiicrelerin farklilasma ve nihai kaderlerinin
belirlenmesi  siireglerinde  diizenleyici mekanizmalar igerisinde yer aldig1

nakledilmektedir (Int. Kay. 17: SOX14).

Pértille vd. (2021) damizlik erkek domuzlarda dol veriminin belirlemesi i¢in potansiyel
aday genleri arastirdiklar1 ¢alismalarinda yiiksek ve diisiik dol verim gruplari arasinda
ozellikle ROPNI1L, KIF2B, LMXI1A ve FOX11 genlerinin oldugunu bildirmislerdir. Ai
vd. (2015) tiim genom dizilimi ile domuzlarda yerel adaptasyon ile ilgili aday genler
arasinda KIF2B’yi de belirtmislerdir. KIF2B (Kinesin Family Member 2B) protein
kodlayan bir gendir. Genin ATP hidroliz ve mikrotiibiil motor aktiviteleri ile iliskisi
oldugu ifade edilmistir (int. Kay. 18: KIF2B).

Son yillarda artan kentlesme ve egitimle gelen toplumsal biling hayvansal proteine olan
talep artisin1 da beraberinde getirmistir. Bununla beraber hayvansal iiretimde geleneksel
tekniklerle elde edilen genetik ilerleme yetersiz kalmakta ve gereksinimi
karsilayamamaktadir. Bu amagla farkli gen bolgelerinin etkilerini belirlemek ve olasi

haplotipleri ortaya koyabilmek i¢in GBIA’dan yararlanilmaktadir. Bu ¢alisma muhtemel
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nicel ozellik bdlgelerinin en dogru sekilde belirlenip iliskilendirilebilmesi i¢in melez
genotipler iizerinde gergeklestirilmistir. Bu hedef dogrultusunda GBIA yéntemiyle farkli
diizeylerde Ramli¢ ve Merinos genotipi tasiyan kuzularda biiytime ve ultrasonik karkas
ozelliklerine katkis1 olan SNP’ler ve olasi aday gen bolgelerinin belirlenmesi ¢alismanin

amacini olusturmustur.
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2. MATERYAL ve METOT
2.1. Materyal

2.1.1. Hayvan Materyali

Bu caligma Afyon Kocatepe Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik kurulunun
(AKUHADYEK) 49533702/145 say1 ve 117/21 referans numarali izni ile yapilmistir (Ek
7.1). Arastirmanin materyalini Afyon Kocatepe Universitesi Veteriner Fakiiltesi Egitim,
Arastirma ve Uygulama Ciftliginde 2021 — 2022 dogum sezonunda dogmus ve farkli
diizeylerde Ramli¢ ve Merinos genotipi tagiyan 130 bas melez kuzu olusturmustur (Resim
2.1). Bunlardan 79 basi F1 (Ramli¢ x Merinos), 34 bas1 G1 (Ramli¢ x F1) ve 17 basi G2
(Ramli¢ x G1) genotipindedir. Bu kuzular Merinos, F1 ve G1 genotiplerini tagiyan toplam
89 bas koyundan dogmustur (Resim 2.2). Tohumlamada ti¢ bas Ramli¢ ko¢ kullanilmistir

(Resim 2.3). Anag koyunlarda sistematik bir seleksiyon programi uygulanmamustir.

Resim 2.1: Siizek yemlemesi yapilan alanda Ramli¢ melezi kuzular.
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Resim 2.3: Calismada kullanilan Ramli¢ Koglar.

2.1.2. Siirii idaresi ve Besleme

Tohumlamalar 05.10.2021 — 29.11.2021 tarihleri arasinda 56 giin siire ile sinif usulii sifat
yontemi kullanilarak gergeklestirilmistir. Sinif bélmelerinde bulunan koyunlar ile kog
eslestirerek tezin materyalini olusturan kuzularin baba ve ana bilgileri elde edilmistir. Kog

katiminin 6 hafta 6ncesinden baslayarak yaklasik 400 — 500 gram arasinda kesif yem ve
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hayvan basina yaklasik 1 kg arpa sapi verilmis ve imkanlar Olciisiinde meradan
yararlanilmigtir. Dogumlar 26.02.2022 — 08.04.2022 tarihleri arasinda 41 giinliik bir siire
igerisinde tamamlanmistir. Dogum sezonu sirasinda ve laktasyon déneminde isletme
sartlar1 dogrultusunda verilen kesif yem miktar1 koyun basina yaklasik 800 grama kadar
cikarilmistir. Ayrica hayvan basma 2 kg’a kadar kuru yonca ve arpa sap1 verilmistir.
Dogumdan sonra ana ve yavrular bireysel dogum bdlmesine alinmis olup, tek dogan
kuzular yaklasik ti¢ ve ikiz dogan kuzular bes giin stireyle analar1 ile beraber dogum
bolmesinde tutulmuslardir. Bu asamadan sonra ana ve kuzular kuzulu koyun bdlmesine
aktarilmistir. Bu bolmede ilk dogumu takip eden 10 giinliik siire i¢erisinde kuzular i¢in
slizek yemleme bolmeleri hazirlanmis ve 100 gramdan baslayarak ilerleyen donemde
stitten kesimde 500 grama kadar kesif yemle beslenmeleri saglanmistir. Ayrica siizek
yemleme bdlmesinde kuzulara ad libitum kuru yonca hazir tutulmustur. Yeni dogan
kuzulara ilk sekiz saat icerisinde selenyum, A, D ve E vitaminlerini igeren soliisyonlar
enjektabl olarak uygulanmis ve ¢alisma boyunca yalama tasi ve kovasi kullanilarak
vitamin ve mineral destegi yapilmistir. Hayvanlarin oniinde stirekli temiz ve taze su

bulundurulmustur. Kuzular ortalama 120 giinliik yastayken tedricen siitten kesilmistir.

2.2. Metot

2.2.1. Fenotipik Veriler

Dogumdan sonraki ilk sekiz saat igerisinde bir kulak kiipesi takilarak kuzularin dogum
agirliklart 10 grama hassas el kantartyla alinmis ve dogum tipi, cinsiyet ve ana
numarasiyla birlikte kaydedilmistir. Ayrica resmi kiipeleme de gergeklestirilmistir. TIk
dogan kuzu 60 giinlik oldugunda beden ve ultrasonik karkas Ol¢limleri yapilmaya
baglanmistir. Kirk bes giinliik fasilalarla alinan ara olgiimler yoluyla interpolasyon
yontemi (Giirtan, 1979) kullanilarak her kuzunun 60 ve 90. giin verileri tespit edilmistir.
Siitten kesim Olgiileri siitten kesim sirasinda alinmigtir. Belirlenen fenotipik veriler 200
grama hassas bir kantar, ol¢ii seridi (Kerbl), pergeli ve bastonu (Hauptner) yardimiyla
tespit edilmis olup, kuzularin canl agirliklari, cidago yiiksekligi (Cidago bolgesinin en
yiiksek noktasindan yere kadar olan yiikseklik), sagri yiiksekligi (Sagr1 bolgesinin en
yiiksek noktasindan yere kadar olan yiikseklik), viicut uzunlugu [Omuz ucundan (Caput
humeri), oturak yumrusuna (Tuber ischiadicum) kadar olan meyilli hattin uzunlugu],

gogiis genisligi (Caput humeri’ler arasi genislik), sagri genisligi (Tuber coxae’ler arasi
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geniglik), gogiis cevresi (Cidago, kiirekler arkasi ve gogiis kemigi hattindan gegen

dairesel ¢evrenin uzunlugu) ve incik g¢evresi (Metakarpus kemiginin orta noktasinin

gevresi) Olgiileri belirlenmistir (Resim 2.4, 2.5).

Resim 2.4: Kuzuda viicut uzunlugu (solda), cidago yiiksekligi (ortada) ve sagr1 yiiksekligi (sagda)
Olctimleri.

Resim 2.5: Kuzuda gogiis genisligi (sol iist), sagr1 genisligi (sag iist), incik ¢evresi (sol alt) ve
gogiis cevresi (sag alt) dlgiimleri.
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Ultrasonik karkas 6zelliklerini gorsellestirmek igin SIUI CTS — 800 tasinabilir ultrason
cihaz1 ve 6,2 Mhz giiciinde bir dogrusal sonda kullanilmistir. Ol¢iim yapilacak kuzunun
sol 12 ve 13. kaburgasinin lizerindeki yapagi 6nce makine ile kirkilmigtir. Ardindan tiras
bicagi kullanilarak temizlenmis ve bolgeye ultrason jeli uygulanarak, tizerine su dolu
lateks eldiven yerlestirilip elde edilen goriintii ultrason cihazina kaydedilmistir.
Goriintiiler ImageJ (Schneider vd., 2012) yazilimiyla incelenerek MLD alani, derinligi ve

deri alt1 yag kalinlig1 belirlenmistir (Resim 2.6, 2.7).

Resim 2.6: Ultrasonik olgtimler i¢in yapaginin uzaklastirilmasi (solda) ve olglimiin alinigt
(sagda).

4 00-31-07jpg (G) = o X

9.6x16.0 unit (480x800); RGB, 1 5MB 9.6x16.0 unit (480x800); RGB. 1 5MB 9.6x16.0 unit (480x800); RGB: 1.5M8

Resim 2.7: Ultrasonik 6l¢timlerinin ImageJ yazilimi ile MLD Alani (solda), deri alt1 yag kalinlig
(ortada) ve MLD derinligi (sagda) degerlendirilmesi.
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2.2.2. Kan Orneklerinin Alinmasi ve DNA izolasyonu

Siitten kesimin ardindan kuzularda Vena jugularis’ten KsEDTA’lir (Tripotasyum
etilendiamintetraasetik asit) tiiplere kan Ornekleri almmarak -18°C’deki seyyar
sogutucularla laboratuvara gotiiriilene kadar muhafaza edilmistir. Tiipler Afyon Kocatepe
Universitesi Veteriner Fakiiltesi Zootekni Anabilim Dali laboratuvarmda -20°C’deki
sogutucularda DNA izolasyonu yapilana kadar saklanmistir. DNA izolasyonlar1 Medikal
Biyoloji ve Genetik Anabilim Dali laboratuvarinda Zymo Research Quick-DNA™
Miniprep (Katalog numarasi: D3025) kiti kullanilarak gerceklestirilmistir. Elde edilen
DNA’larin miktar kontrolleri Qubit™ 1X dsDNA (¢ift sarmalli DNA, double-stranded
DNA) Broad Range (BR) Assay kiti (Katalog numarasi: Q32853) ile Qubit 2.0
Fluorometer (Thermo Scientific) cihazinda yapilmistir. Yine A260/280 ve A260/230
degerleri agisindan kalite kontrolleri Thermo Scientific Multiskan GO mikropleyt
okuyucu cihazi ile gerceklestirilmistir. Genotiplendirme i¢cin DNA &rnekleri miniyonga

(microarray) analizi gergeklestirilene kadar -20°C’de muhafaza edilmistir.

2.2.3. Genotiplendirme

Bu amagla 96 kuzuya ait DNA 6rnekleri Illumina OvineSNP50K ¢ipi kullanilarak Refgen
Biyoteknoloji laboratuvarlarinda Illumina iScan cihaz ile genotiplendirilmistir. Analiz
sonuglar1 GenomeStudio 2.0 yazilimi (Illumina Inc., San Diego, CA, USA) kullanilarak
gorsellestirilmis ve c¢ikti dosyalar1 elde edilerek 64734 adet SNP’e ait sonuglara
ulasilmistir. Bu SNP’lerden otozomal olmayan 1955 adeti ¢ikarilmis ve geriye kalan
62779 SNP igerisinde karsilik alinamayan (NoCall) SNP’lere yonelik atama (imputation)
islemi k en yakin komsu (k nearest neighbor, kNN) yontemini kullanan ve Zootekni
Anabilim Dali Laboratuvarinda gelistirilen EasyIMPUTE (Tekerli vd., 2023) yazilimi
kullanilarak gergeklestirilmistir. Karsilik alinamayan SNP’lere yonelik atama islemleri
sonrasinda mindr allel frekansi 0,05’ten kiigiik olanlar ve Hardy-Weinberg (HW) orani
olasilik (p) degeri 0,0001’den kiiciik olanlar ¢ikarilmistir (Kominakis vd., 2017). izleyen
genom boyu iligkilendirme analizleri bu agamalar sonrasinda 26 ¢ift otozomal kromozom

tizerinde kalan toplam 49488 SNP’e ait veriler ile tamamlanmuistir.
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2.2.4. istatistik Analizler

Incelenen ozellikler igin farkli cevre faktdrlerinin etkileri Minitab 18 (int. Kay. 19)
yazilimindan yararlanilarak bir istatistiksel model yardimiyla varyans analizi metodu ile
belirlenmistir. Incelenen o6zelliklerde arastirmanm materyalini olusturan kuzular
yoniinden genotip faktorii modele eklendiginde tiim analizlerde istatistiki olarak 6nemli
bulunmadigi gortilmiis ve modellerden ¢ikarilmistir. Bu dogrultuda kullanilan istatistiksel

modeller asagida sunulmustur.
Dogum agirlig1 icin;
Yijx = p + DTi + Cj + AYGk+ €ijui

60. giin ve 90. giin canh agirlig1, cidago yiiksekligi, gogiis ¢evresi, incik gevresi, gogiis
genisligi, sagr1 genisligi, sagr yiiksekligi, viicut uzunlugu, MLD alani, derinligi ve deri

alt1 yag kalinligi i¢in;

Yijkim = u + DTi + Cj + AYGk+ DAGI+ €ijkim

Siitten kesim agirligi i¢in ayni 6zelliklerde;

Yijkimn = p + DT + Cj + AYGk+ DAG|+ SKYGm + €jjuimn  modelleri kullanilmgtir.

Modellerde Y = Go6zlem Degerini, u = Genel Ortalamayi, DT = Dogum Tipini, C =
Cinsiyeti, AYG = Ana Yas1 Grubunu, DAG = Dogum Agirlig1 Grubunu, SKYG = Siitten
Kesim Yas1 Grubunu ve e = Rastgele hatayr N (0, 2) temsil etmektedir. Modellerin
faktorlerini olusturan dogum tipi; tek ve ¢oklu, cinsiyet; erkek ve disi, ana yasi; <1095
giin ve >1095 giin, dogum agirhigt; < 4,5 kg ve >4,5 kg ve siitten kesim yas1; <130 giin ve
>130 giin seklinde gruplara ayrilmistir. Analizlerde modellerde yer alan faktérler arasinda
etkilesim (interaksiyon) olmadig1 varsayilmustir. Istatistiksel diizeyde énemli (p<0,05)
bulunan faktdrler varyans bilesenlerini tahmin i¢in yapilan analizlerde modele sabit etki
olarak eklenmistir. S6z konusu varyans bilesenleri REML (Restricted Maximum
Likelihood) yontemini kullanan WOMBAT (Meyer, 2022) yazilimi araciligiyla birey
modeli (animal model) yoluyla belirlenmistir. Hesaplamalarda yararlanmak iizere
akrabalik bilgisinin belirlenmesinde ayni yazilim tarafindan saglanan genomik iliski
matrisi kullanilmistir. Bu hesaplamalarda kullanilan istatistiksel model; Y = XB + Za + e

seklindedir. Modeldeki ifadelerden Y her 6zellik i¢in gdzlem degeri vektorii, X ve Z sabit
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ve dogrudan eklemeli genetik etkilere iliskin desen matrisleri ve 3 ve a sabit ve dogrudan
eklemeli genetik etkiler vektorlerini gostermekte olup, e hata etkileri vektoriinii ifade
etmektedir. Analizler sonucunda tahmin edilen varyans bilesenleri Cizelge 2.1’de

verilmis olup GBIA igin éncii (prior) olarak bu degerler kullanilmustir.
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Cizelge 2.1: Farkli dénemlerdeki 6zelliklere ait varyans bilesenleri.

Dogum 60. giin 90. giin Siitten Kesim

Ozellik OGogrudan Ofata OGogrudan Ofata OGogrudan Ofata O3ogrudan Ofata

Canlt Agirlik 0,238 £0,185 0,309+0,146 0,896 +1,294 6,312+1,339  2,873+2,739 6,456 +£2,299 7,719 £5,026  6,153+3,817
Cidago Yiiksekligi - - 0238 +0,692 4,659+0842 1,539+ 1,469 2,789 + 1,196 1,446 £1228  4211+1,110
Gogiis Cevresi - - 0,903 £1,815 12,633 +2,228 1,770 +£2,734 12,775+2,792 3,908 £4,259  9,914+3,596
Incik Cevresi - - 0,022+0,043 0,184+0,043  0,063+0,064 0,150+ 0,054 0,058 £0,071 0,199+ 0,063
Gogiis Genisligi - - 0,195+0,319 1,054+0,294 0,778 £0,559 0,609 + 0,424 0,737+0,534  0,846+0,419
Sagr1 Genisligi - - 0,144+0,198 0,829+0,194  0,275+0,224 0,480+0,184 0,471+0,318  0,529+0,249
Sagr Yiksekligi - - 0,715+0,905 4,298+0,923  1,247+1,270 3,564 + 1,105 2,192+ 1,464  3,611+£1,213
Viicut Uzunlugu - - 0,615+1,164 5,941 +1,238 0,523 £1,153 6,014+ 1,242 2,952+2,628  4,971+2,129
MLD Alani - - 0,084 +0,145 0,822 +0,162 0,275+0,291 0,704 + 0,248 0,477+0,352  0,651+0,282
MLD Derinligi - - 0,007 0,010 0,041 £0,010  0,030+0,022 0,020+0,016 0,031 £0,023  0,033+0,018
Deri Alt1 Yag Kalinlig - - 0,001 £0,001 0,002+0,001 0,001 +0,001 0,001 +0,001 0,001 £0,002 0,006+ 0,002
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Genom boyu iliskilendirme analizi tek adimda genomik en iyi dogrusal yansiz tahmin
(sSGBLUP) metodu ile WOMBAT yazilimi kullanilarak gerceklestirilmistir (Meyer,
2022). Isleme alian her SNP i¢in regresyon katsayilar1 belirlenmistir. Analizin ¢oklu bir
test yapisinda olmasi ve 6nemsiz oldugu halde bir SNP’nin 6nemli bulunma ihtimalinin
ortaya ¢ikmasi (false positive) risklerini diistirmek amaciyla genom ve kromozom gapi
onemlilik esiklerinin belirlenmesinin yararli olacag: ifade edilmektedir. Bu noktada
literatiirde (Gao vd., 2008; Gutierrez vd., 2015; Liu vd., 2017; Asif vd., 2021; Sahana vd.,
2023; Onabanjo vd., 2024) Bonferroni diizeltmesi ad1 verilen bir yontem kullanilmis olup,
standart istatistiksel 6nem esiginin (0,05) analize tabi tutulan SNP sayisina boliinmesiyle
genom capinda esik degeri ve bulunan degerin tiirdeki otozomal kromozom sayisiyla
carpilmastyla kromozom c¢apinda esik degeri hesaplanmistir. Bu calismada genom
capinda onemlilik esigi 0,05 onemlilik seviyesinin analize alinan SNP sayisina boliinmesi
(0,05/49488) ile p<0,000001 seklinde ve kromozom capindaki onemlilik esigi ise 0,05
onemlilik degerinin analizdeki otozomal kromozom sayisi ile garpilip toplam SNP
sayisina boliinmesiyle ((26x0,05)/49488) p<0,000026 olarak hesaplanmistir. Diger esik
diizeylerine gore daha az hassas olan ancak potansiyel bir iliskiyi isaret eden esik degeri
ise fikir verici (suggestive) olarak adlandirilmis ve diizeyi p<0,0001 kabul edilmistir.
GBIA ile elde edilen sonuglar R yazilim dilinin ggman paketi (Turner, 2014) kullanilarak
Manhattan ve QQ (Nicel ve Nicel, Quantile-Quantile) plot grafikleri olusturulmustur.
Manhattan grafiklerinde yatay eksen (x) genomik pozisyonlari gésterirken dikey eksen
(y) istatistiksel anlamlilik seviyesini ifade etmektedir. Bu amagla 0,0001 (1x10) olasilik
diizeyi anlamli esik deger olarak belirlenmis ve grafik lizerinde kirmiz1 bir ¢izgi ile
gosterilmistir. Mavi ¢izgi ile gosterilen 0,00001 (1x10°) olasilik diizeyi ise haplotip
analizlerinde kullanilacak SNP’ler i¢in ¢izilmis esik degeridir. Ayrica gozlemlenen p-
degerlerinin dagilimini beklenen dagilimla karsilastirarak sigkinligi (inflation) veya
yanlis pozitif (false positive) oranini degerlendirmeye yardimer olan siskinlik faktori
(inflation factor, lambda) A = medyan (x?) / 0,456 formiilii Microsoft Excel (Microsoft
Corporation) yazilimiyla hesaplanmistir. Bu formiilde bir serbestlik derecesinde her bir p
degeri icin karsilik gelen Ki-kare (y?) degerlerinin medyaninin beklenen medyan test
istatistigine (0,456) boliinmesi ile sonuca ulasilmaktadir (Hinrichs vd., 2009; Newman
vd., 2010; Nguyen vd., 2018; Aslam vd., 2020; Vela-Avitaa vd., 2022; Sahana vd., 2023).

Onemli SNP'lerin yakininda bulunan genleri tespit etmek amaciyla NCBI veri tabaninda
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Ovis aries derlemesinin (assembly) Oar_3.1 siiriimii kullanilmistir (Int. Kay. 20: NCBI,
2024). Haplotip analizlerinde GBIA sonucunda olasilik (p) degeri 1x10°’i asan SNP’ler
esas almmustir. Bu SNP’lerin 500 kilobaz (kb) saginda ve solunda yer alan SNP’ler
belirlenerek Haploview 4.2 (Barrett vd., 2005) programinin dort gamet (four-gamete)
kural1 opsiyonu kullanilarak olas1 haplotipler tespit edilmistir. Bu analizin gerceklesmesi
i¢in s6z konusu yazilimda HW olasilik degeri sinir1 (cut-off) 0,001; asgari genotip (min
genotype) %75 ve en disiik minor alel frekansi 0,001 alinmustir. Gorsellestirme
asamasinda ilgili programin “Display” opsiyonunda BD (Baglanti Dengesizligi, ing:
Linkage Disequilibrium) renk semas: olarak dort gamet ve BD degerleri igin de r? secimi

gerceklestirilmis ve bu durum sekiller halinde sunulmustur.
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3. BULGULAR

3.1. Kuzularda Dogumdan Siitten Kesime Kadar Farkli Dénemlerde Biiyiime ve

Ultrasonik Karkas Ozellikleri

Farkl1 6zellik ve donemlere iliskin en kii¢iik kareler genel ortalamalar gizelgeler (Cizelge

3.1 -3.2) halinde sunulmustur.

3.1.1. Biiyiime Ozellikleri

Farkli donemlerde canli agirlik ve beden Olgiilerine iliskin en kiigiik kareler genel
ortalamalari Cizelge 3.1°de verilmistir. Buna gére dogum, 60 ve 90. giin ile siitten kesim
agirliklarina yonelik ortalamalar sirasiyla 4,640 + 0,068; 15,221 + 0,247; 20,503 + 0,279
ve 27,355 + 0,342 kg tespit edilmistir. Son ti¢ donemde yapilan beden 6l¢iimlerine iliskin
ortalamalar ise cidago yiiksekliginde sirasiyla 50,460 + 0,202; 54,679 + 0,188 ve 58,700
+ 0,221 cm; gogiis g¢evresinde 57,099 + 0,338; 64,210 £+ 0,351 ve 72,324 £ 0,341 cm ve
incik gevresinde 6,641 + 0,041; 7,089 + 0,042 ve 7,582 + 0,047 cm saptanmistir. Bu
degerler gogiis genisliginde sirasiyla 13,452 + 0,098; 15,018 + 0,098 ve 16,949 + 0,114
cm olarak belirlenirken, sagr1 genisligi i¢in 10,025 + 0,080; 11,432 = 0,079 ve 13,151 +
0,092 cm bulunmustur. Sagri yiiksekliginde ise tespit edilen ortalamalar sirasiyla 50,790
+ 0,205; 54,968 + 0,199 ve 59,049 + 0,227 cm olmustur. Son olarak viicut uzunlugunda
bulunan sonuglar ise yine sirasiyla 46,478 + 0,236; 51,538 + 0,235 ve 56,911 + 0,261 cm

olmustur.

Cizelge 3.1: Melez Kuzularda Biiyiime Ozellikleri igin En Kiigiik Kareler Genel Ortalamalari
(n t s3).

Ozellikler Dogum 60. giin 90. giin Siitten Kesim
Canli Agirhik (Kg) 4,640+ 0,068 15,221 +0,247 20,503+ 0,279 27,355+ 0,342
Cidago Yiiksekligi (cm) ; 50,460 = 0202 54,679+ 0,188 58,700 = 0,221
Gogiis Cevresi (cm) ; 57,099+ 0338 64210+ 0351 72,324+ 0341
Incik Cevresi (cm) - 6,641+ 0,041 7,089 £ 0,042 7,582 + 0,047
Gogiis Genisligi (cm) i 13452+ 0,098 15018+ 0,098 16,949+ 0114
Sagri Genisligi (cm) i 10,025+ 0,080 11,432+0,079 13,151+ 0,092
Sagn Yiiksekligi (cm) : 50,790+ 0,205 54,968+ 0,199 59,049 + 0,227
Viicut Uzunlugu (cm) ; 46,478+ 0,236 51,538+0,235 56,911+ 0,261
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3.1.2. Ultrasonik Karkas Ozellikleri

Aragtirmada farkli donemlerde ultrasonik karkas ozelliklerine iliskin en kiigiik kareler
genel ortalamalar1 Cizelge 3.2°de verilmistir. Buna gore 60 ve 90. giin ile siitten kesim
MLD alanina yonelik ortalamalar sirastyla 5,020 + 0,090; 6,293 + 0,094 ve 7,718 = 0,106
cm? bulunmustur. Bu degerler MLD derinliginde sirastyla 1,745 + 0,020; 2,010 + 0,021
ve 2,293 + 0,024 cm tespit edilmistir. Deri alt1 yag kalinliginda ise en kii¢iik kareler genel
ortalamalari sirasiyla 0,395 + 0,005; 0,423 £ 0,004 ve 0,432 + 0,008 cm saptanmustir.

Cizelge 3.2: Melez Kuzularda Ultrasonik Karkas Ozellikleri I¢in En Kiiciik Kareler Genel
Ortalamalan (u + s%).

Ozellikler 60. giin 90. giin Siitten Kesim
MLD Alani (cm?) 5,020 £ 0,090 6,293 + 0,094 7,718+ 0,106
MLD Derinligi (cm) 1,745+0,020 2,010 0,021 2,293 £ 0,024
Deri Alt1 Yag Kalinlig1 (cm) 0,395 + 0,005 0,423 + 0,004 0,432 + 0,008
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3.2.  Genom Boyu iliskilendirme Analizleri

Bu boliimde farkli donemlerde elde edilen biiyiime ve ultrasonik karkas 6zelliklerine
yonelik genom boyu iliskilendirme analizleri sekil ve gizelgeler halinde gorsellestirilerek

takdim edilmistir.

3.2.1. Biiyiime Ozellikleri

Genom boyu iligki analizleri sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak
olusturulan Manhattan ve QQ grafikleri dogum agirligi, 60. giin agirhigi, 90. giin agirlig
ve siitten kesim agirligi igin sekillerde (3.1— 3.4) sunulmustur. Yine ayni 6zellikler i¢in
Lambda () degerleri sirasiyla 0,6445; 0,9255; 0,9404 ve 0,9293 tespit edilmistir.

Dogum agirligina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.1) incelendiginde anlamli esik
diizeyini (p<0,0001) gegebilen SNP belirlenememistir.
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Sekil 3.1: Genom boyu iligskilendirme analizi sonuglarina gére dogum agirligi i¢in Manhattan
grafigi.

Sekil 3.2’de sunulan ve dogum agirhigma yonelik olan QQ grafigi incelendiginde
gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerinden diisiik ve lambda degerinin

birden kii¢iik oldugu saptanmuistir.
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Sekil 3.2 Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore dogum agirligi i¢cin lambda degeri
ve QQ grafigi.

60. giin agirligima yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.3) incelendiginde anlamli esik
diizeyini (p<0,0001) gegen iki SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.3: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin agirligr i¢in Manhattan
grafigi.

Sekil 3.4.’de sunulan ve 60. giin agirligina yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine olduk¢a yakin ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.4 Genom boyu iligkilendirme analizi sonug¢larina gore 60. giin agirligi i¢in lambda degeri
ve QQ grafigi.

90. giin agirligina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.5) incelendiginde anlamli esik
diizeyini (p<0,0001) gecen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine yakin alti SNP

tespit edilmistir.
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Sekil 3.5: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin agirligt i¢cin Manhattan
grafigi.

Sekil 3.6’da sunulan ve 90. giin agirligina yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.6: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 90. giin agirlig1 icin lambda degeri
ve QQ grafigi.

Siitten kesim agirligina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.7) incelendiginde anlamli esik

diizeyini (p<0,0001) gegen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine yakin bes SNP

tespit edilmistir.
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Sekil 3.7: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesim agirligi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.8’de sunulan Ve siitten kesim agirligina yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.8: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina goére siitten kesim agirligi i¢in lambda
degeri ve QQ grafigi.

Bu bilgiler 1s1ginda farkli donemlerde canli agirlik 6zelliklerine yonelik genom boyu
iliskilendirme analizleri sonucunda 6énemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.3’te sunulmustur.
Elde edilen sonuglara gore dogum agirliginda fikir verici diizeyde 6nemli bir SNP tespit

edilememistir.

60. giin agirhiginda ilmnseq_rs407054688 ve OAR1_269524758.1 kodlu SNP’lerin fikir
verici  (p<0,0001) diizeyde Onemli olduklari saptanmistir. Bu SNP’lerden
ilmnseq_rs407054688’in TMEM108 geninde intron iizerinde ve diger bir SNP olan
OAR1_269524758.1’in SOX14 geni referans alindiginda yukari akim yoniinde oldugu

belirlenmistir.

90. giin agirliginda s34488.1 ve OAR3_84330139.1 kodlu SNP’lerin kromozom ¢apinda,
ilmnseq_rs407054688, OAR3_69191148.1, ilmnseq_rs416816711 ve s09879.1 kodlu
SNP’lerin ise fikir verici diizeyde onemli (p<0,000026, p<0,0001) olduklari tespit
edilmistir. Bu SNP’lerden $34488.1 ve OAR3_84330139.1’in her ikisinin de CAMKMT
geninde intron tizerinde olduklari saptanmustir. llmnseq_rs407054688’in ise TMEM108
genine ait bir intron bolgesinde, OAR3_69191148.1’in FANCL geni dayanak alindiginda
yukar1 akim yo6niinde, ilmnseq_rs416816711’in MSH6 genine goére yukari akim yoniinde

ve s09879.1’in ise VIT geninde ekson iizerinde oldugu belirlenmistir.

Siitten kesim agirliginda s34488.1 ve OAR3_84330139.1 kodlu SNP’lerin kromozom
capinda, ilmnseq_rs402260644, OAR11 9366015.1 ve OAR11_9907480.1 kodlu
SNP’lerin ise fikir verici diizeyde onemli (p<0,000026, p<0,0001) olduklari tespit
edilmistir. Bu SNP’lerden s34488.1 ve OAR3_84330139.1’in her ikisinin de CAMKMT
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geninde intron {izerinde olduklar1 saptanmistir. IImnseq_rs402260644’iin KCNQ5 genine
gore yukari akim yoniinde, OAR11_9366015.1’in GDPD1 geni referans alindiginda asagi
akim yoniinde ve OAR11 9907480.1’in VMP1 geninde intron iizerinde oldugu

belirlenmistir.

Bu arastirmada canli agirligin farkli donemlerine iliskin genom boyu iliskilendirme
analizi sonucunda 1x107° olasilik diizeyini gecebilen herhangi bir SNP tespit edilememesi
nedeniyle haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.
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Cizelge 3.3: Canli agirliga yonelik genom boyu iligkilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iligkin Kod, Kromozom,

Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Konumu Degistmi Katsayis Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(b¢)
60. giin Agirligy ilmnseq_rs407054688 1 25412977 [A/G] 0,000404036 0,00007033 TMEM108 intron
60. giin Agirhigy OAR1_269524758.1 1 24950866 [T/C] 0,0000834892  0,00003418 SOX14 yukar1 akim y6niinde
90. giin Agirlig ilmnseq_rs407054688 1 25412977 [A/G] 0,00112242 0,00007141 TMEM108 intron
90. giin Agirhig OAR3_69191148.1 3 65529806 [T/C] -0,00114429 0,00006844 FANCL yukar1 akim y6niinde
90. giin Agirlig: ilmnseq_rs416816711 3 76683760 [A/G] -0,00110075 0,00006542 MSH6 yukar1 akim y6niinde
90. giin Agirhig $34488.1 3 79746275 [A/G] 0,000842671 0,00001002 CAMKMT intron
90. giin Agirhig OAR3_84330139.1 3 79753657 [A/G] -0,000842671 0,00001002 CAMKMT intron
90. giin Agirhig 509879.1 3 87154973 [T/C] -0,00100828 0,00007609 VIT ekson
Siitten Kesim Agirlig $34488.1 3 79746275 [A/G] 0,00175804 0,0000258 CAMKMT intron
Siitten Kesim Agirligt OAR3_84330139.1 3 79753657 [A/G] -0,00175804 0,0000258 CAMKMT intron
Siitten Kesim Agirligi ilmnseq_rs402260644 9 979189 [T/G] -0,00224487 0,00007464 KCNQ5 yukari akim yoniinde
Siitten Kesim Agirligt OAR11_9366015.1 11 9786914 [A/G] 0,00222922 0,0000889 GDPD1 asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Agirligt OAR11_9907480.1 11 10328372 [T/C] -0,00279899 0,00007098 VMP1 intron
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim cidago yiiksekligi i¢in
sekillerde (3.9 — 3.14) sunulmustur. Yine aym Ozellikler i¢in Lambda (A) degerleri
sirastyla 0,9361; 0,8794 ve 0,9531 tespit edilmistir.

60. giin cidago yiiksekligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.9) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<<0,0001) gecen zi¢ SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.9: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin cidago yliksekligi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.10’da sunulan ve 60. giin cidago yiiksekligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.10: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin cidago yiiksekligi i¢in
lambda degeri ve QQ grafigi.
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90. giin cidago yiiksekligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.11) incelendiginde
anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecen dort ve daha hassas olan 1x107° esik diizeyini

asan bir SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.11: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gdre 90. giin cidago yiiksekligi i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.12’de sunulan ve 90. giin cidago yiiksekligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.12: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin cidago yiiksekligi i¢in
lambda degeri ve QQ grafigi.
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Siitten kesimde cidago yiiksekligine yoOnelik Manhattan grafigi  (Sekil 3.13)
incelendiginde anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecen alt: SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.13: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde cidago yiiksekligi
icin Manhattan grafigi.

Sekil 3.14’te sunulan ve siitten kesim cidago yiiksekligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine olduk¢a yakin

ve lambda degerinin birden kiiciik oldugu saptanmaistir.

Gozlenen — log4(p)

Beklenen — log;q(p)

Sekil 3.14: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde cidago yiiksekligi
i¢in lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki cidago yiiksekligi 6zelliklerine yonelik genom boyu iligkilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.4’te sunulmustur.
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60. giin cidago yliksekliginde OAR6_42447403.1 kodlu SNP’nin kromozom ¢apinda
onemli (p<0,000026), OAR12_41703727.1 ve $66267.1 SNP’lerinin ise fikir verici
diizeyde onemli (p<0,0001) olduklar1 tespit edilmisti. Bu SNP’lerden
OAR6_42447403.1’in LOC101104580 geni dayanak alindiginda yukar1 akim yoniinde,
OAR12_41703727.1’in METTL13 ve s66267.1’in LOC101116529 genlerinde intron

tizerinde olduklar1 saptanmustir.

90. gin cidago yiksekliginde OAR4 _114210622.1, OAR6_34825741.1 ve
OAR6_42447403.1 kodlu SNP’lerin kromozom g¢apinda o6nemli (p<0,000026) ve
OARG6_36763067.1 ile s03652.1%in fikir verici diizeyde onemli (p<0,0001) olduklar
tespit edilmistir. Bu SNP’lerden OAR4_114210622.1’in LOC101118943 geni baz
alinarak asagi akim yoniinde, OAR6_34825741.1’in GRID2 geninde intron iizerinde ve
OAR6_42447403.1’in LOC101104580 geni dikkate alinarak yukari akim yoniinde
oldugu saptanmugtir. Diger bir SNP olan OAR6_36763067.1’in GRID2 genine gore
yukari akim yoniinde ve $03652.1’in GLRB geninde intron iizerinde oldugu

belirlenmistir.

Siitten kesimde cidago yiiksekliginde s47644.1, OAR6_34825741.1, OAR9 26114366.1,
OAR9 _26960120.1, OAR9_26972939.1 ve OAR9_27096145.1 kodlu SNP’lerin fikir
verici diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklar tespit edilmistir. Bu SNP’lerden s47644.1’in
ASB1 geni referans alindiginda asagi akim yoniinde, OAR6_34825741.1’in GRID2
geninde intron tizerinde, OAR9_26114366.1’in LOC105612888 genine gore asagi akim
yoniinde, OAR9_26960120.1 ile OAR9_26972939.1’in LOC105612749 geni baz
alindiginda asagi akim yoniinde ve OAR9_27096145.1’in LOC105616005 geni dikkate

alindiginda yukar1 akim yoniinde oldugu saptanmustir.
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Cizelge 3.4: Cidago yiiksekligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere

Kromozom, Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

iligkin Kod,

SNP Konumu Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Degisimi Katsaysi Olasilik (p) Yakin gen Yerlesim Yeri
(be)

60. giin Cidago Yiiksekligi OARG6_42447403.1 6 38180902 [T/C] 0,000112168 0,00002082 LOC101104580 yukar1 akim yoniinde

60. giin Cidago Yiiksekligi OAR12_41703727.1 12 37353150 [T/C] 0,000143111 0,00004996 METTL13 intron

60. giin Cidago Yiiksekligi $66267.1 23 58323579 [A/C] 0,000140862 0,00004351 LOC101116529 intron

90. giin Cidago Yiiksekligi OAR4_114210622.1 4 106808026 [A/G] 0,000464292 0,00002051 LOC101118943 agag1 akim yoniinde

90. giin Cidago Yiiksekligi OARG6_34825741.1 6 30866774 [A/C] -0,000782702 0,00001609 GRID2 intron

90. giin Cidago Yiiksekligi OARG6_36763067.1 6 32682035 [A/C] -0,000871556 0,00009395 GRID2 yukart akim yoniinde

90. giin Cidago Yiiksekligi OARG6_42447403.1 6 38180902 [T/G] 0,000776476 0,0000062 LOC101104580 yukari akim yoniinde

90. giin Cidago Yiiksekligi s03652.1 17 41855593 [T/C] 0,000991507 0,0000964 GLRB intron
Stitten Kesim Cidago Yiiksekligi s47644.1 1 2657803 [T/C] 0,00054471 0,00009119 ASB1 agag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Cidago Yiiksekligi OARG6_34825741.1 6 30866774 [A/C] -0,00062066 0,0000342 GRID2 intron
Stitten Kesim Cidago Yiiksekligi OAR9_26114366.1 9 25126958 [A/C] 0,000801949 0,00004207 LOC105612888 agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Cidago Yiiksekligi OAR9_26960120.1 9 25987176 [T/C] 0,000745557 0,00004473 LOC105612749 asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Cidago Yiiksekligi OAR9_26972939.1 9 26000009 [A/G] -0,000734057 0,00005824 LOC105612749 agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Cidago Yiiksekligi OAR9_27096145.1 9 26111518 [A/G] -0,000655819 0,00008872 LOC105616005 yukart akim y6niinde
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90. giin cidago yiiksekligi igin 1x10° olasilik esigini gecen OAR6_42447403.1 kodlu
SNP’e yonelik haplotiplendirme yapilmis olup, haplotip gruplari Sekil 3.15’te verilmistir.
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Sekil 3.15: 90. giin cidago yiiksekligi icin OAR6_42447403.1 kodlu SNP’nin haploview
gorlntist.

Buna gore OAR6_42447403.1 kodlu SNP etrafinda bir BD blogunun olustugu
saptanmigtir. Bununla bulundugu bloktaki OAR6_42247197.1 kodlu SNP arasinda D',
LOD ve r? degerleri sirastyla 0,942; 9,940 ve 0,345 saptanmis olup, yine ayn1 SNP ile
blokta bulunan OAR6_42354735.1 kodlu diger bir SNP arasinda D', LOD ve r? degerleri
sirastyla 0,907; 6,950 ve 0,349 bulunmustur. S6zii gegen SNP ile OAR6_42392875.1
kodlu SNP arasinda D', LOD ve r? degerleri sirastyla 1,000; 1,020 ve 0,018 olurken,
OARG6_42484920_X.1 kodlu SNP i¢in ayni degerler sirasiyla 1,000; 12,360 ve 0,398
bulunmustur.

Cizelge 3.5: 90. giin cidago yiiksekligi i¢in OAR6 42447403.1 kodlu SNP’nin haplotip bloklari
icindeki diger SNP'ler ile arasindaki D', LOD ve r? degerleri.

Onemli SNP Kodu Bloktaki SNP Kodu D' LOD r?

OARG_42447403.1 OARG6_42247197.1 0,942 9,940 0,345
OARG_42447403.1 OARG6_42354735.1 0,907 6,950 0,349
OARG6_42447403.1 OARG6_42392875.1 1,000 1,020 0,018
OARG_42447403.1 OARG6_42484920_X.1 1,000 12,360 0,398
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim gogiis ¢evresi igin sekillerde
(3.16 — 3.21) sunulmustur. Yine ayn1 6zellikler i¢cin Lambda (1) degerleri sirasiyla 0,9165;
0,8393 ve 0,8722 tespit edilmistir.

60. giin gogiis cevresine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.16) incelendiginde anlamli

esik diizeyini (p<0,0001) gegen bir SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.16: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglaria gore 60. giin gogiis ¢evresi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.17’de sunulan ve 60. giin gogiis ¢evresine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerinden diisiik ve lambda degerinin

birden kii¢iik oldugu saptanmaistir.

T n=009165

Gozlenen — log 4(p)

Beklenen — log;,(p)

Sekil 3.17: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin gogiis ¢cevresi igin lambda
degeri ve QQ grafigi.
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90. glin gogiis cevresine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.18) incelendiginde anlamli
esik  diizeyini  (p<0,0001) gecebilen bir SNP  tespit edilememistir.
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Sekil 3.18: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglaria gore 90. giin gogiis ¢evresi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.19°da sunulan ve 90. giin gogiis ¢evresine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gbzlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerinden diisiik ve lambda degerinin

birden kii¢iik oldugu saptanmuistir.

Gozlenen — log5(p)

Beklenen — log,(p)

Sekil 3.19: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin gogiis ¢cevresi i¢in lambda
degeri ve QQ grafigi.
Siitten kesimde gogiis ¢evresine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.20) incelendiginde

anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecen dort SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.20: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde g6giis ¢evresi i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.21°de sunulan ve siitten kesim gogiis cevresine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.21: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde gogiis ¢evresi igin
lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki gogiis cevresi ozelliklerine yonelik genom boyu iligkilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.6’da sunulmustur.

60. gilin gogiis ¢evresinde OAR1_269524758.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde 6nemli
(p<0,0001) oldugu ve SOX14 geni referans alindiginda yukari akim y6niinde bulundugu

saptanmistir.
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90. giin gogiis ¢evresine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda anlamli

(p<0,0001) bir SNP tespit edilememistir.

Siitten kesim gogiis cevresinde OAR1 144103391.1 kodlu SNP’nin kromozom ¢apinda
onemli (p<0,000026) ve NCAM2 geni dikkate alindiginda asagi akim yoniinde oldugu
saptanmistir. Bu 6zellik i¢in $28215.1, s16899.1 ve s00122.1 SNP’lerinin ise fikir verici
diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklar tespit edilmis olup, s28215.1’in NCAM2 genine
gore asagi akim yoniinde, s16899.1’in ise bu gen dikkate alindiginda yukar1 akim
yoniinde ve s00122.1 kodlu SNP’nin CNGA3 geninde ekson {izerinde oldugu

saptanmistir.

Bu arastirmada gogiis ¢evresi ozelliginde farkli dénemler igin yapilan genom boyu
iliskilendirme analizi sonucunda 1x10 olasilik diizeyini gegebilen herhangi bir SNP

tespit edilemedigi i¢in haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.
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Cizelge 3.6: Gogiis cevresine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod, Kromozom,
Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Konumu Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Degisimi Katsayist Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(be)

60. giin Gogiis Cevresi OAR1_269524758.1 1 249508660 [T/C] -0,00025465 0,00005362 SOX14 yukar1 akim yoniinde
Siitten Kesim Gogiis Cevresi §28215.1 1 133177053 [T/C] 0,00150406 0,0000461 NCAM?2 asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Go6glis Cevresi OAR1_144103391.1 1 133193893 [T/C] -0,00160925 0,00001162 NCAM2 asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Gogiis Cevresi $16899.1 1 135153040 [T/C] 0,00134968 0,00007673 NCAM2 yukar1 akim y6niinde
Siitten Kesim Gogiis Cevresi s00122.1 3 102748734 [A/C] 0,00080112 0,00006416 CNGA3 ekson
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim incik ¢evresi i¢in sekillerde
(3.22 — 3.27) sunulmustur. Yine ayn1 6zellikler i¢in Lambda (1) degerleri sirasiyla 0,9163;
0,9217 ve 0,8524 olmustur.

60. giin incik ¢evresine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.22) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<0,0001) gegen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine yakin iki

SNP tespit edilmistir.
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Eromozom

Sekil 3.22: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gdre 60. giin incik g¢evresi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.23’te sunulan ve 60. giin incik gevresine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde
gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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T %=09163

Gozlenen — log,4(p)

Beklenen — log,5(p)

Sekil 3.23: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin incik ¢evresi igin lambda
degeri ve QQ grafigi.

90. giin incik c¢evresine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.24) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<0,0001) gecen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine yakin alt:

SNP tespit edilmistir.
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Eromozom

Sekil 3.24: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin incik g¢evresi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.25’te sunulan ve 90. giin incik ¢evresine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gbzlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine olduk¢a yakin ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.25: Genom boyu iligkilendirme analizi sonug¢larina gére 90. giin incik ¢evresi i¢in lambda
degeri ve QQ grafigi.

Siitten kesimde incik g¢evresine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.26) incelendiginde
anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecen bir SNP tespit edilmistir.
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Kromozom

Sekil 3.26: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde incik ¢evresi i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.27°de sunulan ve siitten kesim incik g¢evresine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.27: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde incik gevresi igin
lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki incik cevresi ozelliklerine yonelik genom boyu iliskilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.7°de sunulmustur.

60. giin incik cevresinde s34488.1 ve OAR3_84330139.1 kodlu SNP’lerin kromozom
capinda onemli (p<0,000026) olduklar1 tespit edilmis olup, ikisinin de CAMKMT

geninde intron tizerinde bulundugu saptanmistir.

90. giin incik ¢evresinde OAR1_53401053.1, ilmnseq_rs407054688, s34659.1, s34488.1,
OAR3_84330139.1 ve $54990.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde dnemli (p<0,0001)
olduklari tespit edilmistir. Bu SNP’lerden OAR1_53401053.1’in SLC44A5 geni referans
alindiginda yukar1 akim yoniinde, ilmnseq_rs407054688’in TMEM108 geninde intron
tizerinde, $34659.1°in B3GALTS5 genine gore yukari akim yoniinde, $34488.1 ile
OAR3_84330139.1 kodlu SNP’lerin CAMKMT ve s54990.1’in LOC105603863 geninde

intron tizerinde olduklar1 saptanmigtir.

Siitten kesimde incik ¢evresinde s34659.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde 6nemli
(p<0,0001) oldugu belirlenmis olup, B3GALTS5 geni baz alindiginda yukari akim

yoniinde yerlestigi tespit edilmistir.

Bu arastirmada incik g¢evresi Ozelliginde farkli donemler i¢in yapilan genom boyu
iliskilendirme analizi sonucunda 1x10° olasilik diizeyini gegebilen herhangi bir SNP

tespit edilemedigi igin haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.
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Cizelge 3.7: Incik cevresine yonelik Genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde énemli bulunan SNP’lere iliskin Kod, Kromozom,
Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Konumu Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Degisimi Katsayist Olasilik (p) Yakin gen Yerlesim Yeri
(be)
60. giin Incik Cevresi $34488.1 3 79746275 [A/G] 4,24615E-05 0,00002501 CAMKMT intron
60. giin Incik Cevresi OAR3_84330139.1 3 79753657 [A/G] -4,24615E-05 0,00002501 CAMKMT intron
90. giin Incik Cevresi OAR1_53401053.1 1 51261221 [T/G] -0,000103939 0,00007521 SLC44A5 yukari akim y6niinde
90. giin Incik Cevresi ilmnseq_rs407054688 1 254129772 [A/G] 0,000158892 0,00009524 TMEM108 intron
90. giin Incik Cevresi $34659.1 1 257807302 [A/G] 9,71663E-05 0,00008537 B3GALT5 yukar1 akim yoniinde
90. giin Incik Cevresi $34488.1 3 79746275 [A/G] 0,000112431 0,00004193 CAMKMT intron
90. giin Incik Cevresi OAR3_84330139.1 3 79753657 [A/G] -0,000112431 0,00004193 CAMKMT intron
90. giin Incik Cevresi $54990.1 20 42773908 [A/G] 0,000151065 0,00008637 LOC105603863 intron
Siitten Kesim Incik Cevresi $34659.1 1 257807302 [A/G] 0,0000822873 0,00005239 B3GALT5 yukart akim yoniinde
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim gogiis genisligi icin
sekillerde (3.28 — 3.33) sunulmustur. Yine ayni1 ozellikler i¢in Lambda (1) degerleri
sirastyla 0,9535; 0,9353 ve 0,9227 tespit edilmistir.

60. giin gogiis genisligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.28) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<0,0001) gecen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine yakin 11

ve daha hassas olan 1x107° esik diizeyini asan dért SNP tespit edilmistir.

—logyelp)
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Kromozom

Sekil 3.28: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gére 60. giin gogiis genisligi i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.29’da sunulan ve 60. giin gogiis genisligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukga yakin

ve lambda degerinin birden kii¢iik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.29: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin gogiis genisligi igin
lambda degeri ve QQ grafigi.
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90. giin gogiis genisligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.30) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<0,0001) gegen sekiz ve daha hassas olan 1x107° esigini asan iki SNP

tespit edilmistir.
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Sekil 3.30: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 90. giin gogiis genisligi icin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.31’de sunulan ve 90. giin gogiis genisligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukg¢a yakin

ve lambda degerinin birden kiiciik oldugu saptanmaistir.
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Sekil 3.31: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. glin gdgiis genisligi icin
lambda degeri ve QQ grafigi.

Siitten kesimde gogiis genisligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.32) incelendiginde
anlaml esik diizeyini (p<0,0001) gecen alt: SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.32: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde gogiis genisligi
icin Manhattan grafigi.

Sekil 3.33’te sunulan ve siitten kesim gogiis genisligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukg¢a yakin

ve lambda degerinin birden kiiciik oldugu saptanmaistir.

Gozlenen — log4(p)
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Beklenen — log4(p)

Sekil 3.33: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde gogiis genisligi
icin lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki go6giis genisligi ozelliklerine yonelik genom boyu iliskilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.8’de sunulmustur.
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60. giin gogis genisliginde OAR1_269524758.1 kodlu SNP genom ¢apinda Onemli
(p<0,000001) bulunmus ve SOX14 geni referans alindiginda yukari akim yoniinde
oldugu belirlenmistir. Aymi 6zellik icin DU379505_529.1, OAR2_211824449.1,
OAR3_71031752.1, s26969.1 ve OAR10_47249054.1 kodlu SNP’lerin kromozom
capinda (p<0,000026) 6nemli oldugu ve DU379505 529.1’in AGBL4 geninde intron
tizerinde, OAR2_211824449.1’in SATB2 geni baz alindiginda asagi akim yoniinde,
OAR3_71031752.1’in CCDCB85A genine gore asagi akim yoniinde, $s26969.1°in FGF9
geni dayanak alindiginda yukari akim yoniinde ve OAR10 47249054.1’in DACH1
geninde intron iizerinde bulundugu saptanmistir. Bu o6zellikte OAR1_24546509.1,
OAR1_27215234.1, s09879.1, s38595.1, OAR10_40627671.1, OAR10_40940028.1,
OAR10_50623231.1, OAR12_11997076.1 ve OAR20_39471826.1 kodlu SNP’lerin fikir
verici diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklar1 tespit edilmistir. Bu SNP’lerin gegis sirasiyla
AGBL4 ve LOC101116001 genleri dikkate alindiginda yukari akim yonlerinde, VIT
geninde ekson iizerinde, NAV3, PCDH9 ve yine PCDH9 genlerinde intron iizerinde,
KLF12 ve TRNAC-GCA genlerine gore yukart akim yonlerinde ve CDKALL geninde

intron tizerinde bulunduklar1 belirlenmistir.

90. gin @goglis genisliginde  OARG6_34825741.1, OAR6_36007702.1 ve
OARG6_36114096.1 kodlu SNP’lerin kromozom ¢apinda énemli (p<0,000026) olduklar
saptanmis olup, tic SNP’nin de GRID2 geninde intron {izerinde bulunduklari tespit
edilmistir.  Yine bu  oOzellikte  OAR6_33649083.1, ilmnseq_rs159957781,
OARG6_37206417.1, OAR19 22671203.1, s54990.1, OAR20_47144540.1 ve
OAR20_48241017.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklar
saptanmistir. Bu SNP’lerin en yakin olduklari gene gore yerlesim yeri sirastyla PDLIMS
geni referans alindiginda asagi akim yoniinde, FAM184B, CCSER1, ITPR1,
LOC105603863 ve LOC105603865 genlerinde intron iizerinde ve MAK geni baz

alindiginda yukari akim yoniinde olduklar1 belirlenmistir.

Siitten kesimde gogiis genisliginde ilmnseq_rs407054688, ilmnseq_rs403637305,
OAR5_82651741.1, OAR5_107175412.1, OAR22_15254665.1 ve s01323.1 kodlu
SNP’lerin fikir verici diizeyde onemli (p<0,0001) olduklar1 tespit edilmistir. Bu
SNP’lerin ilgili gene gore yerlesim yeri dikkate alindiginda sirastyla TMEM108 geninde
intron, LOC105608615 geninde ekson ve LOC105606744 geninde intron iizerinde,
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SLCOA4C1 geni baz alindiginda asag1 akim yoniinde, PPP1R3C geni dikkate alindiginda

yukar1 akim yoniinde ve FOXK1 geninde yine intron tizerinde bulunduklar1 saptanmustir.

61



Cizelge 3.8: Gogiis genisligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkl diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod, Kromozom,

Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Alel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Konumu Deffgimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin gen Yerlesim Yeri
(bg)
60. giin Gogiis Genisligi DU379505_529.1 1 23952498 [T/G] -0,000243553 0,00001596 AGBL4 intron
60. giin Gogiis Genigligi OAR1_24546509.1 1 24332025 [T/G] 0,000221288  0,00009856 AGBL4 yukart akim yniinde
60. giin Gogiis Genigligi OAR1_27215234.1 1 26901948 [AG] 0,000227948  0,00004995 LOC101116001 yukart akim yniinde
60. giin Gogiis Genisligi OAR1_269524758.1 1 249508660 [T/C] -0,000217957 0,00000046 SOX14 yukar1 akim yoniinde
60. giin Gogiis Genisligi OAR2_211824449.1 2 200095669 [T/C] -0,000132368 0,0000217 SATB2 asag1 akim yoniinde
60. giin Gogiis Genisligi OAR3_71031752.1 3 67193601 [T/C] 0,000190995 0,00000951 CCDCB85A asag1 akim yoniinde
60. giin Gogiis Genisligi s09879.1 3 87154973 [T/C] -0,000196707 0,00003722 VIT ekson
60. giin Gogiis Genisligi $38595.1 3 113976051 [A/G] 0,000125696 0,00008611 NAV3 intron
60. giin Gogiis Genisligi §26969.1 10 35628813 [T/C] -0,000233972 0,00000872 FGF9 yukari akim yoniinde
60. giin Gogiis Genisligi OAR10_40627671.1 10 39816919 [T/C] 0,000158449 0,00009067 PCDH9 intron
60. giin Gogiis Genisligi OAR10_40940028.1 10 40149974 [T/G] -0,000218617 0,00004257 PCDH9 intron
60. giin Gogiis Genisligi OAR10_47249054.1 10 46573078 [A/G] -0,000233272 0,00000717 DACH1 intron
60. giin Gogiis Genisligi OAR10_50623231.1 10 49755696 [A/G] -0,00019897 0,00009137 KLF12 yukari akim yoniinde
60. giin Gogiis Genisligi OAR12_11997076.1 12 9704706 [T/C] 0,000171039 0,00002936 TRNAC-GCA yukar1 akim yoniinde
60. giin Gogiis Genisligi OAR20_39471826.1 20 36028562 [A/G] 0,000180901 0,00009516 CDKAL1 intron
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Cizelge 3.8 (devam): Gogiis genisligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iligkin Kod,
Kromozom, Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Alel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Konumu Deffgimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin gen Yerlesim Yeri
(bg)
90. giin Gogiis Genisligi OARG6_33649083.1 6 29809690 [T/C] -0,000688028 0,00006742 PDLIMS asag1 akim yoniinde
90. giin Goiis Genisligi OARG6_34825741.1 6 30866774 [AC] -0,000720386  0,00000716 GRID2 intron
90. giin Goiis Genisligi OAR6_36007702.1 6 31988391 [T/C] 0,000733418  0,00001076 GRID2 intron
90. giin Gogiis Genisligi OARG6_36114096.1 6 32086666 [A/G] -0,000780405 0,0000044 GRID2 intron
90. giin Gogiis Genisligi ilmnseq_rs159957781 6 37138949 [G/C] -0,000640964 0,00009531 FAM184B intron
90. giin Gogiis Genisligi OARG6_37206417.1 6 33219065 [A/G] 0,000666198 0,00008265 CCSER1 intron
90. giin Gogiis Genisligi OAR19_22671203.1 19 21575640 [A/G] -0,000803262 0,00007668 ITPR1 intron
90. giin Gogiis Genisligi $54990.1 20 42773908 [A/G] 0,000746646 0,00005714 LOC105603863 intron
90. giin Gogiis Genisligi OAR20_47144540.1 20 43429085 [A/G] -0,00085733 0,00003037 LOC105603865 intron
90. giin Gogiis Genisligi OAR20_48241017.1 20 44319991 [A/G] 0,000752052 0,00006269 MAK yukar1 akim yoniinde
Siitten Kesim Gogiis Genisligi ilmnseq_rs407054688 1 254129772 [A/G] 0,000687619 0,0000745 TMEM108 intron
Siitten Kesim Gogiis Genisligi ilmnseq_rs403637305 3 206810193 [A/C] 0,000364017 0,00008628 LOC105608615 ekson
Siitten Kesim Gogiis Genisligi OAR5_82651741.1 5 75066775 [T/C] 0,000663468 0,00009323 LOC105606744 intron
Siitten Kesim Gogiis Genisligi OAR5_107175412.1 5 98388115 [T/C] -0,000621438 0,00005316 SLCO4C1 asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Gogiis Genisligi OAR22_15254665.1 22 12993509 [T/C] -0,000557015 0,00002966 PPP1R3C yukar1 akim yoniinde
Siitten Kesim Gogiis Genisligi s01323.1 24 39101148 [T/C] -0,000630575 0,00003962 FOXK1 intron
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60. giin gogiis genisligi icin 1x10° olasilik esigini gecen SNP’lere yonelik
haplotiplendirme yapilmis olup, haplotip gruplart Sekil 3.34 — 3.37°de verilmistir.
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Sekil 3.34: 60. giin gogiis genisligi icin OAR1_269524758.1 kodlu SNP’nin haploview
gorlntist.
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Sekil 3.35: 60. giin gogiis genisligi icin OAR3_71031752.1 kodlu SNP’nin haploview goriintiisii.
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Sekil 3.36: 60. giin gogiis genisligi icin OAR10_47249054.1 kodlu SNP’nin haploview
gorlntist.
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Sekil 3.37: 60. giin gogiis genisligi i¢in $26969.1 kodlu SNP’nin haploview goriintiisti.

Buna gore OAR1_269524758.1, OAR3_71031752.1, OAR10_47249054.1 ve s26969.1
kodlu SNP’ler etrafinda BD bloklarinin olustugu belirlenmistir. Sekil 3.34’te sunulan ve
birinci kromozomda yer alan OAR1_269524758.1 kodlu SNP ikinci blokta
OAR1_269418703.1 ve OAR1_269493195.1 ile birliktedir. Belirlenen SNP ile diger ikisi
arasinda D', LOD ve r? degerleri sirastyla 1,000; 5,410; 0,263 ve 1,000; 7,610; 0,314 tespit
edilmistir. Sekil 3.35’te  sunulan ve fgiincii kromozomda yer alan SNP
OAR3_71031752.1’in bulundugu ikinci blokta OAR3_70900346.1 kodlu SNP ile
arasinda D', LOD ve r? degerleri sirastyla 0,887; 3,21 ve 0,147 saptanmis olup, yine ayn1
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SNP ile blokta bulunan OAR3_70952867.1 kodlu diger SNP arasinda D', LOD ve r?
degerleri sirasiyla 1; 1,47 ve 0,053 olarak saptanmistir. Sekil 3.36’da sunulan ve 10.
kromozomda yer alan SNP OAR10 47249054.1’in bulundugu dordiincii blokta
OAR10_47299153.1 kodlu SNP ile arasinda D', LOD ve r2 degerleri sirasiyla 0,931, 7,47
ve 0,276 saptanmis olup, yine aynt SNP ile dordiincii blokta bulunan OAR10_47328176.1
kodlu diger SNP arasinda bu degerler sirasiyla 1; 0,73 ve 0,039 olarak bulunmustur. Sekil
3.37°de sunulan ve yine onuncu kromozomda yer alan SNP $26969.1’in bulundugu ikinci
blokta s27955.1 kodlu SNP ile arasinda D', LOD ve r? degerleri sirasiyla 1; 5,61 ve 0,146
tespit edilmistir.

Cizelge 3.9: 60. giin gogiis genisligi icin OARZL 269524758.1, OAR3_71031752.1,

OARI10 _47249054.1 ve s26969.1 kodlu SNP’lerin haplotip bloklar1 igindeki diger SNP'ler ile
arasindaki D', LOD ve 12 degerleri.

Onemli SNP Kodu Bloktaki SNP Kodu Blok D' LOD r2
OAR1_269524758.1 OAR1_269418703.1 2 1,000 5,410 0,263
OAR1_269524758.1 OAR1_269493195.1 2 1,000 7,610 0,314
OAR3_71031752.1 OAR3_70900346.1 2 0,887 3,210 0,147
OAR3_71031752.1 OAR3_70952867.1 2 1,000 1,470 0,053
OAR10_47249054.1 OAR10_47299153.1 4 0,931 7,470 0,276
OAR10_47249054.1 OAR10_47328176.1 4 1,000 0,730 0,039
$26969.1 $27955.1 2 1,000 5,610 0,146
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90. giin gogiis genisligi icin 1x10° olasilik esigini gecen SNP’lere yonelik haplotiplendirme yapilmis olup, haplotip gruplari Sekil 3.38 ve
3.39’da verilmistir.
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Sekil 3.38: 90. giin gogiis genisligi icin OAR6_34825741.1 kodlu SNP’nin haploview goriintiisii.
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Sekil 3.39: 90. giin g6giis genisligi icin OARG6_36114096.1 kodlu SNP’nin haploview goriintiisii.

68



Buna gore OAR6 34825741.1 ve OAR6 36114096.1 kodlu SNP’ler etrafinda BD
bloklarinin olustugu saptanmistir. Sekil 3.38’de sunulan ve altinct kromozomda yer alan
OAR6 34825741.1 bulundugu besinci blokta ilmnseq rs595274283 kodlu SNP ile D',
LOD ve r? bakimindan sirastyla 1,000; 0,820 ve 0,034 degerlerini verdigi belirlenmistir.
Sekil 3.39°da sunulan ve ayni kromozomda yer alan OAR6_36114096.1’in bulundugu
altinc1 blokta OARG6_36007702.1 kodlu SNP ile arasinda ayn1 degerler 1,000; 23,160 ve
0,765 ve OAR6_36061439.1 kodlu SNP ile arasinda bu degerler 1,000; 8,610 ve 0,317
olmustur.

Cizelge 3.10: 90. giin gogiis genisligi i¢in OARG6_34825741.1 ve OARG6_36114096.1 kodlu
SNP’lerin haplotip bloklari igindeki diger SNP'ler ile arasindaki D', LOD ve 1> degerleri.

Onemli SNP Kodu Bloktaki SNP Kodu Blok D' LOD r2

OARG6_34825741.1 ilmnseq_rs595274283 5 1,000 0,820 0,034
OARG6_36114096.1 OARG6_36007702.1 6 1,000 23,160 0,765
OAR6_36114096.1 OAR6_36061439.1 6 1,000 8,610 0,317
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim sagr1 genisligi i¢in sekillerde
(3.40 — 3.45) sunulmustur. Yine ayn1 6zellikler i¢cin Lambda (1) degerleri sirasiyla 0,9321;
0,9180 ve 0,9227 tespit edilmistir.

60. giin sagn genisligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.40) incelendiginde anlaml

esik diizeyini (p<0,0001) gecen sekiz ve daha hassas olan 1x107° esik diizeyini asan iKi

SNP tespit edilmistir.
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Eromozom
Sekil 3.40: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglaria gore 60. giin sagr1 genisligi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.41°de sunulan ve 60. giin sagr1 genisligine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde
gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine olduk¢a yakin ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.41: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin sagr1 genigligi igin

lambda degeri ve QQ grafigi.

90. giin sagr1 genisligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.42) incelendiginde anlamli
esik diizeyini (p<0,0001) gegebilen bir SNP tespit edilememistir.

4
- 37
2,
: 21
I=]
|
-1_
G_

1 2 3 4 6 8 10 13 16 19 23

EKromozom

Sekil 3.42: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin sagr1 genigligi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.43’te sunulan ve 90. giin sagr1 genisligine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.43: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglaria gore 90. giin sagr genisligi igin
lambda degeri ve QQ grafigi.

Siitten kesimde sagr1 genigligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.44) incelendiginde

anlamli esik diizeyini (p<<0,0001) gegen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine

yakin beg SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.44: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde sagr1 genisligi
i¢in Manhattan grafigi.

Sekil 3.45’te sunulan ve siitten kesimde sagri1 genisligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Gozlenen — log4(p)
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Sekil 3.45: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde sagr genisligi
i¢in lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki sagri genisligi ozelliklerine yonelik genom boyu iliskilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.11°de sunulmustur.

60. giin sagr1 genisliginde s28215.1 ve OAR1_144103391.1 kodlu SNP’lerin kromozom
capinda 6nemli (p<0,000026) oldugu ve bunlarin NCAM2 geni referans alindiginda asagi
akim yoniinde oldugu saptanmistir. Ayni Ozellikte s12152.1, OAR1_139235849.1,
OAR1 _143773497.1, OAR1_144094845.1, OAR1_144435208.1, OAR1_144742152.1,
OAR1_269524758.1 ve OAR12_56663780.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde onemli
(p<0,0001) olduklar1 tespit edilmistir. Bunlardan s12152.1’in BACH1 genine gore asagi
akim  yoniinde, OAR1_139235849.1’in  APP  geninde intron iizerinde,
OAR1 _143773497.1, OAR1_144094845.1 ve OAR1 144435208.1’in NCAM2 geni
referans alindiginda asagi akim yoniinde ve OAR1_144742152.1’in ayn1 gende intronda,
OAR1_269524758.1’in SOX14 geni dikkate alindiginda yukar1 akim yoniinde ve
OAR12_56663780.1’in LOC105616544 geninde intron tizerinde bulunmustur.

90. giin sagr1 genisligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda anlamli

(p<0.0001) bir SNP tespit edilememistir.

Siitten kesim sagri genisliginde s69444.1, OAR1_40581620.1, OAR1_40686911.1,
OAR1 _40768615.1 ve OAR1 41497208.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde énemli
(p<0,0001) olduklar1 saptanmistir. Bu SNP’lerden $69444.1 ve OAR1_40581620.1’in
UBE2U geninde intron iizerinde, OAR1_40686911.1 ve OAR1_40768615.1’in ayn1 gene
gore asag1 akim yoniinde ve OAR1_41497208.1’in JAK1 geni baz alindiginda yukari

akim yoOniinde oldugu tespit edilmistir.
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Cizelge 3.11: Sagn genisligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iligskin Kod, Kromozom,
Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Konumu Degigimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin gen Yerlesim Yeri
(b¢)
60. giin Sagr Genisligi s12152.1 1 124951384 [A/G] -0,000174793 0,00008334 BACH1 agag1 akim yoniinde
60. giin Sagr1 Genisligi OAR1_139235849.1 1 128524030 [A/G] -0,000184554 0,00006607 APP intron
60. giin Sagr Genisligi OAR1_143773497.1 1 132888467 [A/C] -0,000187502 0,00005901 NCAM?2 agag1 akim yoniinde
60. giin Sagr Genisligi §28215.1 1 133177053 [T/C] 0,000238291 0,00000622 NCAM?2 agag1 akim yoniinde
60. giin Sagr Genisligi OAR1_144094845.1 1 133182870 [A/G] -0,000188595 0,00008595 NCAM?2 agag1 akim yoniinde
60. giin Sagr1 Genisligi OAR1_144103391.1 1 133193893 [T/C] -0,000243766 0,00000258 NCAM2 agag1 akim yoniinde
60. giin Sagr1 Genisligi OAR1_144435208.1 1 133431841 [AT] 0,000198595 0,0000364 NCAM2 agag1 akim yoniinde
60. giin Sagr1 Genigligi OAR1_144742152.1 1 133776177 [A/G] -0,000181768 0,00002857 NCAM2 intron
60. giin Sagr1 Genisligi OAR1_269524758.1 1 249508660 [T/C] -0,000145919 0,00007898 SOX14 yukar1 akim y6niinde
60. giin Sagr1 Genisligi OAR12_56663780.1 12 51233503 [T/C] 0,000169093 0,00006521 LOC105616544 intron
Siitten Kesim Sagr1 Genisligi $69444.1 1 39292694 [A/G] 0,000558184 0,0000875 UBE2U intron
Siitten Kesim Sagr1 Genisligi OAR1_40581620.1 1 39305439 [A/G] -0,000558184 0,0000875 UBE2U intron
Siitten Kesim Sagr1 Genisligi OAR1_40686911.1 1 39376128 [TIC] 0,000585706 0,00005602 UBE2U agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Sagr1 Genisligi OAR1_40768615.1 1 39455736 [A/C] -0,000585706 0,00005602 UBE2U asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Sagr1 Genisligi OAR1_41497208.1 1 40190989 [A/T] -0,000585706 0,00005602 JAK1 yukar1 akim yoniinde
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60. giin sagr1 Qenisligi igin 1x10° olasilik esigini gecen SNP’lere yonelik
haplotiplendirme yapilmis olup, haplotip gruplar Sekil 3.46’da verilmistir.
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Sekil 3.46: 60. giin sagr1 genisligi icin OAR1_144103391.1 ve s28215.1 kodlu SNP’lerin
haploview goriintiisii.

Buna gore OAR1 144103391.1 ve s28215.1 kodlu SNP’ler aynmi blok (dordiincii blok)
igerisinde yer almstir. ilk SNP’nin bulundugu blokta ikinci SNP ile arasinda D', LOD ve
r? degerleri sirasiyla 1,000; 26,370 ve 0,690 saptanmis olup, yine ayn1 SNP ile blokta
bulunan OAR1_144094845.1 kodlu diger SNP arasinda D', LOD ve r? degerleri sirastyla
1,000; 18,310 ve 0,530 ve yine ayn1 blokta yer alan bir diger SNP $52657.1 ile arasinda
ayn1 degerler 0,893; 4,090 ve 0,150 saptanmugtir. $28215.1 kodlu SNP ile ayn1 blokta
bulunan OAR1_144094845.1 kodlu diger SNP arasinda D', LOD ve r? degerleri sirastyla
1,000; 13,060 ve 0,370 ve yine ayn1 blokta yer alan bir diger SNP $52657.1 ile arasinda
bu degerler 0,920, 6,120 ve 0,230 olarak tespit edilmistir.
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Cizelge 3.12: 60. giin sagr1 genisligi i¢in OAR1 144103391.1 ve s28215.1 kodlu SNP’lerin
haplotip bloklar igindeki diger SNP'ler ile arasindaki D', LOD ve r? degerleri

Onemli SNP Kodu  Bloktaki SNP Kodu Blok D' LOD r?

OAR1_144103391.1 §28215.1 4 1,000 26,370 0,690
OAR1_144103391.1 OAR1_144094845.1 4 1,000 18,310 0,530
OAR1_144103391.1 §52657.1 4 0,893 4,090 0,150
§28215.1 OAR1_144094845.1 4 1,000 13,060 0,370
§28215.1 $52657.1 4 0,920 6,120 0,230
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim sagri yiiksekligi i¢in
sekillerde (3.47 — 3.52) sunulmustur. Yine ayni ozellikler i¢in Lambda (1) degerleri
sirastyla 0,9321; 0,9180 ve 0,8826 tespit edilmistir.

60. giin sagr yiiksekligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.47) incelendiginde anlamli
esik diizeyini (p<0,0001) gegen bir SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.47: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin sagr yiiksekligi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.48’de sunulan ve 60. giin sagr yiksekligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.

Gozlenen — log,(p)

Beklenen — log;4(p)

Sekil 3.48: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 60. giin sagri yiiksekligi igin
lambda degeri ve QQ grafigi.
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90. giin sagr1 yiiksekligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.49) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<0,0001) gegen bir SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.49: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin sagr yiiksekligi igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.50°de sunulan ve 90. giin sagr yiiksekligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.50: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglara gore 90. giin sagr1 yiiksekligi i¢in
lambda degeri ve QQ grafigi.
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Siitten kesimde sagrn yiiksekligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.51) incelendiginde
anlamli esik diizeyini (p<<0,0001) gegen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine

yakin sekiz ve daha hassas olan 1x107° esigini asan iki SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.51: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde sagr1 yiiksekligi
icin Manhattan grafigi.

Sekil 3.52°de sunulan ve siitten kesimde sagr1 yiiksekligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukc¢a yakin

ve lambda degerinin birden kiiciik oldugu saptanmaistir.
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Sekil 3.52: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde sagr1 ytliksekligi
icin lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki sagr1 yliksekligi ozelliklerine yonelik genom boyu iligkilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNPler Cizelge 3.13’te sunulmustur.
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60. giin sagr yiiksekliginde OAR2_211824449.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde
onemli (p<0,0001) ve SATB2 geni referans alindiginda asagi akim yoniinde oldugu

saptanmistir.

90. giin sagr1 yiiksekliginde OAR19 22671203.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde

onemli (p<0,0001) oldugu ve ITPR1 geninde intron tizerinde bulundugu belirlenmistir.

Siitten kesim sagr1 yiiksekliginde OAR9_26114366.1, OAR9_26960120.1 ve s50188.1
kodlu SNP’lerin kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) oldugu ve en yakin olduklar
gene gore yerlesim yerleri sirastyla LOC105612888 geni dikkate alindiginda asagi akim
yoniinde, LOC105612749 genine gore asag1 akim yoniinde ve TMEM72 geni referans
alindiginda yukar1 akim yonlinde oldugu saptanmistir. Aym Ozellik i¢in
OARG_34825741.1, s47644.1, OAR1_140305399.1, OAR9_25961251.1,
OAR9_26047884.1, OAR9_26972939.1 ve OAR9_27096145.1 kodlu SNP’lerin fikir
verici diizeyde onemli (p<0,0001) olduklari tespit edilmistir. OAR6_34825741.1’in
GRID2 geninde intron iizerinde, s47644.1’in ASB1 genine gore asagi akim yoniinde,
OAR1_140305399.1’in  MRPL39 geni baz alindiginda asagi akim yoniinde,
OAR9_25961251.1 ile OAR9_26047884.1’in LOC105612888 genine gore asagi akim
yoniinde, OAR9_26972939.1’in LOC105612749 geni referans alindiginda asagi akim
yoniinde ve OAR9_27096145.1’in LOC105616005 genine gore asagi akim yoniinde

oldugu belirlenmistir.

Bu aragtirmada sagr1 ytiksekligi o6zelliginde farkli donemler i¢in yapilan genom boyu
iliskilendirme analizleri sonucunda 1x107 olasilik diizeyini gegebilen herhangi bir SNP

tespit edilemedigi i¢in haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.
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Cizelge 3.13: Sagn yiiksekligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde onemli bulunan SNP’lere iligkin Kod,
Kromozom, Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Konumu Degisimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(be)
60. giin Sagr1 Yiksekligi OAR2_211824449.1 2 200095669 [T/C] -0,000235303 0,00003723 SATB2 agag1 akim yoniinde
90. giin Sagr Yiiksekligi OAR19_22671203.1 19 21575640 [A/G] -0,000699005 0,0000791 ITPR1 intron
Siitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi s47644.1 1 2657803 [T/C] 0,00082572 0,00007702 ASB1 agag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OAR1_140305399.1 1 129528525 [A/G] 0,00106291 0,0000955 MRPL39 asag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OARG6_34825741.1 6 30866774 [A/C] -0,000936539 0,00002696 GRID2 intron
Stitten Kesim Sagr1 Yiksekligi OAR9_25961251.1 9 24995767 [T/C] 0,00106962 0,00003259 LOC105612888 agag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OAR9_26047884.1 9 25060227 [A/C] -0,00126365 0,00005966 LOC105612888 agag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OAR9_26114366.1 9 25126958 [A/C] 0,00126589 0,00001452 LOC105612888 agag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OAR9_26960120.1 9 25987176 [T/C] 0,00127261 0,00000322 LOC105612749 agag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OAR9_26972939.1 9 26000009 [A/G] -0,00108844 0,00006793 LOC105612749 asag1 akim yoniinde
Stitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi OAR9_27096145.1 9 26111518 [A/G] -0,000978374 0,00008831 LOC105616005 agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Sagr1 Yiiksekligi $50188.1 25 44300657 [A/G] 0,000982045 0,00000993 TMEM72 yukart akim yoniinde

81



GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim sagri yiiksekligi i¢in
sekillerde (3.53 — 3.58) sunulmustur. Yine ayni1 ozellikler i¢in Lambda (1) degerleri
sirastyla 0,9366; 0,9305 ve 0,9245 tespit edilmistir.

60. giin viicut uzunluguna yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.53) incelendiginde anlamli

esik diizeyini (p<<0,0001) gecen dért SNP tespit edilmistir.

5
4
S 3
g 24
.
.

1 2 3 4 6 8 10 13 16 19 23

Kromozom

Sekil 3.53: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin viicut uzunlugu igin
Manhattan grafigi.

Sekil 3.54’te sunulan ve 60. giin viicut uzunluguna yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.

Gozlenen — log,,(p)

Beklenen — log;q(p)

Sekil 3.54: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 60. giin viicut uzunlugu igin
lambda degeri ve QQ grafigi.
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90. giin viicut uzunluguna yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.55) incelendiginde anlamli

esik diizeyini (p<0,0001) gegen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine yakin

sekiz SNP tespit edilmistir.
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Kromozom

Sekil 3.55: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin viicut uzunlugu i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.56’da sunulan ve 90. giin viicut uzunluguna yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine olduk¢a yakin

ve lambda degerinin birden kiiciik oldugu saptanmaistir.

Gozlenen — log4(p)

Beklenen — log4(p)

Sekil 3.56: Genom boyu iliskilendirme analizi sonug¢larina gére 90. giin viicut uzunlugu igin
lambda degeri ve QQ grafigi.

83



Siitten kesimde viicut uzunluguna yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.57) incelendiginde

anlamli esik diizeyini (p<<0,0001) gegen ancak sekilde gosterilemeyecek kadar birbirine

yakin 10 SNP tespit edilmistir.
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Eromozom

Sekil 3.57: Genom boyu iligskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde viicut uzunlugu
icin Manhattan grafigi.

Sekil 3.58’de sunulan ve siitten kesimde viicut uzunluguna yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukga yakin

ve lambda degerinin birden kii¢iik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.58: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde viicut uzunlugu
icin lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki viicut uzunlugu o6zelliklerine yonelik genom boyu iligkilendirme

analizleri sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.14’te sunulmustur.
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60. giin viicut uzunlugunda s58309.1, OAR1_50246968.1, OAR3_92220143.1 ve
s05511.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde onemli (p<0,0001) olduklari tespit
edilmistir. Bu SNP’lerden $58309.1’in HEYL geni referans alindiginda asagi akim
yoniinde, OARL 50246968.1’in NEGR1 geni dikkate alindiginda yukar1 akim yoniinde,
OAR3_92220143.1’in STRN ve s05511.1’in LRRIQ1 genlerinde intron iizerinde oldugu

saptanmistir.

90. giin viicut uzunlugunda OAR3_69191148.1, s34488.1, OAR3_84330139.1,
OAR3_120749678.1_F2BT, OAR3_123277943_X.1, OAR3_123473821.1, s42242.1 ve
s03652.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklari tespit
edilmigtir. Bu SNP’lerden OAR3_69191148.1’in FANCL geni baz alindiginda yukari
akim yoniinde, $34488.1 ile OAR3_84330139.1’in CAMKMT,
OAR3_120749678.1_F2BT’nin  NAV3, OAR3_123473821.1’in PPP1R12A ve
s03652.1’in GLRB genlerinde intron tizerinde, OAR3_123277943 X.1’in PAWR ve
s42242.1’in de PPFIA2 genleri referans alindiginda yukari akim yoniinde olduklari

belirlenmistir.

Siitten  kesim  viicut uzunlugunda ilmnseq_rs417151091, OAR1_45752051.1,
OAR9_65510653.1, OAR11_11350213.1, OAR17_32705384.1, OAR19_25259444.1,
OAR19_25326353.1, s37139.1, OAR19 _30338320.1 ve OAR19 33968342.1 kodlu
SNP’lerin fikir verici diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklar1 saptanmistir. Bu SNP’lerden
ilmnseq_rs417151091’in UGT1A9, OAR11_11350213.1’in BCAS3,
OAR19 252594441 ile OAR19 25326353.1’'in CNTN4, OAR19 _33968342.1’in
FRMD4B ve OAR19_30338320.1’in PPP4R2 genlerinde intron iizerinde, $37139.1’in
yine PPP4R2 geni dayanak alindiginda asagi akim yoniinde, OAR1_45752051.1’in
DEPDC1 genine gore yukari akim yoniinde, OAR9_65510653.1’in TRPS1 geni baz
alindiginda asagi akim yoniinde ve OAR17_32705384.1°in INTU geni dikkate

alindiginda yukari akim yoniinde oldugu saptanmistir.

Bu arastirmada viicut uzunlugu 6zelliginde farkli donemler i¢in yapilan genom boyu
iliskilendirme analizi sonucunda 1x107° olasilik diizeyini gecebilen herhangi bir SNP

tespit edilemedigi igin haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.
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Cizelge 3.14: Viicut uzunluguna yonelik genom boyu iligkilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod,
Kromozom, Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Konumu Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Degisimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(be)
60. giin Viicut Uzunlugu $58309.1 1 14017062 [A/G] 0,00032131 0,00009258 HEYL agag1 akim yoniinde
60. giin Viicut Uzunlugu OAR1_50246968.1 1 48354976 [T/C] 0,000266109 0,00008474 NEGR1 yukar1 akim yoniinde
60. giin Viicut Uzunlugu OAR3_92220143.1 3 87062228 [A/C] 0,00029717 0,00005874 STRN intron
60. giin Viicut Uzunlugu s05511.1 3 121134535 [A/C] -0,000289971  0,00006922 LRRIQ1 intron
90. giin Viicut Uzunlugu OAR3_69191148.1 3 65529806 [T/C] -0,0002571 0,00003955 FANCL yukar1 akim yoniinde
90. giin Viicut Uzunlugu $34488.1 3 79746275 [A/C] 0,000172497 0,00006075 CAMKMT intron
90. giin Viicut Uzunlugu OAR3_84330139.1 3 79753657 [A/C] -0,000172497  0,00006075 CAMKMT intron
90. giin Viicut Uzunlugu OAR3_120749678.1_F2BT 3 113300655 [T/C] -0,00024892 0,00003587 NAV3 intron
90. giin Viicut Uzunlugu OAR3_123277943 X.1 3 115622704 [A/C] 0,000229898 0,00005329 PAWR yukart akim yoniinde
90. giin Viicut Uzunlugu OAR3_123473821.1 3 115817024 [A/G] -0,0002303 0,00004919 PPP1R12A intron
90. giin Viicut Uzunlugu §42242.1 3 117992381 [T/C] -0,000220346 0,00004432 PPFIA2 yukari akim y6niinde
90. giin Viicut Uzunlugu 503652.1 17 41855593 [T/C] 0,000296214 0,00003821 GLRB intron
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Cizelge 3.14 (devam): Viicut uzunluguna yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod,
Kromozom, Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Konumu Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Degisimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(be)
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu ilmnseq_rs417151091 1 7117536 [T/C] -0,00159475 0,00004119 UGT1A9 intron
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR1_45752051.1 1 44190462 [A/G] -0,000977617  0,00008968 DEPDC1 yukar1 akim yoniinde
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR9_65510653.1 9 62259454 [T/G] -0,000970456  0,00008722 TRPS1 agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR11 11350213.1 11 11764482 [A/C] 0,000877637 0,00006891 BCAS3 intron
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR17_32705384.1 17 29954365 [A/G] -0,00128717 0,00003677 INTU yukar1 akim yoniinde
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR19_25259444.1 19 23804520 [T/C] -0,000745197  0,00009764 CNTN4 intron
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR19_25326353.1 19 23869971 [A/C] -0,000745197  0,00009764 CNTN4 intron
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu s37139.1 19 28573771 [T/C] 0,000725913 0,00003814 PPP4R2 agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR19_30338320.1 19 28676011 [G/C] 0,000745197 0,00009764 PPP4R2 intron
Siitten Kesim Viicut Uzunlugu OAR19_33968342.1 19 32297623 [A/G] -0,000622648  0,00009892 FRMD4B intron
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3.2.2. Ultrasonik Karkas Ozellikleri

GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim MLD alani igin sekillerde
(3.59 — 3.64) sunulmustur. Yine ayn1 6zellikler i¢cin Lambda (1) degerleri sirasiyla 0,9332;
0,8142 ve 0,8430 tespit edilmistir.

60. giin MLD alanina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.59) incelendiginde anlamli esik
diizeyini (p<0,0001) gecen ancak sekilde gdsterilemeyecek kadar birbirine yakin dort ve
daha hassas olan 1x107° esik diizeyini asan bir SNP tespit edilmistir.
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Kromozom

Sekil 3.59: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin MLD Alani i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.60°ta sunulan ve 60. giin MLD alanina yonelik olan QQ grafigi incelendiginde
gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukga yakin ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.60: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 60. giin MLD Alani i¢in lambda
degeri ve QQ grafigi.
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90. giin MLD alanina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.60) incelendiginde anlamli esik
diizeyini (p<0,0001) gegen bir SNP tespit edilmistir.
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Kromozom

Sekil 3.61: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin MLD Alani i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.61’de sunulan ve 90. giin MLD alanina yonelik QQ grafigi incelendiginde

gbzlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerinden diisiik ve lambda degerinin

birden kii¢iik oldugu saptanmistir.

¥ 7 n=08142 e

Gozlenen — log4(p)

Beklenen — log;y(p)

Sekil 3.62 Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 90. giin MLD Alani i¢in lambda
degeri ve QQ grafigi.

Siitten kesimde MLD alanina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.63) incelendiginde
anlaml esik diizeyini (p<0,0001) gecen bes SNP tespit edilmistir.
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Sekil 3.63: Genom boyu iligkilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde MLD Alani i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.64’te sunulan ve siitten kesimde MLD alanina yonelik QQ grafigi incelendiginde
gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.
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Sekil 3.64: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde MLD Alani i¢in
lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki MLD alanina yonelik genom boyu iligkilendirme analizleri

sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.15’te sunulmustur.

60. giin MLD alaninda OAR17_21737608_X.1 kodlu SNP’nin kromozom ¢apinda énemli
(p<0,000026) oldugu ve SLC7A1l geni referans alindiginda asagi akim yoniinde
bulundugu saptanmistir. Aymi 6zellik i¢in $69444.1, OAR1_40581620.1, s42929.1 ve
Chr17:24155476 kodlu SNP’lerin ise fikir verici diizeyde énemli (p<0,0001) olduklar:
tespit edilmistir. Bu SNP’lerden $69444.1 ve OAR1_40581620.1’in UBE2U, s42929.1
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PPP1R37 ve Chrl7:24155476 LOC105602770 genlerinde intron iizerinde bulunduklari

belirlenmistir.

90. glin MLD alaninda s42929.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde 6nemli (p<0,0001)

ve PPP1R37 geninde intron iizerinde oldugu saptanmustir.

Siitten Kesim MLD alaninda OAR11_2909058.1 kodlu SNP kromozom ¢apinda 6nemli
(p<0,000026) tespit edilmis olup, KIF2B geni referans alindiginda asagi akim yoniinde
oldugu belirlenmistir. Bu 6zellik i¢in OAR9_32726527.1, s34813.1, OAR25_43417329.1
ve DU186191 327.1 kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde dnemli (p<0,0001) olduklar
saptanmigtir. Bu SNP’lerden OAR9_32726527.1’in  TRNAM-CAU geni dikkate
alindiginda asag1 akim yo6niinde, $34813.1’in COMTD1 geni baz alindiginda yukar1 akim
yoniinde, OAR25 43417329.1’in  BMPR1A geninde intron iizerinde Ve
DU186191_327.1’in MCPH1 genine gore yukar1 akim yoniinde oldugu tespit edilmistir.
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Cizelge 3.15: MLD Alanina yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod, Kromozom,
Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Konumu Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Degisimi Katsayis: Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(bo)

60. giin MLD Alani $69444.1 1 39292694 [A/C] 0,00010663 0,00009865 UBE2U intron

60. giin MLD Alani OAR1_40581620.1 1 39305439 [A/C] -0,00010663 0,00009865 UBE2U intron

60. giin MLD Alani §42929.1 14 51861128 [A/G] -0,0000929186 0,00009012 PPP1R37 intron

60. giin MLD Alam OAR17_21737608_X.1 17 19331214 [T/C] 0,000114638 0,00000704 SLC7A11 asag1 akim yoniinde

60. giin MLD Alani Chr17:24155476 17 24155476 [T/C] -0,000064366 0,00009319 LOC105602770 intron

90. giin MLD Alani §42929.1 14 51861128 [A/C] -0,000286153 0,00005807 PPP1R37 intron
Siitten Kesim MLD Alani OAR9_32726527.1 9 31296006 [T/C] -0,000464576 0,00007789 TRNAM-CAU asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim MLD Alani OAR11_2909058.1 11 3555223 [A/C] -0,000562851 0,00002497 KIF2B asag1 akim yoniinde
Siitten Kesim MLD Alan $34813.1 25 30882586 [T/C] 0,000495258 0,00009887 COMTD1 yukari akim yoniinde
Siitten Kesim MLD Alani OAR25_43417329.1 25 41096160 [A/C] 0,000569328 0,00003611 BMPR1A intron
Siitten Kesim MLD Alani DU186191 327.1 26 4328183 [T/C] 0,000482876 0,00009291 MCPH1 yukart akim yoniinde
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60. giin MLD alan1 igin 1x107 olasilik esigini gegen OAR17_21737608_X.1 kodlu SNP’e
yonelik haplotiplendirme yapilmis olup, haplotip gruplar1 Sekil 3.65’te verilmistir.

“OAR17_21737608_X.1_

OAR17_21273417.1
OAR17_21421508.1
OAR17_21511803.1
OAR17_21628985.1
OAR17_21695824.1
OAR17_21805214_X1
OAR17_21843380.1
OAR17_21872826.1
OAR17_22123087.1
OAR17_22141157_X.1
OAR17_22191637.1

$31680.1

Block 3 (29 kb)  |Block 4 (68 kh)
0 1 1
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1 2 3 6

16 5

Sekil 3.65: 60. giin MLD alan1 i¢gin OAR17_21737608_X.1 kodlu SNP’nin haploview goériintiisii.

Buna gore OAR17_ 21737608 X.1 kodlu SNP etrafinda bir BD blogunun olustugu
saptanmigtir. OAR17_21737608_X.1’in bulundugu blokta OAR17_21628985.1 kodlu
SNP ile arasinda D', LOD ve r? degerleri sirasiyla 1,000; 2,190 ve 0,060 saptanmis olup,
yine aynt SNP ile blokta bulunan OAR17_21695824.1 ile arasinda bu degerler 1,000;
7,960 ve 0,287 saptanmustir.

Cizelge 3.16: 60. giin MLD alan1 igin OAR17 21737608 X.1 kodlu SNP’nin haplotip bloklari
icindeki diger SNP'ler ile arasindaki D', LOD ve r* degerleri.

Onemli SNP Kodu Bloktaki SNP Kodu Blok D' LOD r
OAR17_21737608_X.1 OAR17_21628985.1 2 1,000 2,190 0,060
OAR17_21737608_X.1 OAR17_21695824.1 2 1,000 7,960 0,287
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim MLD derinligi i¢in
sekillerde (3.66 — 3.71) sunulmustur. Yine ayni1 ozellikler i¢in Lambda (1) degerleri
sirastyla 0,9337; 0,9026 ve 0,8500 tespit edilmistir.

60. giin MLD derinligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.66) incelendiginde anlaml
esik diizeyini (p<<0,0001) gecen zi¢ SNP saptanmastir.
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Kromozom

Sekil 3.66: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin MLD Derinligi i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.67’de sunulan ve 60. giin MLD derinligine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde
gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kiiciik oldugu belirlenmistir.
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Sekil 3.67 Genom boyu iliskilendirme analizi sonug¢larina gore 60. giin MLD Derinligi i¢in
lambda degeri ve QQ grafigi.
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90. giin MLD derinligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.68) incelendiginde anlamli
esik diizeyini (p<0,0001) gegen sekiz SNP tespit edilmistir.
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Eromozom

Sekil 3.68: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 90. giin MLD Derinligi i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.69’da sunulan ve 90. giin MLD derinligine yonelik olan QQ grafigi incelendiginde

gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin benzerlikte ve lambda

degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.

Gozlenen — log ,(p)
3
I

Beklenen — log;y(p)

Sekil 3.69: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gére 90. giin MLD Derinligi i¢in
lambda degeri ve QQ grafigi.

Siitten kesim MLD derinligine yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.70) incelendiginde
anlaml esik diizeyini (p<0,0001) gecen bes SNP tespit edilmistir.
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Kromozom

Sekil 3.70: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde MLD Derinligi
icin Manhattan grafigi.

Sekil 3.71’de sunulan ve siitten kesimde MLD derinligine yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.

4 A=08500 “'.!--

Gozlenen — log ,(p)

Beklenen — log;4(p)

Sekil 3.71: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde MLD Derinligi
icin lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki MLD derinligine yonelik genom boyu iligkilendirme analizleri

sonucunda 6nemli bulunan SNP’ler Cizelge 3.17°de sunulmustur.

60. gin MLD derinliginde OAR11_1548438.1 ve OAR17_21737608_X.1 kodlu
SNP’lerin kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) oldugu ve OAR11 1548438.1°in
LOC101119322 geni  referans alindiginda asagi  akim  yoOniinde ve
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OAR17_21737608_X.1’in SLC7A1l1 genine gore asagi akim yoniinde bulundugu
saptanmistir. Ayni Ozellikte s42929.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde Onemli
(p<0,0001) oldugu tespit edilmis ve PPP1R37 geninde intron iizerinde oldugu

belirlenmistir.

90. giin MLD derinliginde OAR2_86332599.1, DU215160_282.1, OAR6_72119490_X.1,
s42675.1, OAR9_32726527.1, OAR11_1548438.1, OAR14 53854865.1 ve s42929.1
kodlu SNP’lerin fikir verici diizeyde 6nemli (p<0,0001) olduklari tespit edilmistir. Bu
SNP’lerden OAR2_86332599.1’in MPDZ geninde intron iizerinde, DU215160_282.1’in
MEISL1 geni referans alindiginda asagi akim yoniinde, OAR6_72119490 X.1’in CDKL2
geninde ekson iizerinde, s42675.1’in ATP10D genine goére yukari akim yoniinde,
OAR9_32726527.1’in TRNAM-CAU geni dikkate alindiginda asagi akim yoniinde,
OAR11 1548438.1’in LOC101119322 geni baz alindiginda asagi akim yoniinde,
OAR14 53854865.1’in PLAUR geni dayanak alindiginda yukari akim yoniinde ve
s42929.1’in PPP1R37 geninde intron iizerinde oldugu saptanmustir.

Siitten Kesim MLD  derinliginde  OAR2_230059830.1, OAR11_2909058.1,
OAR11 10135843.1, s48715.1 ve OAR20_40967781.1 kodlu SNP’lerin fikir verici
diizeyde oOnemli (p<0,0001) olduklar1 tespit edilmistir. Bu SNP’lerden
OAR2_230059830.1’in LOC105610626 geninde ekson iizerinde, OAR11_2909058.1’in
KIF2B genine gore asagi akim yoniinde, OAR11_10135843.1’in MED13 geni baz
alindiginda yukar1 akim yoniinde, s48715.1’in LOC105606863 geninde intron iizerinde
ve OAR20_40967781.1’in LOC105603840 geni referansina gore asagi akim yoniinde

oldugu saptanmustir.

Bu arastirmada MLD derinligi 6zelliginde farkli donemler ig¢in yapilan genom boyu
iliskilendirme analizleri sonucunda 1x107 olasilik diizeyini gegebilen herhangi bir SNP

tespit edilemedigi igin haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.

97



Cizelge 3.17: MLD Derinligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod, Kromozom,
Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Allel Regresyon
Ozellik SNP Kodu Kromozom Konumu Degisimi Katsayisi Olasilik (p) Yakin Gen Yerlesim Yeri
(bo)
60. giin MLD Derinligi OAR11_1548438.1 11 2225683 [T/C] -0,0000312555 0,00002549 LOC101119322 agag1 akim yoniinde
60. giin MLD Derinligi 542929.1 14 51861128 [A/G] -0,0000324683 0,00005962 PPP1R37 intron
60. giin MLD Derinligi OAR17_21737608_X.1 17 19331214 [T/C] 0,0000385221 0,00001237 SLC7A11 agag1 akim yoniinde
90. giin MLD Derinligi OAR2_86332599.1 2 81167921 [A/G] -0,000115494 0,00002969 MPDZ intron
90. giin MLD Derinligi DU215160_282.1 3 41618010 [A/G] 0,0000893939 0,00002771 MEIS1 agag1 akim yoniinde
90. giin MLD Derinligi OARG6_72119490_X.1 6 90093941 [A/G] 0,0000927659 0,00007798 CDKL2 ekson
90. giin MLD Derinligi s42675.1 6 66104089 [A/G] 0,0000893905 0,00006965 ATP10D yukar1 akim y6niinde
90. giin MLD Derinligi OAR9_32726527.1 9 31296006 [T/C] -0,000138507 0,00007636 TRNAM-CAU asag1 akim yoniinde
90. giin MLD Derinligi OAR11_1548438.1 11 2225683 [T/C] -0,000125172 0,00009312 LOC101119322 asag1 akim yoniinde
90. giin MLD Derinligi OAR14_53854865.1 14 50960874 [A/G] -0,000101519 0,00006032 PLAUR yukar1 akim y6niinde
90. giin MLD Derinligi 542929.1 14 51861128 [A/G] -0,000142376 0,00002769 PPP1R37 intron
Siitten Kesim MLD Derinligi OAR2_230059830.1 2 217736927 [T/G] 0,000152174 0,00003316 LOC105610626 ekson
Siitten Kesim MLD Derinligi OAR11_2909058.1 11 3555223 [A/G] -0,000147805 0,00005163 KIF2B agag1 akim yoniinde
Siitten Kesim MLD Derinligi OAR11_10135843.1 11 10543623 [A/G] -0,000174377 0,00002753 MED13 yukari akim yoniinde
Siitten Kesim MLD Derinligi s48715.1 11 15523548 [T/G] 0,000128108 0,00007659 LOC105606863 intron
Siitten Kesim MLD Derinligi OAR20_40967781.1 20 37515740 [A/G] -0,0000981931 0,00004211 LOC105603840 agag1 akim yoniinde
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GBIA sonucunda SNP’lere iliskin olasilik (p) degerleri kullanilarak olusturulan
Manhattan ve QQ grafikleri 60. giin, 90. giin ve siitten kesim deri alt1 yag kalinlig1 i¢in
sekillerde (3.72 — 3.77) sunulmustur. Yine ayni1 ozellikler i¢in Lambda (1) degerleri
sirastyla 0,8925; 0,8717 ve 0,6670 tespit edilmistir.

60. giin deri alt1 yag kalinligina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.72) incelendiginde
anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecen bir SNP tespit edilmistir.
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Kromozom

Sekil 3.72: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin deri alt1 yag kalinlig1 i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.73’te sunulan ve 60. giin deri alt1 yag kalinligina yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine yakin

benzerlikte ve lambda degerinin birden kiigiik oldugu saptanmustir.
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Sekil 3.73: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 60. giin deri alt1 yag kalinlig1 igin
lambda degeri ve QQ grafigi.
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90. giin deri alt1 yag kalinligina yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.74) incelendiginde
anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecebilen bir SNP tespit edilememistir.
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EKromozom

Sekil 3.74: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin deri alt1 yag kalinlig1 i¢in
Manhattan grafigi.

Sekil 3.75’te sunulan ve 90. giin deri alti yag kalinligina yonelik olan QQ grafigi
incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerine oldukg¢a yakin

ve lambda degerinin birden kii¢lik oldugu saptanmastir.

Gozlenen — log4(p)

Beklenen — log;¢(p)

Sekil 3.75: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore 90. giin deri alt1 yag kalinlig1 igin
lambda degeri ve QQ grafigi.

Siitten kesimde deri alti yag kalinligima yonelik Manhattan grafigi (Sekil 3.76)
incelendiginde anlamli esik diizeyini (p<0,0001) gecebilen bir SNP tespit edilememistir.
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Kromozom

Sekil 3.76: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde deri alt1 yag
kalinlig1 icin Manhattan grafigi.

Sekil 3.77°de sunulan ve siitten kesimde deri alt1 yag kalinligina yonelik olan QQ grafigi

incelendiginde gozlenen olasilik degerlerinin beklenen olasilik degerlerinden diisiik ve

lambda degerinin birden kii¢iik oldugu saptanmustir.

=0,6670

Gozlenen — log(p)

Beklenen — log4(p)

Sekil 3.77: Genom boyu iliskilendirme analizi sonuglarina gore siitten kesimde deri alt1 yag
kalinlig1 i¢in lambda degeri ve QQ grafigi.

Farkli donemlerdeki deri alt1 yag kalinligina yonelik genom boyu iligskilendirme analizleri

sonucunda 6nemli bulunan SNP Cizelge 3.18’de sunulmustur.

101



60. giin deri alt1 yag kalinliginda OAR2_83336626.1 kodlu SNP’nin fikir verici diizeyde
onemli (p<0,0001) ve PTPRD geninde intron iizerinde oldugu belirlenmistir.

Elde edilen sonuglara gore 90. giin deri alt1 yag kalinlig1 ve siitten kesim deri alt1 yag

kalinligina iliskin 6nemli (p<0,0001) SNP tespit edilememistir.

Bu aragtirmada deri alt1 yag kalinlig1 6zelliginde farkli donemler igin yapilan genom boyu
iliskilendirme analizi sonucunda 1x107 olasilik diizeyini gecebilen herhangi bir SNP

tespit edilemedigi i¢in haplotiplendirme yoluna gidilmemistir.
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Cizelge 3.18: Deri alt1 yag kalinligina yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda farkli diizeylerde 6nemli bulunan SNP’lere iliskin Kod,
Kromozom, Konum, Allel Degisimi, Regresyon Katsayisi, Olasilik, Yakin gen ve Yerlesim yeri.

SNP Konumu Allel Regresyon Yerlesim
Ozellik SNP Kodu Kromozom Olasilik (p) Yakin gen .
Degisimi Katsayis1 Yeri
(b¢)
60. giin Deri Alt1 Yag Kalmnlig OAR2_83336626.1 2 78108961 [A/C] -0,000021151 0,00009957 PTPRD intron
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4. TARTISMA

4.1. Kuzularda Dogumdan Siitten Kesime Kadar Farkli Donemlerde Biiyiime ve

Ultrasonik Karkas Ozellikleri

Bu béltiimde farkli irklardan kuzularda biiyiime, viicut ve ultrasonik karkas 6zelliklerine

iliskin elde edilen bulgular ile mevcut ¢alismada varilan sonuglar tartisilmistir.

4.1.1. Biiyiime Ozellikleri

Bu ¢alismada dogum agirlig1 i¢in en kii¢iik kareler genel ortalamasi 4,640 + 0,068 kg
bulunmustur. Ayni deger Tekin vd. (2005)’nin Hasmer, Hasak, Hasiv, Linmer, Merinos,
Akkaraman ve Ivesilerde bildirdikleri 3,95 — 4,19 kg siurlarinm ilerisindedir. Bahsi
gecen 6lciim Orta Anadolu Merinosu kuzularda Unal ve Akgapinar (2001)’1n saptadiklar
4,65 kg ile yakin benzerlikte olup, ayn1 irk i¢in Kizilaslan vd. (2024); Behrem (2021);
Aktas vd. (2015) ve Aktas vd. (2016)’nin bildirdigi 4,14 — 4,38 kg smirlarinin
ilerisindedir. Mevcut arastirmada tespit edilen bulgu Kaymake¢1 ve Taskin (2008)’1n
Anadolu Merinoslarinda 4,5 — 4,7 kg ve Konya Merinoslarinda 4,5 ve 5,0 kg degerlerinin
arasinda olup, Cetin ve Akcgapinar (2005) ile Sezenler vd. (2013)’nin Karacabey
Merinosu kuzularda bildirdigi 4,52 ve 3,69 kg’in ilerisindedir. Bu sonucun Culha
(2019)’nin Sakiz, ivesi ve Merinos kuzularda tespit ettigi 3,56 — 4,00 kg’ ilerisinde
oldugu saptanmistir. Ayni1 deger Noyan ve Ceyhan (2021), Yavuz (2015), Ceyhan vd.
(2019) ve Ozmen vd. (2015)’nin Akkaramanlarda bildirdikleri 3,74 — 4,23 kg smirlarinin
ilerisindedir. Bu aragtirmada saptanan dogum agirligi Ramli¢ kuzularda farkli
arastirmacilar (Kaymakgei ve Tagkin, 2008; Ceyhan vd., 2010; Yayvan, 2021; Celikeloglu
vd., 2022; Tekerli vd., 2022) tarafindan bildirilen 4,00 — 4,69 kg araliginda, {ist sinira
yakin tespit edilmistir. Yine bu deger Alarslan ve Aygiin (2019) ile Kegici vd. (2021)’nin
Kivirciklarda belirledigi 4,49 ve 4,23 kg’ ilerisinde olmustur. Bu ¢alismada 60. giin
agirliginda en kiigiik kareler genel ortalamast 15,221 + 0,247 kg bulunmustur. Bu deger
Cetin ve Akgapmar (2005)’in Karacabey Merinoslarinda tespit ettigi 23,90 kg’in ve
Ozbaser ve Akgapmar (2011)’mn Acipayam kuzularda tespit ettikleri 19,8 kg’in
gerisindedir. Ayni bulgu Culha (2019)’nin Sakiz, ivesi ve Merinoslarda bildirdigi 19,45;
14,90 ve 16,20 kg’in Sakizda gerisinde, ivesi ve Merinoslarda ise yakin benzerlikte
bulunmustur. Bu ¢alismada tespit edilen 60. giin agirligit Ozmen vd. (2015) ve Yavuz
(2015)’un Akkaramanlarda bildirdikleri 17,27 ve 17,60 kg’in hemen gerisinde ancak
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Alarslan ve Aygiin (2019) ile Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda bulduklart 13,94 ve
13,11 kg’ ilerisindedir. Calismada 90. giin agirligina iligkin en kiigiik kareler genel
ortalamasi1 20,503 + 0,279 kg bulunmustur. Bu Sezenler vd. (2013) ve Cetin ve Ak¢apinar
(2005)’1n Karacabey Merinoslarinda bildirdikleri 27,13 ve 28,40 kg’1n gerisindedir. Ayn1
deger Alarslan ve Aygiin (2019)‘niin Kivirciklarda bildirdikleri 21,50 kg ile yakin
benzerlikte olup, Yavuz (2015), Noyan ve Ceyhan (2021) ile Ceyhan vd. (2019)’nin
Akkaramanlarda saptadigi 23,80; 24,18 ve 23,05 kg’in gerisindedir. Bu arastirmadaki
bulgu Ozbaser ve Akgapinar (2011)’m Acipayamlarda 22,50 ve Yayvan vd. (2021)’nin
Ramliglarda tespit ettigi 22,47 kg’in hemen gerisindedir. Aymi deger Kegici vd.
(2021)’nin Kivirciklarda 17,11 ve Castillo vd. (2023)’nin Socorro Adast Merinoslarinda
bildirdikleri 10,34 kg’in ilerisindedir. Bu c¢alismada siitten kesim agirhigi yonelik en
kiigiik kareler genel ortalamasi1 27,355 + 0,342 kg bulunmustur. Bu Aktas vd. (2015) ve
Aktas vd. (2016)’nin Orta Anadolu Merinoslarinda bildirdigi 28,3 kg ile yakin benzerlikte
olup, Behrem (2021) ile Kizilaslan vd. (2024)’nin bildirdigi 34,58 ve 38,42 kg’in
gerisindedir. Aymi1 bulgunun Ramliglarda Celikeloglu vd. (2022) ile Tekerli vd.
(2022)’nin tespit ettigi 33,36 — 33,89 kg sinirlarinin gerisinde oldugu gézlenmistir. Cetin
ve Akcapinar (2005)’mn bu 6zellikte Karacabey Merinoslarinda tespit ettikleri 33,14 kg
mevcut c¢aligmaya gore ilerideyken, Kaymak¢i ve Taskin (2008)’m Anadolu
Merinoslarinda bildirdikleri 19,3 — 19,6 kg geride olup, ayni1 arastirmacilarin Ramliglarda
bulduklar1 30 kg ise ileridedir. Ayni deger Alarslan ve Aygiin (2019)’iin Kivirciklarda
bildirdikleri 28,58 kg’ hemen gerisinde olup, Ozbaser ve Akgapmar (2011)’m
Acipayamlarda tespit ettikleri 23,4 kg’in ilerisindedir. Bu arastirmada bulunan siitten
kesim agirligi Ozmen vd. (2015)’in Akkaramanlarda 30,76 ve Culha (2019)’nin Sakiz,
Ivesi ve Merinoslarda sirasiyla 39,05; 35,32 ve 34,00 kg bildirislerinin gerisindedir.
Mevcut ¢aligmada saptanan siitten kesim agirligi Yayvan (2021)’in Ramliglarda buldugu
27,72 kg ile yakin benzerlikte ve Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda bildirdigi 28,9 kg’in
hemen gerisindedir. Ayni deger Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda tespit ettikleri 20,21

kg’1n ilerisinde olmustur.

Bu calismada 60. giin cidago yiiksekligi i¢in en kii¢iik kareler genel ortalamasi 50,460 +
0,202 cm bulunmustur. Bu Kegici vd. (2021) ile Alarslan ve Aygiin (2019)‘ln
Kivirciklarda bildirdigi 48,11 ve 49,74 cm’in ve Sen ve Ugurlu (2021)nun
Romanovlarda buldugu 42,58 cm’in ilerisindedir. Aymi bulgu Yavuz (2015)’un
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Akkaramanlarda 55,13; Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 55,07 ve Ozbaser ve
Akgapmar (2011)’in Acipayamlarda 52,7 cm bildirislerinin gerisindedir. Bu o6zellikte
elde edilen bulgu Culha (2019)’nin Sakiz, Ivesi ve Merinoslarda tespit ettigi sirasiyla
54,14; 50,90 ve 50,84 cm degerleri ile karsilastirildiginda Sakizlarda geride olurken Ivesi
ve Merinoslarda ise yakin benzerlikte bulunmustur. Bu g¢alismada 90. giin cidago
yiiksekligine iliskin en kiigiik kareler genel ortalamasi 54,679 + 0,188 ¢cm bulunmustur.
Bu Cetin ve Akgapinar (2005)’mn Karacabey Merinoslarinda bulduklar1 58,12 ¢m’in
gerisindedir. Yine ayn1 bulgu Sen ve Ugurlu (2021)’nun Romanovlarda 44,12; Kutan ve
Keskin (2022)’in lIvesilerde 52,83 ve Castillo vd. (2023)’nin Socorro Adasi
Merinoslarinda 47,20 cm seklindeki bildirislerinin ilerisindedir. Mevcut ¢aligmada tespit
edilen 90. giin cidago yiiksekligi Alarslan ve Aygiin (2019) ile Kegici vd. (2021)’nin
Kivirciklarda tespit ettikleri 55,48 ve 54,41 cm ile yakin benzerlikte olup, Ozbaser ve
Akgapmar (2011)’ 1 Acipayamlarda 57,10; Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda 59,28 ve
Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 60,16 cm saptadiklar1 degerlerin gerisindedir. Bu
bulgu Ozmen vd. (2015)’nin Akkaraman erkek ve disilerde bildirdikleri 56,04 ile 53,46
cm araliginda tespit edilmistir. Bu ¢alismada siitten kesimde cidago yiiksekligine yonelik
en kiiclik kareler genel ortalamasi 58,700 + 0,221 cm bulunmustur. Bu Celikeloglu vd.
(2022) ile Tekerli vd. (2022)’nin Ramli¢ ve melezlerinde tespit ettikleri 58,92 — 63,45 cm
degerlerinin gerisinde ve alt sinirinda olmustur. Aymi deger Ozbaser ve Akgapinar
(2011)’in Acipayamlarda bulduklart 58,5 cm ile yakin benzerlikte olup, Kegici vd.
(2021)’nin Kavirciklarda saptadiklari 54,12 cm’in ilerisindedir. Mevcut calismadaki
bulgu Culha (2019)’nin Sakiz, Ivesi ve Merinoslarda sirasiyla 69,19; 63,74 ve 64,90;
Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda 63,14 ve Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 64,99

cm bildirislerinin gerisindedir.

Bu caligmada 60. giin gogiis cevresine yonelik en kii¢iik kareler genel ortalamasi 57,099
+ 0,338 cm bulunmustur. Bu sonu¢ Alarslan ve Aygiin, (2019)’iin Kivirciklarda ve
Ozbaser ve Akcapinar (2011)’1n Acipayamlarda 56,33 ve 57,6 cm bildirdikleri degerler
ile yakin benzerlikte, Culha (2019) nin Sakiz ve Ivesilerde 64,46 ve 60,21 c¢cm olarak
belirledigi degerin gerisinde; Merinoslarda tespit ettigi 57,87 cm ile yakin benzerlikte ve
Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda ve Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda saptadigi 62,51
ve 61,67 cm’in gerisinde olmustur. Bu ¢aligmada 90. giin gogiis ¢evresine iliskin en kii¢lik

kareler genel ortalamasi 64,210 + 0,351 cm bulunmustur. Bu bulgu Alarslan ve Aygiin,
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(2019) ile Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda bildirdikleri 66,57 ile 73,37 cm ve Yavuz
(2015)’un Akkaramanlarda tespit ettigi 66,90 cm’in gerisinde olmustur. Yine ayni deger
Ozbaser ve Akgapmar (2011)’in Acipayamlarda bulduklar1 64,2 cm ile yakin
benzerliktedir. Mevcut ¢alismada saptanan sonu¢ Kutan ve Keskin (2022)’in Ivesilerde
60,10 ve Castillo vd. (2023)’nin Socorro Adasi Merinoslarinda tespit ettikleri 51,77 cm’in
ilerisinde olmustur. Bu deger Ozmen vd. (2015)’in Akkaraman erkek ve disilerde
saptadiklar1 73,31 ile 69,96 cm’in gerisindedir. Bu calismada siitten kesim gogis
cevresine yonelik en kiiclik kareler genel ortalamasi 72,324 + 0,341 cm bulunmustur. Bu
Celikeloglu vd. (2022) ile Tekerli vd. (2022)’nin Ramlig ve melezlerinde tespit ettikleri
80,91 — 84,64 cm sirlarmin gerisindedir. Ayn1 bulgu Ozbaser ve Akgapmar (2011)’mn
Acipayamlarda bildirdikleri 66,7 cm’in ilerisindedir. Mevcut ¢alismadaki Culha
(2019)’nin Sakiz, Ivesi ve Merinos kuzularda saptadiklar1 81,41, 82,77 ve 81,48 cm’in
gerisinde olmustur. Bu bulgu Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda bildirdigi 70,18 cm ve
Cheng vd. (2023)’nin Hu, Tan ve Dorper irklarinda bulduklart 72,23 cm ile yakin
benzerliktedir. Yine ayni sonu¢ Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda tespit ettikleri 79,49

cm degerinin gerisindedir.

Bu ¢alismada 60. giin incik ¢evresi igin en kii¢iik kareler genel ortalamasi 6,641 + 0,041
cm bulunmustur. Bu deger Ozbaser ve Akcapmar (2011)’in Acipayamlarda 4,00 ve
Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda 5,49 cm bildirislerinin ilerisindedir. Ayn1 bulgu Sen
ve Ugurlu (2021)’nun Romanovlarda tespit ettigi 7,52 ile Cilek ve Gotoh (2014)’un
Malyalarda saptadiklart 6,91 cm’in gerisinde olmustur. Bu c¢aligmada 90. giin incik
cevresine iliskin en kiigiik kareler genel ortalamasi 7,089 £ 0,042 cm bulunmustur. Bu
Cetin ve Akcapinar (2005)’1n Karacabey Merinoslarinda 8,23; Sen ve Ugurlu (2021) nun
Romanovlarda 7,78 ve Esen vd. (2022)’nin Kivircik, Karacabey Merinosu, Ramlig,
Alman Siyah Bash Et x Kivircik melezi ve Hampshire Down x Merinos melezlerinde
bildirdikleri 8,6 cm’in gerisindedir. Ayni1 bulgu Ozbaser ve Akcapmar (2011)’mn
Acipayamlarda 4,0; Castillo vd. (2023) Socorro Adasi Merinoslarinda 5,46 ve Yavuz
(2015)’un Akkaramanlarda 6,50 cm bildirislerinin ilerisindedir. Yine ayni1 deger Cilek ve
Gotoh (2014)’un Malyalarda tespit ettikleri 7,19 cm ile yakin benzerlikte olmustur. Bu
calismada siitten kesim incik gevresine yonelik en kiiciik kareler genel ortalamasi 7,582
+ 0,047 cm bulunmustur. Mevcut ¢alismadaki bulgu Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda
7,50; Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 7,99 cm ve Cheng vd. (2023)’nin Hu, Tan ve
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Dorperlerde tespit ettikleri 7,89 cm’in gerisinde olmustur. Bu sonug Liu vd. (2024)’nin
Hu koyunlarinda saptadiklari 7,38 ile 7,51 ve Ozbaser ve Akcapmar (2011)’m

Acipayamlarda bildirdikleri 4,1 cm’in ilerisindedir.

Bu calismada 60. giin gogilis genisligi i¢in en kiigiik kareler genel ortalamasi 13,452 +
0,098 cm bulunmustur. Bu bulgu Alarslan ve Aygiin (2019)’tin Kivirciklarda bildirdikleri
12,57 cm’in ilerisindedir. Ayni sonug Cilek ve Gotoh (2015)’un Malyalarda 15,42 ve
Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda tespit ettikleri 15,42 cm’in gerisinde olmustur. Bu
calismada 90. giin gogiis genisligine iligskin en kiiclik kareler genel ortalamast 15,018 +
0,098 cm bulunmustur. Bu Alarslan ve Aygiin (2019)’tin Kivirciklarda 14,53; Kutan ve
Keskin (2022)’in Ivesilerde 13,88 ve Castillo vd. (2023)’nin Socorro Adasi
Merinoslarinda bildirdikleri 11,39 c¢cm’in ilerisinde olmustur. Ayni1 bulgu Akkaraman
erkek ve disilerde Ozmen vd. (2015)’in bulduklar1 13,60 ile 12,46 cm’in ilerisindedir.
Mevcut ¢alismadaki sonug¢ Cilek ve Gotoh (2015)’un Malyalarda saptadiklar1 16,08
cm’in gerisinde olmustur. Ayni deger Kegici vd. (2021)’nin Kivircik kuzularda 18,08 ve
Esen vd. (2022)’nin Kivircik, Karacabey Merinosu, Ramlig, Alman Siyah Basli Et x
Kivircik melezi ve Hampshire Down x Merinos melezi kuzularda tespit ettikleri 18,00 ile
18,9 cm’in gerisinde olmustur. Bu caligsmada siitten kesim gogiis genisligine yonelik en
kiiciik kareler genel ortalamasi 16,949 + 0,114 cm bulunmustur. Bu Malyalarda Cilek ve
Gotoh (2015)’un 17,82 ve Kivirciklarda Kegici vd. (2021)’nin 19,61 ¢cm bildirislerinin
gerisindedir.

Bu ¢aligmada 60. giin sagr1 genisligi i¢in en kiigiik kareler genel ortalamasi 10,025 +
0,080 cm bulunmustur. Bu sonug¢ Kivirciklarda Alarslan ve Aygiin (2019)’tin 12,30 ve
Malyalarda Cilek ve Gotoh (2014)’un 12,61 cm tespitlerinin gerisindedir. Bu ¢alismada
90. giin sagr genisligine iliskin en kiigiik kareler genel ortalamasi 11,432 + 0,079 cm
olmustur. Ayn1 sonug Castillo vd. (2023)’nin Socorro Adas1 Merinoslarinda saptadiklari
9,56 cm’in ilerisinde ve Alarslan ve Aygiin (2019)’tin Kivirciklarda 13,67; Cilek ve
Gotoh (2014)’un Malyalarda 13,25; Ramirez-Retamal vd. (2013)’nin Chilote irkinda
16,86 ile 18,08 ve Suffolk Downlarda 18,58 ve Esen vd. (2022) Kivircik, Karacabey
Merinosu, Ramli¢, Alman Siyah Bashi Et x Kivircik melezi ve Hampshire Down x
Merinos melezlerinde 18,5 — 18,9 cm arasinda tespit ettikleri degerlerin gerisindedir. Bu

caligmada siitten kesim sagr1 genisligine yonelik en kii¢lik kareler genel ortalamasi 13,151
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+ 0,092 cm bulunmustur. Bu Celikeloglu vd. (2022)’nin Ramli¢ melezlerinde tespit ettigi
18,53 — 21,63 cm sinirlarmin gerisindedir. Yine ayni sonu¢ Ramliglarda Tekerli vd.
(2022)’nin 14,92 ve Malyalarda Cilek ve Gotoh (2014)’un 15,40 cm bildirislerinin

gerisinde olmustur.

Bu caligmada 60. giin sagr1 yiiksekligi i¢in en kiiciik kareler genel ortalamasi1 50,790 +
0,205 cm bulunmustur. Bu sonug Kivirciklarda Alarslan ve Aygiin (2019) ile Kegici vd.
(2021)’nin 49,37 ve 49,61 cm tespitlerinin bir miktar ilerisindedir. Ayn1 bulgu Sakiz,
Ivesi ve Merinoslarda Culha (2019)’nin 54,97; 51,90 ve 52,14 c¢m; Akkaramanlarda
Yavuz (2015)’un 56,46; Malyalarda Cilek ve Gotoh (2014)’un 55,83 ve Acipayamlarda
Ozbaser ve Akgapinar (2011)’1n 52,0 cm bildirislerinin gerisinde olmustur. Bu ¢alismada
90. giin sagr yiiksekligine iligskin en kiiciik kareler genel ortalamasi1 54,968 + 0,199 cm
bulunmustur. Bu sonug¢ Alarslan ve Aygiin (2019)’iin Kivirciklarda 55,78; Ozbaser ve
Akcapinar (2011)’1n Acipayamlarda 55,60 ve Kutan ve Keskin (2022)’in Ivesilerde 53,56
cm bildirigleri ile yakin benzerliktedir. Ayn1 bulgu Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda
60,49; Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 61,06 ve Esen vd. (2022)’nin Kivircik,
Karacabey Merinosu, Ramli¢, Alman Siyah Basli Et x Kivircik melezi ve Hampshire
Down x Merinos melezlerinde saptadiklar1 58,4 ile 58,9 cm araliginin gerisindedir. Bu
Ozmen vd. (2015)’in Akkaraman erkek ve disilerde bulduklar1 55,71 ile 53,75 cm’in
arasinda olup, Keg¢ici vd. (2021)’nin Kivirciklarda saptadiklari 52,37 cm’in ilerisindedir.
Calismada siitten kesim sagr1 yiiksekligi en kiiclik kareler genel ortalamasi 59,049 + 0,227
cm tespit edilmistir. Bu bulgu Ozbaser ve Akcapinar (2011)’1n Acipayamlarda 57,1 ve
Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda 55,33 cm bildiriglerinin ilerisindedir. Ayni deger
Culha (2019)’nin Sakiz, Ivesi ve Merinoslarda saptadig: sirasiyla 70,64; 64,83 ve 66,83
cm’in gerisindedir. Mevcut sonu¢ Yavuz (2015)‘un Akkaramanlarda buldugu 67,93 ile
Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda bildirdikleri 64,99 cm’in gerisinde olmustur.

Bu calismada 60. giin viicut uzunlugu i¢in en kiiciik kareler genel ortalamasi1 46,478 +
0,236 cm bulunmustur. Bu sonu¢ Sen ve Ugurlu (2021)’nun Romanovlarda 40,13 ve
Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda 44,55 cm tespitlerinin ilerisindedir. Ayn1 deger
Alarslan ve Aygiin (2019)’iin Kivirciklarda 47,97 ile Ozbaser ve Akgapiar (2011)’1n
Acipayamlarda 49,8 cm bildirislerinin hemen gerisindedir. Bu Culha (2019)’nin Sakiz,

Ivesi ve Merinoslarda saptadigi sirastyla 54,50; 51,05 ve 51,77 cm’in gerisindedir. Yavuz
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(2015)’un Akkaramanlarda 50,40 ve Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 52,96 cm
bulgularmin gerisinde olmustur. Bu ¢alismada 90. giin viicut uzunluguna yonelik en
kiigiik kareler genel ortalamasi 51,538 + 0,235 c¢cm bulunmustur. Bu bulgu Cetin ve
Akgapinar (2005)’1in Karacabey Merinoslarinda 53,37; Alarslan ve Aygiin (2019)’niin
Kivirciklarda 54,95 ve Cilek ve Gotoh (2014)’un Malyalarda 58,27 cm seklinde
bildirdikleri degerlerin gerisinde olurken, Sen ve Ugurlu (2021)’nun Romanovlarda
saptadiklar1 43,14 cm’in ilerisindedir. Bulunan viicut uzunlugunu Ozbaser ve Ak¢apinar
(2011)’mn  Acipayamlarda 53,2 ve Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda 56,51 cm
bildirislerinin gerisinde olmustur. Ayn1 bulgu Kutan ve Keskin (2022)’in Ivesilerde
49,10; Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda 48,96 ve Castillo vd. (2023)’nin Socorro Adasi
Merinoslarinda 42,92 ve Ozmen vd. (2015)’nin Akkaraman erkek ve disilerde 48,71 ile
46,03 cm bildirdikleri degerlerin ilerisindedir. Bu c¢alismada siitten kesim viicut
uzunluguna yonelik en kiiclik kareler genel ortalamasi; 56,911 + 0,261 ¢cm olmustur. Bu
bulgu Celikeloglu vd. (2022) ve Tekerli vd. (2022)’nin Ramli¢ melezlerinde bildirdikleri
58,71 — 60,93 cm smurlarmin gerisindedir. Ayni deger, Ozbaser ve Ak¢apmar (2011)’1n
Acipayamlarda 54,1 ve Kegici vd. (2021)’nin Kivirciklarda 51,96 cm bildirislerinin
ilerisinde olurken, Culha (2019)’nin Sakiz, Ivesi ve Merinoslarda sirasiyla 75,36; 67,54
ve 71,17; Cheng vd. (2023)’nin Hu, Tan ve Dorperlerde 65,64; Cilek ve Gotoh (2014)’un
Malyalarda 64,53 ve Yavuz (2015)’un Akkaramanlarda 62,56 cm seklindeki bulgularinin

gerisindedir.

4.1.2. Ultrasonik Karkas Ozellikleri

Bu ¢alismada 60. giin MLD alani i¢in en kiiglik kareler genel ortalamasi 5,020 + 0,090
cm? olmustur. Bu bulgu Stanford vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde
bildirdikleri 5,79 ve 5,75 cm?’nin gerisindedir. Calismada 90. giin MLD alanina yénelik
en kiiciik kareler genel ortalamasi 6,293 + 0,094 cm? bulunmustur. Bu deger Stanford vd.
(2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde saptadiklart 7,15 — 7,42 cm?nin
gerisindedir. Caligmada siitten kesim MLD alanina yonelik en kiiciik kareler genel
ortalamasi 7,718 + 0,106 cm? bulunmustur. Bu sonug Celikeloglu vd. (2022) nin Ramlig
melezlerinde 9,60 — 17,16 cm? ve Tekerli vd. (2022)’nin Ramliclarda tespit ettikleri 10,58
cm?’nin gerisinde olmustur. Ayni deger Kogak vd. (2024)’nin Pirlak, Teksel ve
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melezlerinde (%75 Pirlak, %25 Teksel) ortalama 9,50 ve Stanford vd. (2001)’nin Suffolk
melezi erkek ve disilerde 9,56 ve 9,39 cm? bildirislerinin gerisinde olurken Cemal vd.
(2007)’nin Kavirciklarda 6,91 ve Martyniuk vd. (2001)’nin Olkuska kuzularinda tespit

ettikleri 6,81 cm?’nin ilerisinde bulunmustur.

Bu ¢alismada 60. giin MLD derinligi i¢in en Kiigiik kareler genel ortalamasi 1,7454 +
0,0204 cm bulunmustur. Bu bulgu Stanford vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve
disilerde 1,82 ve 1,81 cm’in hemen gerisindedir. Calismada 90. giin MLD derinligine
yonelik en kiigiik kareler genel ortalamasi 2,010 + 0,021 cm olmustur. Bu deger Stanford
vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde 1,97 ve 2,09; Yilmaz vd. (2011)’nin
Kivircik melezlerinde 1,99 ve Alarslan vd. (2023)’nin 3,5 — 4 aylik yastaki Kivirciklarda
bildirdikleri 1,94 cm ile yakindir. Ayn1 bulgu Esen ve Esen (2023)’nin Kivircik,
Karacabey Merinosu, Ramli¢, Alman siyah Basli Et x Kivircik melezi ve Hampshire
Down x Merinos melezlerinde 2,27 — 3,50 ve Milerski vd. (2006)’nin Suffolk, Sarole,
Teksel ve Romneylerde belirledikleri 2,36 — 2,55 c¢cm araliklarimin gerisindedir. Bu
calismada siitten kesimde MLD derinligine yonelik en kiigiik kareler genel ortalamasi
2,293 + 0,024 cm bulunmustur. Bu bulgu Celikeloglu vd. (2022) ile Tekerli vd.
(2022)’nin Ramlig ve melezlerinde bulduklari 2,48 — 3,62 sinirlarinin gerisindedir. Yine
Stanford vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde 2,42 ve 2,39; Kogak vd.
(2024)’nin Pirlak, Teksel ve melezlerinde (%75 Pirlak %25 Teksel) ortalama 2,60 ve
Lambe vd. (2010) nin yaklasik 150 giinliik Teksel x isko¢ Katir koyunu melezleri igin
bildirdikleri 2,37 — 2,52 cm araligmimn gerisindedir. Ayni bulgu Masri vd. (2011)’nin
Texel x Iskog¢ Katir koyunu ve Poll Dorset x Iskog Katir koyunu melezlerinde yaklasik
150 giinliik yasta bildirdikleri 2,24 ile 2,47 cm ile yakin benzerliktedir. Bulgu Kvame ve
Vangen (2007)’in Norve¢ Beyaz koyunu ve Teksel melezlerinde 2,35 ile 2,50 cm
degerlerinin hemen gerisindedir. Ayni deger Yilmaz vd. (2016)’nin Dorper ve Dorper x
Merinos melezlerinde ortalama 156 giinliik yasta 1,74; Yilmaz vd. (2014)’nin Karya,
Kivircik ve Karacabey Merinoslarinda 2,09; Martyniuk vd. (2001)’nin Olkuska
kuzularinda 1,95 ve Cemal vd. (2007)’nin Kivirciklarda 1,96 cm tespit ettikleri MLD

derinliklerinin ilerisindedir.

Bu ¢aligmada 60. giin deri alt1 yag kalinlig1 i¢in en kiigiik kareler genel ortalamasi 0,395
+ 0,005 cm bulunmustur. Bu Stanford vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde
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0,18 ve 0,17 cm bildirislerinin ilerisinde olmustur. Bu ¢alismada 90. giin deri alt1 yag
kalinligina yonelik en kiiciik kareler genel ortalamast 0,423 + 0,004 cm bulunmustur.
Ayni deger Stanford vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde 0,27 ve 0,30;
Milerski vd. (2006) Suffolk, Sarole, Teksel ve Romneylerde 0,28 ile 0,37 cm; Yilmaz vd.
(2011)’nin Kivircik melezlerinde 0,23 ve Alarslan vd. (2023)’nin Kivirciklarda
bildirdikleri 0,20 cm’in ilerisindedir. Bu ¢alismada siitten kesim deri alt1 yag kalinligina
yonelik en kiiciik kareler genel ortalamasi 0,432 + 0,008 cm bulunmustur. Bulgu
Celikeloglu vd. (2022)’nin Ramli¢ melezlerinde 0,55 — 0,79; Tekerli vd. (2022)’nin
Ramliglarda 0,67 ve Kogak vd. (2024)’nin Pirlak, Teksel ve melezlerinde (%75 Pirlak,
%25 Teksel) 0,59 cm bildirislerinin gerisindedir. Ayni1 deger Martyniuk vd. (2001) ’nin
Olkuska kuzularda 0,20; Stanford vd. (2001)’nin Suffolk melezi erkek ve disilerde 0,32
ve 0,34; Masri vd. (2011)’nin Texel ve Poll Dorset 1rk1 koglarin Iskog katir koyunlart ile
melezlenmesi ile elde edilen iki farkli hattan kuzuda 0,30 ile 0,37; Kvame ve Vangen
(2007)’in Norve¢ Beyaz koyunu ve Teksel melezlerinde 0,17 ile 0,18; Yilmaz vd.
(2016)’nin Dorper ve Dorper x Merinos melezlerinde 0,17; Yilmaz vd. (2014)’nin Karya,
Kivircik ve Karacabey Merinoslarinda 0,31 ve Cemal vd. (2007) ’nin Kivirciklarda 0,12

cm bildirdikleri 6lgtimlerin ilerisindedir.

Fenotipik bulgulara iligkin tartismalar sonunda literatiir bildirisleriyle bir dizi farkliliklar
oldugu degerlendirilmistir. Bu durumun genotip, bakim ve besleme, cografya, mevsim,
6l¢tim yapan kisi gibi etkenler ve 6l¢iim yontemleri ile kullanilan istatistiksel metotlardan

kaynaklanmis olabilecegi diisiiniilmektedir.

4.2.  Genom Boyu lliskilendirme Analizleri

Bu bélimde genom boyu iliskilendirme analizlerinde biiytime ve ultrasonik karkas
ozellikleri igin genom ve kromozom c¢apinda 6nemli (p<0,000001; p<0,000026) olduklar1
tespit edilen SNP’ler tartigilmistir. Bununla beraber konunun yeni olmasi ve sinirli sayida
literatiir bulunmasi1 nedeniyle kimi Ozelliklerde kaynaklarla tartigma imkani elde
edilememis, ancak bazi ¢ikarimlar yapilmistir. Bu dogrultuda izleyen alt basliklarda

yalnizca daha 6nce yapilmis ¢aligmalarla tartigilabilen SNP ve 6zelliklere yer verilmistir.
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4.2.1. Biiyiime Ozellikleri

Bu calismada 90. giin ve siitten kesim agirliklar1 ile 60. giin incik ¢evresine yonelik
genom boyu iliskilendirme analizleri sonucunda kromozom ¢apinda Onemli
(p<0,000026) bulunan SNP’lerin (Cizelge 3.3, 3.7) CAMKMT geni iizerinde olduklari
tespit edilmistir. Bu genin koyunlarda biiyiime 6zellikleri ve et verimi bakimindan etkili
olabilecegi bildirilmistir (Zhang vd., 2013; Ma vd., 2016; Zamani vd., 2018). CAMKMT
geninin kodladig1 enzim kalsiyuma bagli iletim yollarinda 6nemli bir gérev almakta olup,
kalsiyum baglama yoluyla kas hiicresi aktivitelerinde ve beden gelisiminde gorev aldigi
ifade edilmektedir. Ayrica bu genin iligskili oldugu yolaklar arasinda protein
metabolizmasi siireclerinin de yer aldig: bildirilmektedir (Int. Kay. 9: CAMKMT; Haziza
vd., 2015; Ma vd., 2016). Bu baglamda, CAMKMT nin biiytime 6zellikleri olan canli
agirlik ve incik cevresi lizerinde dolayli olarak bir etki meydana getirebilecegi

diistiniilebilir.

Incelenen &zelliklerden 90. giin cidago yiiksekligi ve 90. giin gdgiis genisligine yonelik
genom boyu iliskilendirme analizleri sonucunda kromozom c¢apinda Onemli
(p<0,000026) bulunan SNP’lerin (Cizelge 3.4, 3.8) GRID2 geninde intron tiizerinde
olduklari saptanmstir. Bu genin Akkaramanlarda biiyiime ve lineer tip dzellikleri, izlanda
koyunlarinda kaslanma, Hanwoo sigirlarinda karkas agirligi, deri alti yag kalinlig: ve
longissimus dorsi kasinin alani ile iliskisi oldugu ifade edilmistir (Lee vd., 2012;
Gudmundsdottir, 2015; Kizilaslan vd., 2022; Romaniuk vd., 2024). Cidago yiiksekligi ve
gogiis genisligi kuzunun kas ve iskelet sisteminin gelisiminin bir gostergesi olarak
degerlendirilebilir. Bu genin iyonotropik glutamat reseptorleri ailesinin bir iiyesi olarak,
ozellikle serebellar Purkinje hiicrelerinde ifade buldugu ve memeli beyninde baskin
uyarici nérotransmiter reseptdrlerinin bir parcasi oldugu ifade edilmektedir (Int. Kay. 8:
GRID2). Genin kodladig1 proteinin sinir sistemi {izerindeki etkisi yoluyla kas ve iskelet

gelisimine etki edebilecegi diisliniilebilir.

Siitten kesimde sagr1 yiiksekligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizi sonucunda
kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) bulunan SNP’lerin (Cizelge 3.13) TMEM72
geninin yakinlarinda oldugu saptanmistir. TMEM72 geninin besi sigirlarinda giinlik
canl agirlik artis1 ve buzagilama kolaylig1 gibi 6zelliklerle iliskilendirildigi, 6zellikle

Sarole 1rkinda gii¢ dogumda dnemli oldugu bildirilmistir (Purfield vd., 2020; Zhang vd.,
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2020). TMEM72 geni, oOzellikle bobrekte ifade edilen bir transmembran proteini
kodlamaktadir. Transmembran proteinleri, hiicrelerin hayatta kalmasi ve biiylimesi i¢in
kritik dneme sahip ¢esitli biyolojik fonksiyonlarda rol oynadig1 bildirilmektedir (Int. Kay.
10: TMEM72; Cosson vd., 2013; Tsirigos vd., 2018). Sozii gecen genin bu

mekanizmalarla biliylimeye dolayl1 bir etkisi olabilecegi sdylenebilir.

Bu caligmada siitten kesimde gogiis ¢evresi ve 60. giin sagr1 genisligine yonelik genom
boyu iliskilendirme analizleri sonucunda kromozom ¢apinda Snemli (p<0,000026)
bulunan SNP’lerin (Cizelge 3.6, 3.11) NCAM2 geninin yakininda olduklar1 saptanmastir.
Bu genin Cin Simentallerinde viicut agirlig1 tizerine etkili olabilecek bir aday gen oldugu
bildirilmistir (Du vd., 2021). Insanlarda bu gen yakinlarinda bulunan baska bir SNP’nin
bel gevresi ile iliskili olabilecegi ifade edilmistir (Wang vd., 2011). Bu genin kodladig1
proteinin immiinoglobulin siiper ailesine ait Ve sinirsel iletim mekanizmalarinda 6nemli
bir rol oynadig: belirtilmektedir (Int. Kay. 14: NCAM2; Shin vd., 2014; Parcerisas vd.,
2020). Bu mekanizmalarin gogiis ¢evresi ve sagri genisligi gibi hayvanlarin biiylime

performansini yansitan 6zellikler lizerine etkili olabilecegi diisiiniilebilir.

Bu ¢aligmada 60. giin gégiis genisligine yonelik genom boyu iliskilendirme analizinde
genom ¢apinda 6nemli (p<0,000001) bulunan bir SNP’nin (Cizelge 3.8) SOX14 geninin
ve kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) olan diger SNP’lerin de (Cizelge 3.8)
SATB2, CCDCB85A ve FGF9 genlerinin yakinlarinda ve DACH1 ve AGBL4 genlerinde
intron tizerinde olduklar tespit edilmistir. Bu genlerden SOX14’iin kodladig1 proteinin
embriyonik gelisimde ve hiicrelerin farklilagsma mekanizmalarinda gorev aldigi (gencard)
dikkate alindiginda genin biiytime ve farkli verim 6zellikleri iizerinde rol oynayabilecegi
diistiniilebilir. Nitekim Argyriadou vd. (2023) Frizarta koyunlarinda SOX14’{in
laktasyonda inise kars1 direnme giiciine etkili olabilecegini bildirmislerdir. Li vd. (2024)
domuzlarda SATB2 geninin iskelet kasi hiicrelerinin diizenlenmesinin molekiiler
mekanizmasinda ve Zhao vd. (2014) SATB2’nin iskelet olusumu iizerinde rolii
olabilecegini aktarmiglardir. C. T. Liu vd. (2013) SATB2 geninin yakininda bir SNP’nin
kadinlarda bel g¢evresi ile ilgili olabilecegini ifade etmislerdir. SATB2 proteinin iskelet
gelisimi ve osteoblast farklilasmasinda énemli bir islev gorebilecegi bildirilmistir (int.
Kay. 15: SATB2,). Bu dogrultuda SATB2 geninin iskelet sistemi iizerine etkili
olabilecegi degerlendirilebilir. Higgins vd. (2018) Irlanda’da etci sigirlarda giinliik canli
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agirlik artigi lizerine 6nemli bulduklart bir SNP’nin yakinlarinda CCDC85A geni
oldugunu bildirmislerdir. Bu geni Olivieri vd. (2016) Nellore sigirlarinda kuru madde
tiketimi ile ilgili aday gen olarak bildirmislerdir. Yine Wang vd. (2022) Holstaynlarda
bu genin yakinlarinda somatik hiicre skoruyla ilgili bir SNP tespit etmislerdir. Bu genin
kodladig1 proteinin epitel gelisiminde rol oynadigi bildirilmektedir (int. Kay. 16:
CCDCB85A). Mevcut ¢aligmada tespit edilen SNP’nin bu gen ile yakin olmasi bir iliski ve
buna bagl olarak da genin dolayl bir etkisinin olabilecegini diisiindiirmektedir. Farkli
kaynaklar (int. Kay. 13: FGF9; Gao vd., 2018) FGF9 geninin biiyiime ve gelisim
mekanizmalarinda etkili olabilecegini gostermekte olup, mevcut ¢alismada tespit edilen
SNP’nin bu gen ile iliskili olabilecegi diistiniilebilir. DACH1 geninin hiicre dongiisii,
embriyonik gelisim ve karkas agirhigi gibi siire¢ ve 6zellikler {izerine etkili olabilecegi
farkli literatiirler (Int. Kay. 11: DACHI; R. Liu vd., 2013; Tao vd., 2021) tarafindan
bildirilmekte olup, mevcut calismada belirlenen SNP’nin bu gene yakinligr dikkat
¢ekicidir. AGBL4 genine iliskin farkl: literatiirler (Akanno vd., 2018; Wang vd., 2021;
Wei vd., 2024) bu genin sigirlarda canli agirlik, domuzlarda kas gelisimi ve et kalitesi ve
tavuklarda yag dokusu gelisimi tizerinde etkili olabilecegini bildirmektedir. Ayrica genin
protein metabolizmas: siireclerinde de rol oynadig1 da ifade edilmektedir (int. Kay. 7:
AGBL4). Mevcut caligmada genin intronunda bulunan SNP’nin gogiis genisligi ile iliskili
oldugu gbz dniinde bulunduruldugunda bu sonucun literatiir bildirislerini destekler yonde

oldugu goriilmektedir.

4.2.2. Ultrasonik Karkas Ozellikleri

Bu c¢aligmada 60. giin MLD alam1 ve derinligine yonelik genom boyu iligkilendirme
analizleri sonucunda kromozom ¢apinda Onemli (p<0,000026) bulunan SNP’lerin
(Cizelge 3.15, 3.17) SLC7A11 geninin yakininda oldugu saptanmistir. Wang vd. (2022)
Holstayn sigirlarinda viicut konformasyon 6zellikleri ile ilgili bulduklar1t SNP’lerin bu
genin yakininda oldugunu bildirmislerdir. Mevcut ¢alismada bulunan SNP’nin bu gene

yakinlig1 benzer bir etkinin burada da gecerli olabilecegini diisiindiirmektedir.

Bu ¢alismada siitten kesimde MLD alanina yonelik genom boyu iliskilendirme analizleri
sonucunda kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) bulunan SNP’lerin (Cizelge 3.15)
KIF2B geninin yakininda oldugu saptanmistir. Bu genin ATP hidroliz ve hiicresel

dinamiklerin diizenlemesi ve normal isleyiste 6nemli olan mikrotiibiil motor aktivitesinde
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etkili oldugu ve ayrica domuzlarda adaptasyon ile iliskisi olabilecegi ifade edilmistir (int.
Kay. 18: KIF2B; Ai vd., 2015). Bu durum bulunan SNP baglaminda ilgili genin sozii
gecen  hiicresel mekanizmalar  yoluyla biiylimeye etkisinin  olabilecegini

diistindiirmektedir.

Calismada farkli 6zelliklerde kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) bulunan
SNP’lerin igerisinde veya yakininda bulunan LOC101104580, LOC101118943,
LOC105612888, LOC105612749 ve LOC101119322 genlerine iliskin literatiir bilgisine

rastlanilmamustir.
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5. SONUC ve ONERILER

Farkli diizeylerde Ramli¢ ve Merinos genotipi tasiyan kuzularda genom boyu
iliskilendirme analiziyle biliylime ve ultrasonik karkas oOzelliklerine iligkin aday gen
bolgelerinin tespit edilmesinin amaglandigi bu ¢alismada bulgular ve tartismalar sonunda;
Kuzularin s6z konusu o6zelliklerdeki performansi en kiiclik kareler analizlerine gore
Tiirkiye’de yetistirilen diger genotipler ile yakin benzerlikte bulunmustur. Basarili bir
genom boyu iligkilendirme analizi i¢in ¢evresel faktorlerin goz 6niinde bulundurulmasi
gerektigi bu calisma ile de dogrulanmistir. GBIA sonucunda fikir verici diizeyde énemli
(p<0,0001) olduklar1 tespit edilen SNP’lerden 10’unun canli agirlik, 85’inin viicut
Olgtileri ve 21 tanesinin de ultrasonik karkas ozellikleri ile iliskili olabilecegi tespit
edilmistir. Bunlardan altt SNP’nin canli agirlik ve viicut 6lgiilerinde ve iki SNP’nin de
hem viicut 6l¢iileri hem de ultrasonik karkas 6zelliklerinde ortak oldugu tespit edilmistir.
Bir SNP 60. giin gogiis genisligi 6zelliginde genom ¢apinda 6nemli (p<0,000001)
bulunmus, kromozom ¢apinda ise canli agirlikta iki, viicut olgiilerinde 17 ve ultrasonik
karkas 6zelliklerinde ii¢ olmak iizere toplam 22 SNP’nin 6nemli (p<0,000026) oldugu
saptanmustir. Bunlardan iki SNP’nin canli agirlik ve viicut dl¢iilerinde ortak bulundugu
belirlenmistir. Kromozom ¢apinda onemli (p<0,000026) bulunan s34488.1 ve
OAR3 84330139.1 kodlu SNP’lerin 60. giin incik c¢evresini, 90. giin ve siitten kesim
agirliklarim ve benzer sekilde OAR6 34825741.1 kodlu SNP’nin 90. giin cidago
yuksekligi ve gogiis genisligi ile siitten kesimde sagr1 yiiksekligini ortak
etkileyebilecekleri kanaati olusmustur. Manhattan grafikleri bir ozelligi etkileyen
SNP’lerin birden c¢ok kromozoma yayilabildigini gostermistir. Markodr yardimli
seleksiyon programlarinda bu durumun dikkate alinmasinda yarar olacagi
diistiniilmektedir. Kromozom ¢apinda 6nemli (p<0,000026) bulunan SNP’lerden yedisi
farkli genlerin intron (CAMKMT, GRID2, AGBL4, DACH1) bélgelerinde ve 13¢ii de
ilgili genlere (NCAM2, SATB2, CCDC85A, FGF9, TMEM72, SLC7A11, KIF2B) yakin
bulunmustur. Genom c¢apinda 6nemli (p<0,000001) oldugu tespit edilen ve birinci
kromozomda yer alan OAR1 269524758.1 kodlu SNP SOX14 geninin yakininda tespit
edilmistir. Fikir verici diizeyde (p<0,0001) dahil olmak iizere SNP’lerin farkli ancak
yakin genlerin ayni oldugu g6z oniinde bulunduruldugunda ise TMEMZ108 geninin 60.
giin agirligi, 90. glin agirhigr ve incik ¢evresi Ve siitten kesimde gogiis genisligi, SOX14

geninin 60. giin agirligi, gogiis gevresi, gogiis genisligi ve sagri genisligi, PPP1R37
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geninin 60. giin MLD derinligi ve MLD alani, 90. giin MLD derinligi ve MLD alant,
UBE2U geninin 60. giin MLD alan1 ve siitten kesimde sagr1 genisligi, GRID2 geninin
siitten kesimde cidago ve sagr yliksekligi, 90. giin gogiis genisligi ve cidago yiiksekligi,
NCAM2 geninin 60. giin sagr1 genisligi ve siitten kesimde gogiis ¢evresi ve CAMKMT
geninin 60. giin incik ¢evresi, 90. giin agirlig1, incik ¢evresi ve viicut uzunlugu ve siitten
kesim agirhigi 6zellikleriyle muhtemel iliskileri olabilecegi kanaatine varilmistir. Farkli
Ozelliklerde ayn1 SNP'lerin veya genlerin etkili olabilecegini diislindiiren bu durumun
pleiotropik nedenlerden kaynaklanmis olmast muhtemeldir. Ayrica intron bolgelerinde
bulunan 6nemli SNP’lerin, ekzonlardaki nedensel mutasyonlarla etkilesime girmeleri,
MRNA u¢ birlestirme (ing: splicing) siireclerini etkilemesi ve bu mekanizmalar
araciligiyla fenotipik ozelliklerde degisimlere yol agmalart olasidir. Onem diizeyi
0,00001’1i asan SNP’lerin 500kb sag ve solundaki alanlarda gergeklestirilen haplotip
analizlerinde 90. giin cidago yiiksekliginde bir, 60. giin gégiis genisliginde dort, 90. giin
gbgiis genisliginde iki, 60. giin sagr1 genisliginde bir ve 60. giin MLD alaninda bir BD
blogunun oldugu saptanmistir. Bu bloklarda bulunan SNP’ler arasinda bir bag oldugunu
gosteren D' degerlerinin yiiksek oldugu LOD degerleri vasitasiyla bunlarm anlaml
bulundugu ancak belirli 6zelliklerde bu bagin giiciinii gdsteren 1? degerlerinin diisiik
oldugu saptanmistir. Daha biiyiik Orneklerle bu durumun net bir gsekilde
aydinlatilabilecegi diistiniilmektedir. Sonug olarak; bu ¢alisma kapsaminda {izerinde
durulan karakterlerle ilgili olas1 aday nicel 6zellik lokuslarinin belirlenmesine yonelik
ileri diizeyli ve daha genis kapsamli arastirmalarin yapilmasinda yarar oldugu kanaatine

varilmistir.
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