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Bir darbogaz ne kadar yakin zamanda olursa yonetim prosediirleriyle zararlt
etkilerinden kaginilmasi veya en aza indirilme olasilig1 o kadar yiiksek olur.
Sayica ¢ok biiyiik popiilasyonlarin bile ciddi bir genetik darbogaz yasamasi
muhtemeldir. Suni tohumlamanin yaygmlasmasi ve kiiresel sperma ticareti
yiksek verimli bogalarin spermalarinin tim diinyada baskin olarak
kullanilmasina alt yapi olusturmustur. Diinyada siit¢i ik olarak en ¢ok
yetistirilen Holstein ineklerin tohumlanmasmda o6zellikle bazi iilkelerin
yetistirdigi bogalara ait spermalar kiiresel ¢apta yaygin olarak
kullanilmaktadir. Yiiksek verim elde etmek icin uygulanan yogun seleksiyon
programlari ise ¢gogunlukla allel kayiplariyla sonuglanmaktadir. Bu ¢aligmada
Tiirkiye’de Holstein inek popiilasyonlarmi tohumlamak igin kullanilan
damizlik bogalarin herhangi bir darbogaz etkisi altinda kalip kalmadigi
aragtirtlmigtir. Bunun i¢in Tirkiye’de iretilen ve Tirkiye’ye ithal edilen
yiikksek verimli 300 bas Holstein bogaya ait sperma materyal olarak
kullanilmistir. On mikrosatellit lokus temel alinarak Bottleneck v.1.2.02
programi araciligiyla Asamali Mutasyon Modeli ve iki Fazli Mutasyon
Modeli altinda Isaret ve Wilcoxon Testlerine tabi tutularak darbogaz
degerlendirmesi yapilmistir. Ayrica Mod-Kaymasi analizi ile darbogazin
yakin zamanda olup olmadigi da yorumlanmistr. Bu degerlendirmeler
sonucunda, 3 kitada (Asya, Avrupa, Amerika) 13 iilke tarafindan yetistirilen
toplam 300 bas Holstein boganin ge¢cmiste bir darbogaz etkisi altinda kaldig:
ancak bu darbogazin yakin zamanda ger¢eklesmis bir darbogaz olmadigi
sonucuna varilmistir.
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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
Tirkiye were under any bottleneck effect or not. For this purpose, the semen
from 300 high-yielding Holstein bulls produced in and imported to Tiirkiye
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: Unliisoy 1. Tiirkiye’de Damizlik Olarak Kullanilan Siyah Alaca (Holstein) Irki Bogalarda Gozlenen Genetik

Darbogaz. Osmaniye Korkut Ata Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii Dergisi 2022; 5(3): 1647-1655.

1. Giris

Holstein (Siyah Alaca) irki tiim diinyada agirlikli olarak yetistirilen siit¢ii irktir ancak bu 1irkin
uluslararasi ticaretinde 6zellikle bazi iilkelerin hakimiyeti dikkat ¢cekmektedir (Notter, 1999). Suni
tohumlama uygulamalarmin yayginlasmasi ve kiiresel sperma ticareti genetik materyalin uluslararasi
aktarimini kolaylastirmustir (Groeneveld ve ark., 2010). Sperma ticaretine hakim birka¢ tilkenin
popiilasyonlarindan gelen allellerin diinyadaki diger popiilasyonlar: istilas1 da muhtemel bir tehlike
olarak karsimiza g¢ikmaktadir. Bu durumun popiilasyonlarin genetik ¢esitlili§inde azalmaya yol
acacagl Dbildirilmistir (Philipsson, 1987). Bazi bogalarin agirlikli olarak kullaniminin genetik
stiriklenme olasiligini arttirdigi da bilinmektedir (Notter, 1999). Ayrica yiiksek verim elde etmek i¢in
uygulanan yogun seleksiyon programlari, popiilasyonlarda allel fiksasyonuna yol agarak, 6zellikle
mindr allellerin kaybina sebep olmaktadir (Boichard ve ark., 2015).

Genetik darbogazlar bir popiilasyondaki genetik cesitliligin azalmasinin ve genetik siiriiklenmenin
sebeplerini olustururlar (Li ve Roossinck, 2004). Popiilasyonlarin yok olma risklerini artirdigindan
dolay1, darbogazlarin tespiti 6zellikle genetik kaynaklarin korunmasi i¢in 6nem arz etmektedir (Piry ve
ark., 1999). Bir darbogaz ne kadar yakin zamanda olursa zararli etkilerinden siiri yOnetim
prosediirleriyle kaginilmasi veya en aza indirilme olasiligi o kadar yiiksek olur. Cok biiyiik
popiilasyonlarin bile ciddi bir darbogaz yasamasi muhtemeldir. Ornegin popiilasyonlarda sadece
birka¢ erkegin tiim disilerle ciftlesmesi popiilasyonu ciddi bir darbogaza iter (Luikart ve ark., 1998).
Holstein wrkinin tarihsel yayiliminda, kiiresel capta damizlik olarak aktif rol oynayan Holstein
bogalarin ge¢miste sinirli sayida babadan kdken alan damizliklar oldugu bildirilmistir (Notter, 1999).
Genetik belirteclerin ge¢miste yasanmis demografik daralmalar tespit etmek icin kullanigh aracilar
oldugu bildirilmistir (Storz ve Beaumont, 2002). Tiim ¢iftlik hayvanlarinda SNP belirtecler ile yapilan
caligmalarinin yani sira (Mucha ve ark., 2018; Freebern ve ark., 2020; Zepeda-Batista ve ark., 2021;
Yilmaz ve ark., 2022) mikrosatellit belirteclerle yapilan ¢alismalara da ( Garkovenko ve ark., 2018;
Agung ve ark.,, 2019; Rahal ve ark., 2021) siklikla rastlanmaktadir. Mikrosatellitler memeli
genomunda yiiksek oranda polimorfizm sergileyen ve genom ¢apinda yogun olarak dagilim gosteren
belirteclerdir. Bu sebeple popiilasyon genetigi varsayimlar ig¢in mikrosatellit kullanilarak yapilan
modellemeler siklikla kullanilmaktadir (Sainudiin ve ark., 2004). Mikrosatellitler i¢in farklt mutasyon
modelleri Onerilmektedir. Diisiik ve orta frekanslardaki beklenen allel orani belirli bir lokustaki

mutasyon orani ve mutasyon modeline gore degisecektir (Luikart ve ark., 1998). Asamali Mutasyon
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Modeli (SMM: Stepwise Mutation Model) mikrosatellitler i¢in 6nerilmis bir mutasyon modelidir ve
bir tekrar biriminin kayb1 veya kazanilmasi sonucunda olugan mutasyonlar tizerinden hesaplama yapar
(Ohta ve Kimura, 1973). Ancak, SMM’de en biiyiik alellerin daha kiigiik boyutlu alellere mutasyonu
gibi bir mutasyon yanliligi bulunmaktadir (Ellegren, 2004). SMM genellikle diniikleotid
mikrosatellitleri test ederken daha uygundur (Luikart ve Cornuet, 1998). iki Fazli Mutasyon Modeli
(TPM: Two-Phase Mutation Model) ¢ogu mikrosatellit i¢in 6nerilmekte olup SMM'den daha dogru bir
modelleme yaptigi bildirilmistir. Clinkiit TPM, mutasyonlarin tekrar birimleri arasinda daha biiyiik
atlamalar olma ihtimalini de degerlendirir (Di Rienzo ve ark., 1994).

Popiilasyonlarda az miktarda heterozigotluk fazlalig1 ya da azliginin gbzlenmesi olasi bir durumdur.
Ancak darbogazdaki popiilasyonlar anlamli (P<0,05) bir heterozigotluk fazlaligi sergilerler (Luikart ve
Cornuet, 1998). Bunun igin 3 6nemli istatistiksel test kullanilmaktadir. Isaret Testi (Sign Test),
Standartlagtirilmig Farkliliklar Testi (Standardized Differences Test) ve Wilcoxon Testi ile
heterozigotluk fazlalig1 dikkate alinarak popiilasyonun bir darbogaz etkisi altinda kalip kalmadigi
degerlendirilir (Piry ve ark., 1999). Isaret Testi en az 5 polimorfik lokus ve en az 20 bireyle hesaplama
yapar (Luikart ve Cornuet, 1998). Standartlastirilmig Farklar Testi ise en az 20 polimorfik lokus
kullanildiginda giivenilir sonuglar verir. Cogu mikrosatellit verisi i¢in Wilcoxon Testinin en uygun ve
en gli¢lii hesaplamay1 yaptig1 bildirilmistir. Darbogaz yasayan bir popiilasyonda, bu darbogazin yakin
zamanda olup olmadiginin incelenmesi Mod-Kaymasi (Mode-Shift) analizi ile belirlenir (Piry ve ark.,
1999). Diisiik frekanstaki (<0,1) alleller normalde ara frekanstaki alellerden daha fazla bulunur ve bu
dengede degisiklik oldugunda popiilasyonda belirlenen darbogazin yakin zamanda olustugu kanaati
dogar (Nel ve ark., 1976). Yakin zaman birkag nesil ile ifade edilir ve etkin popiilasyon biyiikligii
(Ne) tizerinden hesaplanir (Piry ve ark., 1999). Ancak mod kaymasinin saptanmadig1 bir popiilasyonda
darbogazin olusmadigi sonucuna varilamaz. Yasanan bir darbogaz yakin zamanda olugmadiysa bile 40
ila 80 nesil boyunca saptanmasi muhtemeldir ve sonrasinda yeni mutasyonlar mutasyon-siirilklenme
dengesini yeniden kurulmaya baglar (Luikart ve ark., 1998). Ancak popiilasyonlarin maruz kaldigi
yogun seleksiyonun yeni nesillerde olusacak mutasyon oranlarinda azalmaya sebep oldugu da
bildirilmistir (Lynch ve ark., 2016).

Biyolojik c¢esitlilik sozlesmesi ilk defa 150'den fazla {ilke tarafindan 1992'de imzalanmigstir
(Tamminen, 2015). Genetik kaynaklarin yonetimi igin olusturulan kiiresel eylem planlari stratejik
olarak oncelikli alanlardandir (FAO, 2007). Hayvanlarda popiilasyonun bilyiikligii, cografi dagilimai,
tiretiminin planlanmasi ve genetik cesitliligi dikkate alinarak kapsamli bir bilgi havuzu olusturulmasi
bu amaca hizmet etmektedir (Groeneveld ve ark., 2010). Ancak yapilan ¢aligmalar cogunlukla sayilari
azalmis yerli irklar i¢in uygulanmaktadir.

Bu ¢aligmanin amaci ise diinyada en yaygin yetistirilen Holstein irkinin, kiiresel ¢apta damizlik olarak
kullanilan bogalar1 temel alinarak, gecmiste herhangi bir darbogaz etkisi altinda kalip kalmadiginin

degerlendirilmesidir.
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2. Materyal ve Metot

Bu aragtirma, Tiirkiye’de tretilen ve Tiirkiye’ye ithal edilen yiiksek verimli 300 bas Holstein bogaya
ait spermanin Uluslararasi Hayvancilik Arastirma ve Egitim Merkezi Miidiirliigiindeki resmi
mikrosatellit fragment analiz verileri kullanilarak yapilmistir. Materyal olarak kullanilan ithal
spermalar 10 Avrupa iilkesi ve 2 Amerika tilkesi olmak tizere toplam 12 iilke tarafindan yetistirilen
263 Holstein bogaya aittir. Tiirkiye’de iiretilenler ise farkli illere kayitli 37 bas Holstein bogaya ait
spermalardir. Mikrosatellit fragment analizi ABI 3130 Genetic Analyzer cihazi kullanilarak yapilmis
olup sinyalizasyonlar GeneMapper® Software Version 4.0 ile goriintiilenmistir. Gorsel olarak da
degerlendirilen sinyallerden arka plan kirliligi olanlar degerlendirmeden c¢ikarilmistir. Veri
diizenlemeleri ve format degisiklikleri R 3.6.3 (R Development Core Team, 2019) programi ile
yapilmistir. Tiim bu degerlendirmelerden sonra 10 mikrosatellit lokus (BM2113, BM1824, TGLA126,
TGLA122, TGLAS53, ETH225, ETH10, ETH3, SPS115, INRA23) temel alinarak Bottleneck v.1.2.02
(Cornuet ve Luikart, 1996) programi aracilifiyla darbogaz analizlerine tabi tutulmustur. Analizlerde
mikrosatellit verilerine uygun olan SMM ve TPM temel alinarak yapilan modellemeler kullanilmastir.
Heterozigotluk ile iliskili hesaplamalar i¢in mevcut lokus sayisi ve drnek sayisi igin uygun olan Isaret
Testi ve Wilcoxon Testi kullanilmigtir. Nihayetinde heterozigotluk fazlaligi temel alinarak 300 bas
damizlik Holstein boganin ge¢miste bir darbogaz etkisi altinda kalip kalmadigi degerlendirilmistir.
TPM i¢in varyans ve TPM’deki SMM orami igin varsayilan (default) degerler kullanilmigtir.
Hesaplamalar i¢in bilgisayar simiilasyonu ile 1000 tekrar (iterasyon) yapilmistir. Ayrica Mod-

Kaymasi analizi ile darbogazin yakin zamanda olup olmadigi da yorumlanmaistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Bottleneck v.1.2.02 (Cornuet ve Luikart, 1996) programi kullanilarak 2 mutasyon modeli (SMM,
TPM) altinda lokuslarin heterozigotluk hesaplamalari, Isaret Testi ve Wilcoxon Test sonuglar1 ve
Mod-Kaymasi sonuglar1 degerlendirilmistir.

Darbogaz etkisi altinda kalan popiilasyonlarda Hardy-Weinberg dengesi altinda beklenen
heterozigotluk, mutasyon modelleri altinda beklenen heterozigotluktan daha yiiksek olacaktir. Buna
gore lokuslarin heterozigotluk hesaplamalarina gore (Tablo 1) yapilan degerlendirmede SMM altinda
2 lokusta, TPM altinda ise 10 lokusta heterozigotluk fazlaligi gézlenmistir. Heterozigotluk fazlalig
olan tiim lokuslarda DH/sd degerinin pozitif deger aldig1 ve heterozigotluk arttik¢a sifir degerinden
uzaklagtig1 gozlenmistir. Heterozigotluk azligi olan lokuslarda ise DH/sd degerinin negatif oldugu

gozlenmistir.
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Tablo 1. Lokuslarin heterozigotluk hesaplamalar

Mevcut érneklem TPM altinda SMM altinda

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 506 8 0,715 0,687 0,093 0,309 0,4370 | 0,781 0,049 -1,325 10,0990
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 0,242 -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 sayisi, k: Allel sayisi, He: HW dengesinde beklenen heterozigotluk, Heq: Mutasyon-
Siiriiklenme dengesinde beklenen heterozigotluk, S.D.: Standart sapma, DH/sd: Heterozigotluklar arasi
standartlastirilmis fark (He-Heq/SD). Prob: Heterozigotlugun (H) beklenen heterozigotluktan (Heq) yiiksek olma
olasilig1.

Bir ¢aligmada (Cornuet ve Luikart, 1996) heterozigotluk fazlaligi olan lokuslarda SMM altindaki Prob
degerinin 0,4 ile 0,6 arasinda olduguna dikkat g¢ekilmistir. Mevcut ¢alismada da SMM altinda
heterozigotluk fazlaligi olan lokuslardaki Prob degerleri de benzer bulunmustur (0,45 ve 0,49). Ancak
TPM altinda ise tiim lokuslar heterozigotluk fazlaligi gostermesine ragmen Prob degerlerinin 0,1-0,5
arasinda degistigi gozlenmektedir. Buna gére SMM ve TPM altinda yapilan Prob hesaplamalar
birbirinden ciddi oranda farklilasmaktadir.

Darbogaz degerlendirmesinde (Tablo 2) TPM altinda yapilan Isaret test sonuglarina gore 10
mikrosatellit lokusun tamaminda heterozigotluk fazlaligi tespit edilmis ve istatistiksel olarak onemli
bulunmustur (P<0,01). Yine SMM kullanilarak yapilan Isaret Testinde heterozigotluk fazlalig: olan 2
mikrosatellit lokus tespit edilmis ve istatistiksel olarak 6nemli bulunmustur (P< 0,05). SMM modeli
altinda yapilan Wilcoxon Test sonuglarina gore heterozigotluk fazlaligi 6nemsiz (P>0,05) bulunurken
TPM modeli altinda gergeklestirilen Wilcoxon Testi sonuglarina gore ise heterozigotluk fazlalig

istatistiksel olarak énemli bulunmustur (P<0,001).

Tablo 2. Farklt mutasyon modelleri altinda darbogaz testleri

Test SMM TPM
Isaret Test

H fazlaligi olan beklenen lokus sayisi: 5,95 5,79

H fazlaligi olan lokus sayisi: 2 10

Olasilik: 0,01346* 0,00421**
Wilcoxon Test

Olasilik (H fazlaligi icin tek yonlii test) 0,99316 0,00049***

H: heterozigotluk, * : P<0,05, **: P<0,01, ***: P<0,001.
Holstein’dan farkli sigir irklarinda yapilan bazi ¢alismalarda popiilasyonlarin darbogaz etkisi altinda
kalmadig: bildirilmistir (Ilie ve ark., 2015; Kramarenko ve ark., 2018). Holstein irki sigirlarla ise sayili

darbogaz caligmasina rastlanmistir. Tiirkiye’deki Holstein sigir irkiyla yapilan bir ¢alismada (Demir ve
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Balcioglu, 2019) darbogaz analiz sonuglan istatistiksel olarak dnemli bulunmamistir. Yine Holstein
sigir irkinin da dahil oldugu siit¢ii ineklerle yapilan baska bir caligmada (Shelyov ve ark., 2021)
darbogaz analiz sonuglari istatistiksel olarak 6nemli bulunmamistir. Ancak tarafimizca yapilan mevcut
calismada 4 darbogaz analizinin 3’{inde sonuglar istatistiksel olarak énemli bulunmustur.

Allel frekanslar1 baz alinarak hesaplanan allel oranlarini dikkate alarak olusturulan grafik ile mod
kaymas1 olup olmadig1 degerlendirilmistir (Sekil 1). Buna gore popiilasyonda nadir allellerin diger
frekanstaki allellere oranla daha fazla gozlendigi tespit edilmistir. Allel frekansi arttik¢a gézlenen allel
sayilarinda diisiis gozlenmektedir. Mod-Kaymasi degerlendirme sonuglarina gére olusturulan gubuk

grafiginde de gozlendigi gibi alleller normal L-gekilli bir dagilim sergilemektedir.

0.5
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"
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4

Frekans Araliklan

Sekil 1. Mod-kaymasi grafigi. Normal L-gekilli dagilim.

4. Sonuc¢

Bu calismada kullanilan materyalin 3 kitadaki 13 iilkede yetistirilen 300 bas bogadan saglanmis
olmasi sebebiyle, Holstein 1rki i¢in temsil giicii yliksek bir popiilasyon ile ¢alisilmistir. Holstein 1rki
icin darbogaz degerlendirmesi 2 test ve 2 mutasyon modeli olmak iizere toplam 4 farkli degerlendirme
yapilmis ve SMM altinda isaret Test, TPM altinda Isaret ve Wilcoxon Test sonuglari istatistiksel
acidan onemli bulunmustur. Hem yapilan darbogaz degerlendirmelerinde agirlikli olarak onemlilik
tespit edildiginden hem de bu 6nemliligin mevcut 6rneklem i¢in en uygun darbogaz analizi olarak
bildirilen TPM altinda Wilcoxon Testi sonug¢larindan da elde edilmesinden dolay1 (P<0,001) ¢aligma
konusu olan bogalarin ge¢cmiste bir darbogaz etkisi altinda kaldigi sonucuna varilmistir. Ancak Mod-
Kaymasi1 analizine gore sonuglarin normal L-gsekilli bir dagilim sergilenmesi bu darbogazin yakin
zamanda olusmadigi, daha eski donemlere dayandigi sonucunu dogurmustur. Aktif olarak kullanilan
Holstein bogalarin ge¢mis nesillerden sinirli sayida babadan koken alan damizliklar oldugu bilgisi

(Notter, 1999) de bu ¢ikarimi dogrular niteliktedir.
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Ulkelerin koruma stratejileri ¢ogunlukla sayilar1 azalmis yerli irklar igin uygulanmaktadir. Ancak
niifuslart ne kadar biiyiikk olursa olsun demografik gegmisi ve yetistirme stratejilerine gore
popiilasyonlarda genetik darbogaz yasanmas1 muhtemeldir. Ozellikle kiiltiir irklarina uygulanan yogun
seleksiyon ve bu seleksiyona hizmet eden yardimci iireme tekniklerinin yaygin kullanimi zamanla
genetik ¢esitliliginin azalmasi ile sonuglanabilir. Bu sebeple Holstein gibi kiiltiir irklarinin da darbogaz
etkisi altinda kalip kalmadigmin degerlendirilmesi tarafimizca 6nerilmektedir. Ciinkii popiilasyonlarin
demografik gegmisi, mevcut iiretim stratejileri ve kiiresel ticareti damizlik bogalari darbogaz etkisi

altina birakabilecegi gibi tohumlanacak inek popiilasyonlarinin nesillerini de etkileyebilir.
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