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Bir darboğaz ne kadar yakın zamanda olursa yönetim prosedürleriyle zararlı 

etkilerinden kaçınılması veya en aza indirilme olasılığı o kadar yüksek olur. 

Sayıca çok büyük popülasyonların bile ciddi bir genetik darboğaz yaşaması 

muhtemeldir. Suni tohumlamanın yaygınlaşması ve küresel sperma ticareti 

yüksek verimli boğaların spermalarının tüm dünyada baskın olarak 

kullanılmasına alt yapı oluşturmuştur. Dünyada sütçü ırk olarak en çok 

yetiştirilen Holstein ineklerin tohumlanmasında özellikle bazı ülkelerin 

yetiştirdiği boğalara ait spermalar küresel çapta yaygın olarak 

kullanılmaktadır. Yüksek verim elde etmek için uygulanan yoğun seleksiyon 

programları ise çoğunlukla allel kayıplarıyla sonuçlanmaktadır. Bu çalışmada 

Türkiye’de Holstein inek popülasyonlarını tohumlamak için kullanılan 

damızlık boğaların herhangi bir darboğaz etkisi altında kalıp kalmadığı 

araştırılmıştır. Bunun için Türkiye’de üretilen ve Türkiye’ye ithal edilen 

yüksek verimli 300 baş Holstein boğaya ait sperma materyal olarak 

kullanılmıştır. On mikrosatellit lokus temel alınarak Bottleneck v.1.2.02 

programı aracılığıyla Aşamalı Mutasyon Modeli ve İki Fazlı Mutasyon 

Modeli altında İşaret ve Wilcoxon Testlerine tabi tutularak darboğaz 

değerlendirmesi yapılmıştır. Ayrıca Mod-Kayması analizi ile darboğazın 

yakın zamanda olup olmadığı da yorumlanmıştır. Bu değerlendirmeler 

sonucunda, 3 kıtada (Asya, Avrupa, Amerika) 13 ülke tarafından yetiştirilen 

toplam 300 baş Holstein boğanın geçmişte bir darboğaz etkisi altında kaldığı 

ancak bu darboğazın yakın zamanda gerçekleşmiş bir darboğaz olmadığı 

sonucuna varılmıştır. 
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 The more recent a bottleneck occurs, the more likely it is that its harmful 

effects will be avoided or minimized by management procedures. Even very 

large populations are likely to experience a severe bottleneck. The spread of 

artificial insemination and the global semen trade have provided worldwide 

use of the semen from the high-yielding bulls. In Holstein cows, which are 

the most common dairy breeds, the semen from bulls raised by especially 

some countries are used globally. In addition, intensive selection programs 

applied to obtain high yield often result in allele losses. In this study, it was 

investigated whether breeding bulls used to inseminate Holstein cows in 

Türkiye were under any bottleneck effect or not. For this purpose, the semen 

from 300 high-yielding Holstein bulls produced in and imported to Türkiye 

was used as the material of the study. The bottleneck assessment was carried 
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out by using Sign and Wilcoxon Tests under Stepwise Mutation Model and 

Two-Phase Mutation Model using Bottleneck v.1.2.02 program based on ten 

microsatellite loci. In addition, Mode-Shift analysis has also been interpreted 

to understand whether the bottleneck is recent or not. Based on this, it was 

concluded that a total of 300 Holstein bulls bred by 13 countries in 3 

continents (Asia, Europe, Americas) were under pressure of a bottleneck 

effect in the past, but this bottleneck did not occurred in the recent time. 
To Cite: Ünlüsoy İ. Türkiye’de Damızlık Olarak Kullanılan Siyah Alaca (Holstein) Irkı Boğalarda Gözlenen Genetik 

Darboğaz. Osmaniye Korkut Ata Üniversitesi Fen Bilimleri Enstitüsü Dergisi 2022; 5(3): 1647-1655.  

 
1. Giriş 

Holstein (Siyah Alaca) ırkı tüm dünyada ağırlıklı olarak yetiştirilen sütçü ırktır ancak bu ırkın 

uluslararası ticaretinde özellikle bazı ülkelerin hakimiyeti dikkat çekmektedir (Notter, 1999). Suni 

tohumlama uygulamalarının yaygınlaşması ve küresel sperma ticareti genetik materyalin uluslararası 

aktarımını kolaylaştırmıştır (Groeneveld ve ark., 2010). Sperma ticaretine hakim birkaç ülkenin 

popülasyonlarından gelen allellerin dünyadaki diğer popülasyonları istilası da muhtemel bir tehlike 

olarak karşımıza çıkmaktadır. Bu durumun popülasyonların genetik çeşitliliğinde azalmaya yol 

açacağı bildirilmiştir (Philipsson, 1987). Bazı boğaların ağırlıklı olarak kullanımının genetik 

sürüklenme olasılığını arttırdığı da bilinmektedir (Notter, 1999). Ayrıca yüksek verim elde etmek için 

uygulanan yoğun seleksiyon programları, popülasyonlarda allel fiksasyonuna yol açarak, özellikle 

minör allellerin kaybına sebep olmaktadır (Boichard ve ark., 2015).  

Genetik darboğazlar bir popülasyondaki genetik çeşitliliğin azalmasının ve genetik sürüklenmenin 

sebeplerini oluştururlar (Li ve Roossinck, 2004). Popülasyonların yok olma risklerini artırdığından 

dolayı, darboğazların tespiti özellikle genetik kaynakların korunması için önem arz etmektedir (Piry ve 

ark., 1999). Bir darboğaz ne kadar yakın zamanda olursa zararlı etkilerinden sürü yönetim 

prosedürleriyle kaçınılması veya en aza indirilme olasılığı o kadar yüksek olur. Çok büyük 

popülasyonların bile ciddi bir darboğaz yaşaması muhtemeldir. Örneğin popülasyonlarda sadece 

birkaç erkeğin tüm dişilerle çiftleşmesi popülasyonu ciddi bir darboğaza iter (Luikart ve ark., 1998). 

Holstein ırkının tarihsel yayılımında, küresel çapta damızlık olarak aktif rol oynayan Holstein 

boğaların geçmişte sınırlı sayıda babadan köken alan damızlıklar olduğu bildirilmiştir (Notter, 1999).  

Genetik belirteçlerin geçmişte yaşanmış demografik daralmaları tespit etmek için kullanışlı aracılar 

olduğu bildirilmiştir (Storz ve Beaumont, 2002). Tüm çiftlik hayvanlarında SNP belirteçler ile yapılan 

çalışmalarının yanı sıra (Mucha ve ark., 2018; Freebern ve ark., 2020; Zepeda-Batista ve ark., 2021; 

Yilmaz ve ark., 2022) mikrosatellit belirteçlerle yapılan çalışmalara da ( Garkovenko ve ark., 2018; 

Agung ve ark., 2019; Rahal ve ark., 2021) sıklıkla rastlanmaktadır. Mikrosatellitler memeli 

genomunda yüksek oranda polimorfizm sergileyen ve genom çapında yoğun olarak dağılım gösteren 

belirteçlerdir. Bu sebeple popülasyon genetiği varsayımları için mikrosatellit kullanılarak yapılan 

modellemeler sıklıkla kullanılmaktadır (Sainudiin ve ark., 2004). Mikrosatellitler için farklı mutasyon 

modelleri önerilmektedir. Düşük ve orta frekanslardaki beklenen allel oranı belirli bir lokustaki 

mutasyon oranı ve mutasyon modeline göre değişecektir (Luikart ve ark., 1998). Aşamalı Mutasyon 
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Modeli (SMM: Stepwise Mutation Model) mikrosatellitler için önerilmiş bir mutasyon modelidir ve 

bir tekrar biriminin kaybı veya kazanılması sonucunda oluşan mutasyonlar üzerinden hesaplama yapar 

(Ohta ve Kimura, 1973). Ancak, SMM’de en büyük alellerin daha küçük boyutlu alellere mutasyonu 

gibi bir mutasyon yanlılığı bulunmaktadır (Ellegren, 2004). SMM genellikle dinükleotid 

mikrosatellitleri test ederken daha uygundur (Luikart ve Cornuet, 1998). İki Fazlı Mutasyon Modeli 

(TPM: Two-Phase Mutation Model) çoğu mikrosatellit için önerilmekte olup SMM'den daha doğru bir 

modelleme yaptığı bildirilmiştir. Çünkü TPM, mutasyonların tekrar birimleri arasında daha büyük 

atlamalar olma ihtimalini de değerlendirir (Di Rienzo ve ark., 1994).  

Popülasyonlarda az miktarda heterozigotluk fazlalığı ya da azlığının gözlenmesi olası bir durumdur. 

Ancak darboğazdaki popülasyonlar anlamlı (P<0,05) bir heterozigotluk fazlalığı sergilerler (Luikart ve 

Cornuet, 1998). Bunun için 3 önemli istatistiksel test kullanılmaktadır. İşaret Testi (Sign Test), 

Standartlaştırılmış Farklılıklar Testi (Standardized Differences Test) ve Wilcoxon Testi ile 

heterozigotluk fazlalığı dikkate alınarak popülasyonun bir darboğaz etkisi altında kalıp kalmadığı 

değerlendirilir (Piry ve ark., 1999). İşaret Testi en az 5 polimorfik lokus ve en az 20 bireyle hesaplama 

yapar (Luikart ve Cornuet, 1998). Standartlaştırılmış Farklar Testi ise en az 20 polimorfik lokus 

kullanıldığında güvenilir sonuçlar verir. Çoğu mikrosatellit verisi için Wilcoxon Testinin en uygun ve 

en güçlü hesaplamayı yaptığı bildirilmiştir. Darboğaz yaşayan bir popülasyonda, bu darboğazın yakın 

zamanda olup olmadığının incelenmesi Mod-Kayması (Mode-Shift) analizi ile belirlenir (Piry ve ark., 

1999). Düşük frekanstaki (<0,1) alleller normalde ara frekanstaki alellerden daha fazla bulunur ve bu 

dengede değişiklik olduğunda popülasyonda belirlenen darboğazın yakın zamanda oluştuğu kanaati 

doğar (Nel ve ark., 1976). Yakın zaman birkaç nesil ile ifade edilir ve etkin popülasyon büyüklüğü 

(Ne) üzerinden hesaplanır (Piry ve ark., 1999). Ancak mod kaymasının saptanmadığı bir popülasyonda 

darboğazın oluşmadığı sonucuna varılamaz. Yaşanan bir darboğaz yakın zamanda oluşmadıysa bile 40 

ila 80 nesil boyunca saptanması muhtemeldir ve sonrasında yeni mutasyonlar mutasyon-sürüklenme 

dengesini yeniden kurulmaya başlar (Luikart ve ark., 1998). Ancak popülasyonların maruz kaldığı 

yoğun seleksiyonun yeni nesillerde oluşacak mutasyon oranlarında azalmaya sebep olduğu da 

bildirilmiştir (Lynch ve ark., 2016). 

Biyolojik çeşitlilik sözleşmesi ilk defa 150'den fazla ülke tarafından 1992'de imzalanmıştır 

(Tamminen, 2015). Genetik kaynakların yönetimi için oluşturulan küresel eylem planları stratejik 

olarak öncelikli alanlardandır (FAO, 2007). Hayvanlarda popülasyonun büyüklüğü, coğrafi dağılımı, 

üretiminin planlanması ve genetik çeşitliliği dikkate alınarak kapsamlı bir bilgi havuzu oluşturulması 

bu amaca hizmet etmektedir (Groeneveld ve ark., 2010). Ancak yapılan çalışmalar çoğunlukla sayıları 

azalmış yerli ırklar için uygulanmaktadır. 

Bu çalışmanın amacı ise dünyada en yaygın yetiştirilen Holstein ırkının, küresel çapta damızlık olarak 

kullanılan boğaları temel alınarak, geçmişte herhangi bir darboğaz etkisi altında kalıp kalmadığının 

değerlendirilmesidir.  
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2. Materyal ve Metot  

Bu araştırma, Türkiye’de üretilen ve Türkiye’ye ithal edilen yüksek verimli 300 baş Holstein boğaya 

ait spermanın Uluslararası Hayvancılık Araştırma ve Eğitim Merkezi Müdürlüğündeki resmi 

mikrosatellit fragment analiz verileri kullanılarak yapılmıştır. Materyal olarak kullanılan ithal 

spermalar 10 Avrupa ülkesi ve 2 Amerika ülkesi olmak üzere toplam 12 ülke tarafından yetiştirilen 

263 Holstein boğaya aittir. Türkiye’de üretilenler ise farklı illere kayıtlı 37 baş Holstein boğaya ait 

spermalardır. Mikrosatellit fragment analizi ABI 3130 Genetic Analyzer cihazı kullanılarak yapılmış 

olup sinyalizasyonlar GeneMapper® Software Version 4.0 ile görüntülenmiştir. Görsel olarak da 

değerlendirilen sinyallerden arka plan kirliliği olanlar değerlendirmeden çıkarılmıştır. Veri 

düzenlemeleri ve format değişiklikleri R 3.6.3 (R Development Core Team, 2019) programı ile 

yapılmıştır. Tüm bu değerlendirmelerden sonra 10 mikrosatellit lokus (BM2113, BM1824, TGLA126, 

TGLA122, TGLA53, ETH225, ETH10, ETH3, SPS115, INRA23) temel alınarak Bottleneck v.1.2.02 

(Cornuet ve Luikart, 1996) programı aracılığıyla darboğaz analizlerine tabi tutulmuştur. Analizlerde 

mikrosatellit verilerine uygun olan SMM ve TPM temel alınarak yapılan modellemeler kullanılmıştır. 

Heterozigotluk ile ilişkili hesaplamalar için mevcut lokus sayısı ve örnek sayısı için uygun olan İşaret 

Testi ve Wilcoxon Testi kullanılmıştır. Nihayetinde heterozigotluk fazlalığı temel alınarak 300 baş 

damızlık Holstein boğanın geçmişte bir darboğaz etkisi altında kalıp kalmadığı değerlendirilmiştir. 

TPM için varyans ve TPM’deki SMM oranı için varsayılan (default) değerler kullanılmıştır. 

Hesaplamalar için bilgisayar simülasyonu ile 1000 tekrar (iterasyon) yapılmıştır. Ayrıca Mod-

Kayması analizi ile darboğazın yakın zamanda olup olmadığı da yorumlanmıştır. 

 

3. Bulgular ve Tartışma 

Bottleneck v.1.2.02 (Cornuet ve Luikart, 1996) programı kullanılarak 2 mutasyon modeli (SMM, 

TPM) altında lokusların heterozigotluk hesaplamaları, İşaret Testi ve Wilcoxon Test sonuçları ve 

Mod-Kayması sonuçları değerlendirilmiştir. 

Darboğaz etkisi altında kalan popülasyonlarda Hardy-Weinberg dengesi altında beklenen 

heterozigotluk, mutasyon modelleri altında beklenen heterozigotluktan daha yüksek olacaktır. Buna 

göre lokusların heterozigotluk hesaplamalarına göre (Tablo 1) yapılan değerlendirmede SMM altında 

2 lokusta, TPM altında ise 10 lokusta heterozigotluk fazlalığı gözlenmiştir. Heterozigotluk fazlalığı 

olan tüm lokuslarda DH/sd değerinin pozitif değer aldığı ve heterozigotluk arttıkça sıfır değerinden 

uzaklaştığı gözlenmiştir. Heterozigotluk azlığı olan lokuslarda ise DH/sd değerinin negatif olduğu 

gözlenmiştir.  

 

 

 

 



1651 

 

Tablo 1. Lokusların heterozigotluk hesaplamaları 

 

 
Mevcut örneklem TPM altında SMM altında 

lokuslar n k He Heq S.D. DH/sd Prob Heq S.D. DH/sd Prob 

BM1824 600 5 0,666 0,515 0,149 1,011 0,1590 0,640 0,095 0,265 0,4910 

BM2113 576 6 0,679 0,590 0,129 0,683 0,2890 0,704 0,074 -0,341 0,2920 

ETH10 596 8 0,715 0,687 0,093 0,309 0,4370 0,781 0,049 -1,325 0,0990 

ETH225 600 7 0,666 0,641 0,116 0,214 0,4990 0,745 0,062 -1,279 0,1060 

ETH3 600 5 0,674 0,522 0,147 1,029 0,1250 0,642 0,093 0,347 0,4530 

INRA23 600 7 0,740 0,632 0,112 0,965 0,1550 0,744 0,063 -0,056 0,3780 

SPS115 574 3 0,378 0,314 0,184 0,350 0,4310 0,421 0,142 -0,305 0,3260 

TGL122 598 11 0,824 0,763 0,067 0,912 0,1740 0,840 0,033 -0,494 0,2620 

TGL126 600 5 0,599 0,524 0,150 0,501 0,3820 0,644 0,088 -0,512 0,2340 

TGL53 600 13 0,855 0,801 0,057 0,928 0,1550 0,868 0,026 -0,524 0,2390 

n: Haploid genotip sayısı, k: Allel sayısı, He: HW dengesinde beklenen heterozigotluk, Heq: Mutasyon-

Sürüklenme dengesinde beklenen heterozigotluk, S.D.: Standart sapma, DH/sd: Heterozigotluklar arası 

standartlaştırılmış fark (He-Heq/SD). Prob: Heterozigotluğun (H) beklenen heterozigotluktan (Heq) yüksek olma 

olasılığı. 

 

Bir çalışmada (Cornuet ve Luikart, 1996) heterozigotluk fazlalığı olan lokuslarda SMM altındaki Prob 

değerinin 0,4 ile 0,6 arasında olduğuna dikkat çekilmiştir. Mevcut çalışmada da SMM altında 

heterozigotluk fazlalığı olan lokuslardaki Prob değerleri de benzer bulunmuştur (0,45 ve 0,49). Ancak 

TPM altında ise tüm lokuslar heterozigotluk fazlalığı göstermesine rağmen Prob değerlerinin 0,1-0,5 

arasında değiştiği gözlenmektedir. Buna göre SMM ve TPM altında yapılan Prob hesaplamaları 

birbirinden ciddi oranda farklılaşmaktadır.  

Darboğaz değerlendirmesinde (Tablo 2) TPM altında yapılan İşaret test sonuçlarına göre 10 

mikrosatellit lokusun tamamında heterozigotluk fazlalığı tespit edilmiş ve istatistiksel olarak önemli 

bulunmuştur (P<0,01). Yine SMM kullanılarak yapılan İşaret Testinde heterozigotluk fazlalığı olan 2 

mikrosatellit lokus tespit edilmiş ve istatistiksel olarak önemli bulunmuştur (P< 0,05). SMM modeli 

altında yapılan Wilcoxon Test sonuçlarına göre heterozigotluk fazlalığı önemsiz (P>0,05) bulunurken 

TPM modeli altında gerçekleştirilen Wilcoxon Testi sonuçlarına göre ise heterozigotluk fazlalığı 

istatistiksel olarak önemli bulunmuştur (P<0,001).  

 

Tablo 2. Farklı mutasyon modelleri altında darboğaz testleri 

Test SMM TPM 

İşaret Test 

H fazlalığı olan beklenen lokus sayısı: 

H fazlalığı olan lokus sayısı: 

Olasılık: 

 

5,95 

2 

0,01346* 

 

5,79 

10 

0,00421** 

Wilcoxon Test 

Olasılık (H fazlalığı için tek yönlü test) 

 

0,99316
 

 

0,00049*** 

H: heterozigotluk, * : P<0,05, **: P<0,01, ***: P<0,001. 

Holstein’dan farklı sığır ırklarında yapılan bazı çalışmalarda popülasyonların darboğaz etkisi altında 

kalmadığı bildirilmiştir (Ilie ve ark., 2015; Kramarenko ve ark., 2018). Holstein ırkı sığırlarla ise sayılı 

darboğaz çalışmasına rastlanmıştır. Türkiye’deki Holstein sığır ırkıyla yapılan bir çalışmada (Demir ve 
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Balcıoglu, 2019) darboğaz analiz sonuçları istatistiksel olarak önemli bulunmamıştır. Yine Holstein 

sığır ırkının da dahil olduğu sütçü ineklerle yapılan başka bir çalışmada (Shelyov ve ark., 2021) 

darboğaz analiz sonuçları istatistiksel olarak önemli bulunmamıştır. Ancak tarafımızca yapılan mevcut 

çalışmada 4 darboğaz analizinin 3’ünde sonuçlar istatistiksel olarak önemli bulunmuştur.  

Allel frekansları baz alınarak hesaplanan allel oranlarını dikkate alarak oluşturulan grafik ile mod 

kayması olup olmadığı değerlendirilmiştir (Şekil 1). Buna göre popülasyonda nadir allellerin diğer 

frekanstaki allellere oranla daha fazla gözlendiği tespit edilmiştir. Allel frekansı arttıkça gözlenen allel 

sayılarında düşüş gözlenmektedir. Mod-Kayması değerlendirme sonuçlarına göre oluşturulan çubuk 

grafiğinde de gözlendiği gibi alleller normal L-şekilli bir dağılım sergilemektedir. 

 

Şekil 1. Mod-kayması grafiği. Normal L-şekilli dağılım. 

  

4. Sonuç 

Bu çalışmada kullanılan materyalin 3 kıtadaki 13 ülkede yetiştirilen 300 baş boğadan sağlanmış 

olması sebebiyle, Holstein ırkı için temsil gücü yüksek bir popülasyon ile çalışılmıştır. Holstein ırkı 

için darboğaz değerlendirmesi 2 test ve 2 mutasyon modeli olmak üzere toplam 4 farklı değerlendirme 

yapılmış ve SMM altında İşaret Test, TPM altında İşaret ve Wilcoxon Test sonuçları istatistiksel 

açıdan önemli bulunmuştur. Hem yapılan darboğaz değerlendirmelerinde ağırlıklı olarak önemlilik 

tespit edildiğinden hem de bu önemliliğin mevcut örneklem için en uygun darboğaz analizi olarak 

bildirilen TPM altında Wilcoxon Testi sonuçlarından da elde edilmesinden dolayı (P<0,001) çalışma 

konusu olan boğaların geçmişte bir darboğaz etkisi altında kaldığı sonucuna varılmıştır. Ancak Mod-

Kayması analizine göre sonuçların normal L-şekilli bir dağılım sergilenmesi bu darboğazın yakın 

zamanda oluşmadığı, daha eski dönemlere dayandığı sonucunu doğurmuştur. Aktif olarak kullanılan 

Holstein boğaların geçmiş nesillerden sınırlı sayıda babadan köken alan damızlıklar olduğu bilgisi 

(Notter, 1999) de bu çıkarımı doğrular niteliktedir. 
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Ülkelerin koruma stratejileri çoğunlukla sayıları azalmış yerli ırklar için uygulanmaktadır. Ancak 

nüfusları ne kadar büyük olursa olsun demografik geçmişi ve yetiştirme stratejilerine göre 

popülasyonlarda genetik darboğaz yaşanması muhtemeldir. Özellikle kültür ırklarına uygulanan yoğun 

seleksiyon ve bu seleksiyona hizmet eden yardımcı üreme tekniklerinin yaygın kullanımı zamanla 

genetik çeşitliliğinin azalması ile sonuçlanabilir. Bu sebeple Holstein gibi kültür ırklarının da darboğaz 

etkisi altında kalıp kalmadığının değerlendirilmesi tarafımızca önerilmektedir. Çünkü popülasyonların 

demografik geçmişi, mevcut üretim stratejileri ve küresel ticareti damızlık boğaları darboğaz etkisi 

altına bırakabileceği gibi tohumlanacak inek popülasyonlarının nesillerini de etkileyebilir.  

 

Çıkar Çatışması Beyanı  

Makale yazarı herhangi bir çıkar çatışması olmadığını beyan eder.  

 

Araştırmacıların Katkı Oranı Beyan Özeti  

Yazar makaleye %100 oranında katkı sağlamış olduğunu beyan eder. 
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