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Ozet

Kalpain 1 (CAPNI) geni, mikromolar kalsiyum-aktive nétral proteaz geni olarak bilinir ve postmortem kosullarda miyofibriler proteinleri in-
dirgeyen kalsiyum bagiml sistein proteazi, p-kalpaini ayristirir. Bu genin kas metabolizmasi ve gelisimi tizerinde 6nemli etkileri vardir. Bu gen,
gesitli sigir irklar arasinda genis ¢apta galisilmig olmasina ragmen, Tiirk yerli sigirlar: hakkinda sinirh bilgi bulunmaktadir. Bu nedenle bu ¢alis-
ma, bazi Tiirk yerli sigir irklarinda CAPNI p.Ala316Gly polimorfizmine ait genetik varyasyonu belirlemeyi amaglamustir. Bu kapsamda 99 Boz
ve 41 Yerli Kara irki erkek sigir PCR-RFLP metodu kullanilarak genotiplendirilmistir. Genotipik ve alelik frekanslar, Hardy-Weinberg dengesi
(HWE), heterozigotluk (He), polimorfizm bilgi igerigi (PIC), efektif alel say1s1 (Ne), fiksasyon indeksi (Fis), olas1 varyasyon gerceklesme diizeyi
(%V) dahil olmak tizere popiilasyon genetik parametreleri degerlendirilmistir. Ayrica Shannon-Weaver indeksi, Simpson dominantlik indeksi
ve Gini katsayisini igeren biyogesitlilik indeksleri hesaplanmistir. Sonuglar, GG genotipinin her iki yerli irkta da oldukga baskin oldugunu ortaya
koydu. Ote yandan, toplam popiilasyonda CC genotipinin bulunmadig: gézlenmistir. Bu durum dikkate deger diizeyde diisiik C alel frekansiyla
sonuglanmustir (Boz ve Yerli Kara i¢in sirastyla 0.13 ve 0.12). Fisher'm kesin testi, HWEden sapma oldgunu, popiilasyon genetigi parametreleri
ise, incelenen 1rklarda oldukga diisiik bir genetik varyasyon diizeyi oldugunu gostermistir. Bu gézlem, diisiik seviyedeki biyolojik cesitlilik seviye-
leri ile desteklenmistir. Nitekim CAPNI markorii, Boz ve Yerli Kara sigirlari igin diisiik seviyede bilgilendiricilik gostermistir ancak Tirkiyedeki
yerli sigir irklarinin genetik karakteri hakkinda ileride yapilacak ¢alismalara ihtiyag vardir. Yerli irklarda yapilacak molekiiler genetik ¢alismalar,
6nemli biyolojik stireglerle ilgili daha genis perspektifleri ortaya koymak ve biiyiime, kas gelisimi ve yemden yararlanma gibi kompleks 6zellikle-
rin daha iyi anlagilmasini saglamak igin tesvik edilmelidir.

Anahtar kelimeler: Boz 1rk, Yerli Kara, CAPNI, tek niikleotit polimorfizmi, popiilasyon genetigi

Abstract

Calpain 1 (CAPNI) gene is known as the micromolar calcium-activated neutral protease gene and it degrades calcium-dependent cysteine prote-
ase, [-calpain, which reduces myofibrillar proteins in postmortem conditions. This gene has important effects on muscle metabolism and devel-
opment. Although this gene has been widely studied among various cattle breeds, there is limited information on Turkish native cattle. Therefore,
the present study aimed at determining the genetic variability of the CAPN1I p.Ala316Gly polymorphism in some Turkish native cattle breeds. In
this respect, 99 Turkish Grey Steppe and 41 Anatolian Black bulls were genotyped by the PCR-RFLP. The genotypic and allelic frequencies, the
Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), the population genetic parameters including gene heterozygosity (He), the polymorphism information
content (PIC), the effective allele numbers (Ne), the fixation index (Fis), and the level of possible variability realization (%V) were evaluated in
this study. Moreover, biodiversity indexes including the Shannon-Weaver diversity index, Simpson's dominance index, and Gini coefficient were
calculated. Results revealed that the GG genotype was remarkably predominant in both native breeds. On the other hand, it was observed that
the CC genotype was absent in the total population. This resulted in notably low C allele frequency (0.13 and 0.12 in Turkish Grey Steppe and
Anatolian Black, respectively). The Fisher’s exact test showed a deviation from HWE and population genetics parameters indicated remarkably
low genetic variabilities in the studied breeds. This observation was supported by the low levels of biodiversity. Taken together, the CAPNI marker
showed low informativeness in Turkish Grey Steppe and Anatolian Black cattle but further analyzes are needed for the genetic characterization
of the native cattle breeds in Turkey. Molecular genetic studies on native breeds should be encouraged to reveal broader perspectives regarding
significant biological processes and to achieve a better understanding of complex traits such as growth, muscle development, and feed efficiency.
Keywords: Turkish Grey Steppe cattle, Anatolian Black cattle, CAPN1, single nucleotide polymorphism, population genetics
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Giris

Sig1r kromozomu 29'da (BTA29) ekonomik yonden 6nem-
li nicel 6zellikleri etkileyen birgok genetik belirteg yer al-
maktadir. Ozellikle postmortem siiregte karkas 6zellikleri
ve et kalitesi bakimindan BTA29 sigir genomunda yapilan
bir¢ok arastirma i¢in ilgi kaynagi olmustur.! Bu kromo-
zomda yer alan en {inlii genlerden birisi de Ca** bagiml
dogal bir sistin proteazi indirgeyen p-kalpaini kodlayan bir
gen olan kalpain 1 (CAPNI) genidir. Bu baglamda, p-kal-
pain aktivasyonu, postmortem degisiklikler ve ozellikle
de et gevrekligi ile iliskilendirilmistir.> Bu aktivasyonun
regiilasyonu ise intraselliiler kalsiyum konsantrasyonu ve
endojen bir inhibitor olan kalpastatinin sayesinde gercek-
lesmektedir. Kalpain-kalpastatin sistemi, myoblast migras-
yonu ve fiizyonu, protein doniisiimii aracihigryla kas gelisi-
minin diizenlenmesinde biiytik rol oynamaktadir. CAPN1
geni (GenBank no: AF252504) kromozom 29’un telomerik
ucunda’? 43.400.333-43.427.397 (ileri iplik) pozisyonun-
da yer almaktadir.’ Bu genomik bolge, sadece et gevrek-
ligini degil ayn1 zamanda biiyiimeyi (siitten kesim agirli-
g1, karkas agirlig1) ve yemden yararlanmayi da etkileyen
kantitatif 6zellik lokuslarini (Qauntitative trait loci: QTL)
kapsamaktadir.*> Dolayisiyla, burada belirtilmesi gereken
6nemli noktalardan birisi, her ne kadar CAPN1 geninin et
gevrekligine kanitlanmis major etkileri olsa da, sigirlarda
bitylime ve gelisme ile de potansiyel bir baglantisinin bu-
lunmasidir. Hatta bu genin kas metabolizmasi ve gelisimi
acisindan benzer etkileri insanlarda yapilan ¢alismalarda
da gosterilmistir.>”

CAPNI geninde sigir yetistiriciligi i¢in 6énemli fenotipik
ozelliklerin genetik altyapisinda rol oynayan birgok gene-
tik varyasyon unsuru tanimlanmuistir. Bu genin 716 (ENS-
BTAT00000087345.1) ve 717 (ENSBTAT00000011678.6)
aminoasitten olusan iki transkripti bulunmakta olup; ilki
22 ikincisi ise 20 ekzondan olusmaktadir.* CAPNI geni g.
43405875C>G polimorfizmi, ekzon 9 pozisyon 947de (c.
947C>Q) sitozin>guanin ve amino asit pozisyonu 316da
glisin-alanin degisikligine (p.Ala316Gly) neden olmakta-
dir. Hatta bu nedenle bir¢ok calismada, bu tek niikleotit
polimorfizmi (single nucleotide polymorphism: SNP)
CAPNI 316 olarak da adlandirilmaktadir. Niikleotit degi-
sikligine ait genomik lokasyon $ekil 1'de sunulmustur. Bu
genetik markor, ozellikle de besi sigircilig igin ticari ola-
rak piyasaya sunulan birgok SNP ¢ipte yer almakta ve et
kalitesinin gelistirilmesi odakl: yetistirme programlarinda
(6zellikle ABDde) temel genetik faktorlerden biri olarak

degerlendirilmektedir."*’
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Flanking sequence / Primary assembly 29:43405875 (forward strand)

TGCCCACCTACCAGCATCCTCGGGGCGTCTGAGCTGGCCCTCATAAGATAACCCCTGGGA ~
CTGGGGTCTCTGGACTTGCCCTTGTGGAGGCCTCCTGACCTGGGCCAGGGAAGGACAGGC ~
CCCRGGGATAGAGGCTGGGgGTCAGTGGCCGCCAGCCCCTGGCAGTGCCGTTTTCCT}\ =

43405734
43405794
43408884
i
CAGCTCCTCGGAGTGGAAC! GTGGACCCTTACATGCGGGAGCAGCTCCGGGTCAAGAT -
GGAGGATGGGGAGTTCTGG GCAGCCCCCTCCTCAGTCTGAGTGGGCACCCCAGCTCC -
CAACCCCACCCCCCTGAAAACCAGCTGTGCCATGTCTCTTGATGCCTCGACTGGGCATCC ~
TGGTTCACTCTCACCTCGACCCCCCAGGATGTCCTTCCGAG

43405914
43405974
43406034

BTA29:9.43405875C>G; ¢.947C>G; p.Ala316Gly; rsl17872000

Sekil 1. Bu ¢alismada incelenen CAPNI markériiniin 400 bg gevreleyen
(flanking) dizideki lokasyonu. Genomik lokasyon pozisyon 43405858
ekzon baglangiciny; pozisyon 43405875 CAPNI rs17872000 (CAPNI
p-Ala316Gly) polimorfizmini gostermektedir (Kaynak: Ensembl ge-

nome browser3).

Tiirkiyede sigir yetistiriciliginde yapilan genetik ¢aligmalar,
her ne kadar son yillarda belirli diizeyde hareketlenmis olsa
da, ABD, Kanada ve Avrupa iilkeleri ile karsilastirildiginda
oldukga sinirli kalmistir. Bunun yani sira, ¢iftlik hayvan-
larinda tamamen verim odakli yetistirme stratejisi, sadece
fenotip temelinde anlamsiz ve rastgele yapilan melezleme
calismalari, verim yoniinden diisiik ancak adaptasyon ve
direng ozellikleri bakimindan yiiksek degerdeki yerli irk-
larin yok olma sinirina gelmesine neden olmustur. Bu yer-
li sigir irklari, ulusal biyogesitliligin énemli unsurlar1 ve
Tiirkiye'nin yerli gen kaynaklaridir. Genel anlamda, verim
ozellikleri ile saglik ve fertilite arasinda negatif korelasyon
oldugu bilinmektedir." Yerli sigir irklarinda yapilan gene-
tik seleksiyon uygulamalarinin anlami ve degeri tartismali
bir konu olsa da; verim 6zelliklerine etkili major genlere
ait genetik varyasyonun belirlenmesi, yetersiz gevresel
kosullarda bile hayatta kalma kabiliyetine sahip, bir¢ok
enfeksiyon ve enfestasyona direngli bu irklardaki genetik
altyapinin degerlendirilmesi agisindan 6nem tasimakta-
dir. CAPNI p.Ala316Gly markori, gesitli sigir irklarinda
genis ¢apta aragtirilmis olmasina ragmen; Tiirk yerli sigir
irklarinda bu markore ait genetik varyasyonun belirlendigi
calisma sayisinin oldukga sinirli oldugu goriilmektedir. Bu
nedenle, bu ¢alismanin amaci Boz ve Yerli Kara 1rki sigir-
larda CAPNI p.Ala316Gly polimorfizmine ait genotipik/
alelik varyasyon ve popiilasyon genetigi/biyogesitlilik pa-
rametrelerinin belirlenerek degerlendirilmesidir.

Materyal ve Metot

Hayvan materyali ve 6rnekleme

Bu ¢alismada hayvan materyali olarak Tiirkiye'nin iki fark-
11 yerli sig1ir 1irkina ait toplam 140 bas sigir kullanilmistir.
Popiilasyon, Tiirkiye'nin Marmara bolgesinde bulunan iki
farkli ciftlikten 99 Boz ve 41 Yerli Kara 1rki erkek sigirdan
olusmaktadir. Her hayvandan DNA izolasyonunda kulla-
nilmak iizere vena jugularisten yaklagik 4 mL periferik kan
ornegi K3EDTAL1 ve vakumlu tiiplere (Vacuette, Greiner
bio-one-Frickenhausen, Almanya) alinmistir. Kan 6rnek-
leri DNA izolasyon islemine kadar -20°C'de saklanmustir.
Bu ¢alismada kan alimi disinda hayvanlara herhangi bir
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islem uygulanmamis ve hayvanlarin kullanimy, ilgili ulusal
diizenlemelere uygun olarak gergeklestirilmistir (Etik ku-
rul onay numarasi: 2010/6-05).

DNA izolasyonu

Caligmada, DNA izolasyonu igin fenol-kloroform-izoami-
lalkol (25:24:1) protokolii" ve ticari DNA izolasyon Kkiti
(Ez-10 spin column genomic DNA kit, Bio Basic Inc. On-
tario Kanada) kullanilmstir. izole edilen DNA 6rnekleri-
nin miktar1 (ng/uL) ve saflig1 (260/280 absorbans orani)
NanoDrop 2000c spektrofotometre (Thermo Scientific,
Wilmington, DE, ABD) kullanilarak belirlenmistir. PCR
islemleri i¢in 260/280 degeri 1,7-1,9 arasinda olan yaklagik
50-90 ng/uL saf DNA kullanilmistir. Kabul edilebilir saflik
araliklarinin disindaki numuneler yeniden izole edilmistir.

Genotiplendirme

CAPNI1 p.Ala316Gly polimorfizmi i¢in genotiplendirme
PCR-RFLP metoduyla yapilmistir. PCR amplifikasyonla-
r1 toplam 25 pL hacimde olmak iizere; 2,5-3 pL saf DNA
ornegi, 1 uLx2 primer (0,5 pM), 12,50 uL. PCR master
mix (OneTaq Quick-Load 2xMM, New England BioLabs
(NEB) Inc., Ipswich, MA, ABD, Katalog no: M0486S), 8 pL
otoklavlanmig Milli-Q su (Millipore, Bedford, MA, ABD)
kullanilarak gerceklestirilmistir. PCR islemlerinde, My-
Genie 96 termal blok (Bioneer Corporation, Giiney Kore)
kullanilmigtir. PCR sartlary; 95°Cde 5 dakikalik ilk dena-
tiirasyonu takiben; 35 dongii, 95°C’ de 45 saniye denatii-
rasyon, 63°Cde 45 saniye baglanma ve 72°Cde 45 saniye
uzama; 72°Cde 5 dakika son uzama sonrasinda da 4°Cde
oo sogutma olacak sekilde ayarlanmistir. Kullanilan primer
dizileri agagida sunulmustur:

F: 5~ GACTGGGGTCTCTGGACTT - 3’
R: 5- GGAACCTCTGGCTCTTGA - 3

PCR friinleri, %2 agaroz jel elektroforezi (100 Volt; 45
dakika) yardimiyla kontrol edilmistir. PCR amplifikas-
yon asamasini takiben, PCR iiriinleri Btgl enzimi (NEB,
Ipswich, MA, ABD) ile kesim islemine tabi tutulmustur.
Bu baglamda, PCR iiriinlerine (15 puL), 0,50 pL restriksiyon
enzimi eklenmis ve inkiibasyon islemi (16 saat) gercekles-
tirilmistir. Enzim kesimi, %3 agaroz jel elektroforezinde
(90 Volt; 1 saat) kontrol edilmis ve sonuglar, jel dokiiman-
tasyon ve analiz sistemi (DNR MiniLumi Bio-Imaging Sys-
tems, Israil) kullanilarak degerlendirilmistir.

Genotipik veri setinin degerlendirilmesi

Genotipik ve alelik frekanslar, Falconer ve Mackay’a'? gore
hesaplanmigtir. Hardy-Weinberg dengesi (Hardy-Wein-
berg Equilibrium: HWE), Fisher’in kesin testi ile degerlen-
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dirilmistir. Popiilasyon genetigi parametreleri, daha 6nceki
calismalarda gosterildigi sekilde agsagida yer alan formiiller

yardimiyla hesaplanmigtir.’* ">

Ne=1/ ) P?
i=1
n n—-1 n
PIC=1- (Z P?) —Z Z 2P} P}
i=1 i=1 j=i+1

Pi, i alelinin frekansi, n ise alel sayisidir.

Shannon-Weaver indeksi asagidaki formiil ile hesaplanmigtir:

n
H = —Z P?1n P
n=1

Pi, tiir/takson/alel i'ye ait bireylerin orani ve In, dogal logaritmadur.

Simpson dominantlik indeksi asagidaki formiil yardimiyla hesaplan-

n
D= 1/2 P?
n=1

Pi, tiir/takson/alel i'ye ait bireylerin oranidur.

migtir:"?

Gini katsayis1 asagidaki sekilde hesaplanmuistir:

2;in; N+1
nzini N

Gini katsayist =

Bulgular

CAPNI p.Ala316Gly polimorfizmine ait 415 b¢ fragmentin
amplifikasyonunun %2’lik agaroz jeldeki goriintiisii Sekil
2de gosterilmistir. Btgl enzim kesimi ile ilgili olarak, amp-
likon ti¢ fragmente (415 bg, 272 bg ve 143 b¢) bolinmiistiir.
Sekil 3'de gosterildigi gibi bu {i¢ bant heterozigot genotip
i¢in belirleyicidir. GG genotipi kesime ugramamis olan
415 bg’lik fragment ile karakterizedir. Elektroforezde, 272
ve 143 bg ile karakterize olan CC genotipi ise bu ¢aligmada
gozlenmemistir.

Boz ve Yerli Kara sigirlarinda, CAPNI p.Ala316Gly poli-
morfizmine ait genotip ve alel frekanslar1 Tablo 1de su-
nulmugstur. Bu ¢alismada her iki sigir 1rki icin de CC ge-
notipinin bulunmadig ve bu durumun da belirgin sekilde
diisiik C alel frekanslariyla sonuglandig gozlenmistir (Boz
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ve Yerli Kara irklar1 i¢in sirastyla 0,1313 ve 0,1220). Fis-
her'in kesin testi, hem 1rk-spesifik hem de toplam sigir po-
piilasyonunda HWEden bir sapma oldugunu goéstermistir
(Tablo 2).

500
400 &

200 bg

100 bg

Sekil 2. CAPNI p.Ala316Gly polimorfizmine ait 415 bg fragmentin
amplifikasyonunun %2’lik agaroz jeldeki goriintiisii. M: Markér; NK:
Negatif kontrol; b¢: baz ¢ifti.

415b¢

272 b

272 bg 272 b¢

143 b¢ 143 b¢ 143 b¢

GC GG GC GG GC GC GG GC GC GC

Sekil 3. Btgl enzim kesimi sonuglarinin %3 agaroz jelde goriintiisii. M:
Markér; NK: Negatif kontrol; be: baz cifti; Ornekler: 2 ve 4 GG; 1, 3, 5,
6, 8-10 GC.

Popiilasyon genetigi parametreleri ve biyogesitlilik in-
deksleri Tablo 2de sunulmustur. Boz irki sigirlarda He,
Ne ve PIC sirasiyla 0,2281, 1,2955 ve 0,2021 olarak bu-
lunmustur. Yerli Kara irkinda ise bu parametreler sirasiyla
0,2142, 1,2726 ve 0,1913 olarak hesaplanmistir. Bu sonuc-
larla uyumlu olarak, Fis ve %V degerleri ve biyogesitlilik
indeksleri (H', D ve Gini katsayis1) de diisiik bir genetik
varyasyona isaret etmektedir. Benzer sonuglarin tim sigir
popiilasyonu (n=140) i¢in de gegerli oldugu goriilmektedir
(Tablo 2).

Tablo 1. Kalpain 1 p.Ala316Gly markoériine ait genotipik ve alelik

frekanslar.
Genotip frekansi (%) * Alel frekansi
Irk n
GG GC cC G C
Boz 99 73,74 (73) 26,26 (26) 0 0,8687 0,1313
Yerli Kara 41 75,61 31) 24,39 (10) 0 0,8780 0,1220
Toplam 140 74,29 (104) 25,71 (36) 0 0,8714 0,1286

* Her bir genotip i¢in hayvan sayisi parantez i¢inde sunulmustur.
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Tablo 2. Kalpain 1 p.Ala316Gly markérii i¢in popiilasyon genetigi para-
metreleri ve biyogesitlilik indeksleri (n=140).

HWE test! He? Ne PIC Fis %V H D}

Gini katsayis1

Boz P<0,001 0,2281 11,2955 0,2021 -0,1398 10,2210 0,5758 1,6431 0,2374

Yerli Kara P<0,01 02142 1,2726 0,1913 0,5331 0,2071 0,5555 1,6080 0,2561

Toplam P<0,01 02241 11,2889 0,1990 -0,6064 0,2169 05701 1.6250 0,2429

HWE: Hardy-Weinberg Equilibrium (Hardy-Weinberg Dengesi); He:
Heterozigotluk; Ne: Number of effective alleles (Efektif alel sayis1); PIC:
Polymorphism Information Content (Polimorfizm bilgi igerigi); Fis:
Fiksasyon indeksi; %V: olas1 varyasyon ger¢eklesme seviyesi; H": Shan-

non-Weaver gesitlilik indeksi; D: Simpson dominantlik indeksi.

1CC genotipi tastyan birey bulunmadigi i¢in (n<5) HWE testi, Pearson
X2 yerine Fisherin kesin testi ile degerlendirilmistir.

2Dialelik lokuslarda “I-Teorik heterozigotluk=Homozigotluk” gecer-
lidir.

3Resiprokal Simpson indeks hesaplanmuistir.

Tartisma ve Sonug

Son yillarda Tiirkiyede yerli sigir irklarinin genetigi ile il-
gili proje ve ¢aligmalar yapilmasina ragmen bu ¢aligmalar
tutarh bir sekilde stirdiiriilememistir. Bu yerli irklar, Tiir-
kiyedeki biyogesitliligin temel bilesenlerindendir ve dola-
yisiyla ulusal ve uluslararas: diizeyde korunmasi gereken
yerel gen kaynaklaridir. Ote yandan, yerli irklar, zorlu cev-
re kosullar1 ve diisitk beslenme sartlarinda hayatta kalmak
icin yiiksek adaptasyon kabiliyeti sergiler. Bu ¢alismada
Tiirkiye'nin 6nemli yerli irklarindan olan Boz ve Yerli Kara
sigirlarinda CAPNI1 p.Ala316Gly polimorfizmine ait ge-
netik varyasyon diizeyi aragtirilmistir. Bulgular incelendi-
ginde hem Boz hem de Yerli Kara irkinda CC genotipinin
bulunmadig: goriilmektedir. Benzer sekilde Simental 1rki
sigirlarda yapilan bazi ¢aligmalarda da CC genotipi gozlen-
memistir.'*"” Li ve ark."”, bu genotipin ayni zamanda Here-
ford ve Limuzin 1rklarinda da bulunmadigini bildirmistir.
Ardicli ve ark.”® da Angus, Angus x Hereford x Nellore,
Brahman, Hereford, Limuzin ve Sarole irklarini iceren top-
lam 108 bas sigirda bu genotip frekansinin sifir oldugunu
belirlemistir. Curi ve ark.”®, Nellore (Bos indicus) ve Nello-
re x Bos taurus melezlerinde yaptiklar1 ¢alismada CAPN1
316 markoriini incelemis ve Nellore, Angus x Nellore (1/2
B. taurus + 1/2 B. indicus), Canchim (5/8 B. taurus + 3/8
B. indicus), Brangus melezleri (9/16 B. taurus + 7/16 B. in-
dicus) ve Braunvieh melezlerinden (3/4 B. taurus + 1/4 B.
indicus) olusan 300 bas sigirda CC genotipinin bulunma-
digini bildirmistir. Bu arastirmacilar ayn: zamanda Rubia
Gallega x Nellore sigirlarinda G alelinin sabit oldugunu
(G: 1); saf Nellore irkinda ise sabite yakin (G: 0,991) ol-
dugunu gostermistir. Boz 1rki sigirlarda bu polimorfizmin
incelendigi bir ¢aliymada ise CC genotipi gozlenmis ancak
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bu genotipe ait frekansin son derece diisiik (0,012) oldugu
belirlenmistir.”® Arastirmacilar ayn1 zamanda bu ¢alisma-
da oldugu gibi G alel frekansinin C aleline gore olduke¢a
yiiksek oldugunu bildirmislerdir (C: 0,11 ve G:0,8). Esa-
sen, bu genetik markoriin cesitli sigir popiilasyonlarinda
incelendigi birgok ¢alismada, CC genotip frekansinin diger
genotiplere gore oldukga diisiik oldugunu bildirilmistir.?'*
Yukaridaki bahsi gegen ¢aligmalarin hepsinde CC geno-
tipinin bulunmama ya da ¢ok diisiik frekansa sahip olma
durumu dogal olarak C alel frekanslarinda belirgin diistise
neden olmustur. Bu polimorfizm hakkindaki galigmala-
rin birgogunda ayni1 zamanda GG genotipinin de yiiksek
frekansa sahip oldugu gozlenmistir. Parra-Bracamonte ve
ark.”, Brahman sigirlarda benzer sekilde CAPN1 316 CC
genotipinin bulunmadigini belirlemisler ancak beklenme-
dik sekilde yiiksek bir heterozigot genotip frekansi (0.92)
gozlemlemislerdir. Alel ve genotip frekanslarinin irklar
arasinda ve hatta ayni wrkin farkli popiilasyonlar: arasin-
da degistigi bilinmektedir.”® Genotipik ve alelik frekanslar,
gogunlukla sigirlarin B. taurus veya B. indicus kokenli ol-
malarina gore de ayirt edici farkliliklar gosterebilmektedir.
Ancak, CAPN1 p.Ala316Gly polimorfizmindeki oldukga
yitksek GG genotipi/G aleli frekansi ve son derece diisitk
CC genotip frekansinin farkl: iilke ve irklardan sigirlarda
(hatta melezlerde) genel bir gozlem oldugunu ifade etmek
yanlis olmayacaktir.

Dominant alel frekansinin 0.95’ten diisiik oldugu durum-
larda ilgili lokus polimorfik olarak kabul edilebilir.*® Do-
layistyla bu galismada, incelenen CAPNI markoériiniin her
iki 1rk i¢in de polimorfik oldugu goriilmektedir. Ancak
genotipik frekanslardaki dengesizlik, hem HWE testi i¢in
hem de populasyon genetigi parametreleri ve biyogesitlilik
indeksleri bakimindan diisiik varyasyon seviyelerinin elde
edilmesine yol agmustir. Bulgular 1rk-spesifik degerlendir-
me ve tiim popiilasyonda HWEden sapma olduguna isaret
etmektedir. Genetik ¢alismalarda, popiilasyon genetigi pa-
rametreleri, belirli bir gen veya genlerdeki genetik varyas-
yon tarafindan tanimlanan popiilasyon yapisinin degerlen-
dirilmesinde 6nemli bir rol oynamaktadir.* Bu baglamda,
heterozigotluk seviyeleri, hayvanlarin yetistirme dinamik-
leri bakimindan ipuglari tagimaktadir. Ornegin; heterozi-
gotluk seviyelerindeki belirgin bir sekilde azalmas: siirii-
deki yiikselen akrabalik durumunun bir sonucu olabilir.
Bu durum suni tohumlamanin yaygin olarak kullanildig:
kiiltir irklarinda gozlenebilecegi gibi; ¢ogunlukla ekstan-
sif kosullarda beslenen yerli sigir irklarinda stirtideki erkek
saywsinin sinirl oldugu durumlar i¢in de gegerli olabilir.
Ne, popiilasyonlarda lokus alel etkisinin etkinligini ifade
eder.’” PIC degerleri ise genetik markorlerin degerlendiril-
digi calismalarda en yaygin olarak kullanilan indekstir. Bir
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genetik markoriin segregasyon analizindeki kullanishiligs,
onun polimorfizm bilgi igerigi ile dogrudan iligkilidir.*”
PIC degerleri diisiik (PIC<0.25), orta (0.25<PIC<0.50)
ve yiiksek (PIC>0.50) olmak iizere {i¢ ana kategoriye ay-
rilir.” Fis ve %V degerleri de popiilasyon dinamiklerinin
degerlendirilmesinde 6nemli belirteglerdir. Bu bilgiler 151-
ginda, mevcut ¢alisma i¢in CAPNI p.Ala316Gly markorii-
niin hem 1rk-spesifik hem de tiim popiilasyon goz oniine
alinarak yorumlandiginda, diisitk varyasyon seviyeleri ve
popiilasyon genetigi parametreleri bakimindan da yeter-
siz degerde oldugu goriilmektedir (Tablo 2). Yerli irklarda
verim Ozellikleri bakimindan yapilacak seleksiyon uygula-
malarinin gerekliligi konusunda farkli goriisler mevcuttur.
Ancak, bu ¢alisgma CAPNI p.Ala316Gly markoriiniin Boz
ve Yerli Kara irklar1 i¢in genetik varyasyon ve populasyon
genetigi temelinde ¢ok sinirli bir degere sahip olacaginm
gostermektedir. Ancak kesin bir yargiya varmak mevcut
hayvan sayilar1 goz 6niine alindiginda dogru olmayacaktir.

Popiilasyon genetigi endeksleri ile birlikte biyogesitlilik
seviyeleri, analitik popiilasyon dinamiklerinin 6nemli gos-
tergeleridir. Biyogesitlilik indeksleri, niikleotit degisimle-
rinden tiirler veya daha biiyiik taksonomik birimler yoluyla
ekosistemlere kadar ¢oklu genetik organizasyon seviyele-
rindeki varyasyonu tanimlamak igin kullanilabilir.*® Yerli
sigir irklar, yiiksek verim odakl yetistirme programlarina
uygun degildir ve bu nedenle sayilar1 giderek azalmaktadir.
Fakat yine bu nedenle bu irklar, kantitatif 6zellikler yoniin-
den ya hig ya da ¢ok diisiik seleksiyon baskisina tabi tutul-
maktadir. Bu durum ise genetik varyasyonu korumalarini
miimkiin kilmaktadir. Ancak bu ¢aligmada her iki irk i¢in
de diisiik biyogesitlilik indeks seviyeleri hesaplanmigtir. Bu
durumun popiilasyondaki bireylerin bir¢ogunun tek bir
genotipte yogunlagmasinin bir yansimasi oldugu goriil-
mektedir (GG genotipi tasiyan hayvan sayis1 Boz ve Yerli
Kara irklarinda sirasiyla 73 ve 31dir).

Sonug olarak, bu ¢alismada CAPN1 p.Ala316Gly polimor-
fizminin genetik varyasyon diizeyleri Boz ve Yerli Kara 1rki
sigirlarda ortaya konmustur. Elde edilen veriler, bu irklar
icin incelenen CAPNI1 markoériiniin sinirli diizeyde var-
yasyon seviyelerine sahip oldugunu ve herhangi bir geno-
tip-fenotip iligkisi analizi i¢in yetersiz olabilecegini goster-
mistir. Literatiirde, CAPN1 p.Ala316Gly polimorfizmi CC
genotipinin 6zellikle et kalitesi ile 6nemli diizeyde iliskisi
oldugu ve besi s1g1r1 yetistiriciliginde bu genotipin frekan-
sin1 artirmak amaciyla seleksiyon yapildigi goriilmekte-
dir. Cogunlukla ekstansif kosullarda yetistirilen yerli sigir
wrklari, kiiltiir irklarindaki gibi yogun bir seleksiyon bas-
kisina maruz kalmamaktadir. Bu nedenle temelde et kali-
tesine olumlu etkileri nedeniyle yapilan seleksiyona bagh
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olarak besi sigirlarindaki frekansi goreceli olarak artirilan
CC genotpinin Boz ve Yerli Kara sigirlarda gozlenmemis
olmasi siirpriz degildir. Daha giivenilir sonuglar i¢in daha
genis popiilasyonlarda genetik analizlerin yapilmas: uygun
olacaktir. Ancak, bu irklara ait saf bireylerin sayisinin her
gecen giin azaldig1 goz oniine alindiginda, verilerin hem
yerli sigir irklarinda yapilacak sonraki genetik ¢alismalara
hem de bu wrklarin genetik karakteri hakkindaki mevcut
bilgiye katk: sunabilecegi diisiintilmektedir. Yerli sigir irk-
lari, Tiirkiyenin biyogesitliliginin 6nemli unsurlar1 ve ayn1
zamanda ulusal gen kaynaklarimizdir. Yerli irklarda yapi-
lan genetik analizlerdeki temel amag, verim 6zelliklerinin
artirilmasina yonelik seleksiyon ¢aligmalar1 degil; biiytime
ve gelisme, tireme Ozellikleri ve diren¢ mekanizmalar1 gibi
kompleks fenotipik 6zelliklerin genetik altyapis1 hakkinda
bilgi edinmek ve yerli irklarin genetik 6zelliklerini/farkli-
liklarini ortaya koymaktir. Avrupa sigir irklarinin gelistiril-
mesinde de 6nemli katkilar1 olan bu irklarda yapilan mole-
kiiler genetik ¢alismalarin yayginlig: Tiirkiyede artirilmali
ve genom diizeyinde ayrintili calismalar yapilmalidir.
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