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Özet : Türkiye’de farkl› iflletmelerde (Malya Tar›m, Konuklar Tar›m, Anadolu Tar›m, Eskiflehir fieker Fabrikas› ve Van Tar›m Meslek
Lisesi) yetifltirilen ‹sviçre Esmeri s›¤›r populasyonlar›, Hb, Tf, Pa, Am-I, Am-II ve Cp (monomorf) lokuslar›ndaki polimorfizmden
yararlan›larak, ortalama heterozigotluk (h-s) de¤erleri, F-istatistikleri ve genetik uzakl›k (dij) de¤erleri bak›m›ndan karfl›laflt›r›lm›flt›r.

Ortalama heterozigotluk de¤erleri 0,2191 ± 0,1206 ile 0,2876 ± 0,1027 aras›nda tahmin edilmifl ve populasyonlar aras›nda
heterozigotluk bak›m›ndan herhangi bir farkl›l›k bulunmam›flt›r.

Populasyonlarda tüm lokuslar üzerinden s›ras›yla 0,0601 (p<0,05), 0,1064 ( p<0,01) ve 0,0493 (p<0,01) olarak hesaplanan F
∼

IS
w
,

F
∼

IT
w

ve F
∼

ST
w

de¤erlerinin istatistik olarak önemli oldu¤u, populasyonlardaki çiftleflmelerin rastgele olmad›¤› ve populasyonlar
aras›ndaki farkl›l›klar›n Tf, Pa ve Am-I lokuslar›ndan kaynakland›¤› belirlenmifltir.

Genetik uzakl›k de¤erleri 0,0043 ile 0,0352 aras›nda gerçekleflmifltir.

Kümeleme analizi (UPGMA) sonucunda Konuklar Tar›m ‹flletmesi  ve Eskiflehir fieker Fabrikas› sürüleri ayn› s›n›fta yer alm›fl ve bu
ana küme s›ras›yla Anadolu Tar›m ‹flletmesi,  Malya Tar›m ‹flletmesi ve Van Tar›m Meslek Lisesi’ndeki populasyonlar ile birleflmifltir. 

Sonuç olarak, farkl› iflletmelerde yetifltirilen Esmer s›¤›r populasyonlar›nda akrabal› yetifltirmenin uyguland›¤› ve birbirleri aras›nda
var olan genetik farkl›l›klar›n F-istatistikleri ve genetik uzakl›k de¤erlerinden yararlan›larak belirlenebilece¤i ortaya konulmufltur.
Ayr›ca populasyonlar›n grupland›r›lmas›nda kümeleme analizinin de kullan›fll› bir  metot oldu¤u neticesine var›lm›flt›r.

Anahtar Sözcükler: S›¤›r, Esmer, Heterozigotluk, F-istatistikleri, Genetik Uzakl›k, Kümeleme Analizi

Genetic Relationships Among Different Brown Swiss Cattle Herds in Turkey

Abstract : Average heterozygosity (h
-
s), F-statistics and genetic distance (dij) of different Brown Swiss cattle herds in Turkey (Malya,

Konuklar and Anadolu State Farms, Eskiflehir Sugar Factory Farm and Van Agriculture Secondary School Farm) were compared with
each other by using Hb, Tf, Am-I, Am-II and Cp (monomorphic) loci.

Average heterozygosity values were estimated to be 0.2371 ± 0.1076 to 0.2876 ± 0.1027 and there were no significant
differences among herds.

F-statistics F
∼

IS
w
, F

∼
IT

w
and F

∼
ST

w
were estimated to be 0.0601 (p<0.05), 0.1064 (p<0.01) and 0.0493 (p<0.01) for whole loci,

respectively. Matings in the populations were not random and the genetic differences among populations resulted from Tf, Pa and
Am-I loci. 

Genetic distance values were found to be between 0.0043 and 0.0237.

Cluster analysis (UPGMA) results showed that Konuklar State Farm and Eskiflehir Sugar Factory herds were in the same class and
this main group was joint first with Anadolu State Farm herd, joint second with Malya State Farm herd, followed by Van Agriculture
Secondary School herd.

It was concluded that there have been inbreeding structures in all Swiss Brown herds and the genetic differences between herds
should be determined by using F-statistics and genetic distance values. In addition,  classification of populations by the cluster analysis
was a useful method.
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Girifl

Populasyonlarda akraba bireylerin çiftlefltirilmesine
akrabal› yetiflme (inbreeding) ve üzerinde çal›fl›lan
lokuslar bak›m›ndan Hardy-Weinberg oranlar›ndan olan
sapmalar ise homozigotlaflma indeksi (F=Fixation index)
olarak adland›r›l›r (1-3).

Bir tür ya da ›rka ait populasyonlar çiftlefltirme
sistemlerine, yetifltirildikleri co¤rafi ve ekolojik bölgelere
(selektif faktörler) ba¤l› olarak çeflitli iflletmelerde
yetifltirilebilmektedir. Farkl› izole bölgelerde ya da
iflletmelerde yetifltirilen populasyonlar, o tür ya da ›rka ait
alt populasyonlar (subpopulations) olarak
tan›mlanmaktad›r (1). E¤er bir populasyon farkl› genetik
yap›lara sahip alt populasyonlara bölünmüfl ise, alt
populasyonlarda selektif faktörlerden dolay› homozigot
genotiplerin frekanslar›, Hardy-Weinberg dengesinde
olmas› beklenen oranlardan daha yüksek olur. Oluflan alt
populasyonlar›n tekrar kar›flt›r›lmas› ile meydana gelen
populasyonda, homozigot genotiplerin frekans›,
kar›flt›rma yap›lmadan önceki alt populasyonlarda
gözlenen homozigot genotiplerin frekans›ndan daha
düflük olacakt›r. Populasyonun genetik yap›s›nda meydana
gelen bu özellik Wahlund prensipleri olarak ifade
edilmektedir (4-6). 

Evrim sürecinde üzerinde çal›fl›lan populasyonda
meydana gelen seleksiyon, göç ve bireylerin pedigrileri
hakk›nda tan›mlay›c› bilgilerin elde edilmesi ço¤u zaman
mümkün olamamaktad›r. Böyle bir durumda; Wright (1-
3) ve Cockerham (7,8) populasyonun (alt
populasyonlardan oluflan) genetik yap›s›n›n, üzerinde
çal›fl›ld›¤› anda tespit edilen genotip frekanslar›ndan
yararlan›larak alt populasyonlardaki Hardy-Weinberg
dengesinde beklenen oranlardan olan sapma ve alt
populasyonlar aras›ndaki genetik farkl›l›klarla ifade
edilebilece¤ini bildirmektedir. Bu ba¤lamda Nei (4)
populasyonda belirlenen toplam genetik farkl›l›¤›n alt
populasyonlar içi ve alt populasyonlar aras› olmak üzere
iki bileflene ayr›labilece¤ini bildirmektedir . Alt
populasyonlardan oluflan bir populasyonda akrabal›
yetiflme durumunun belirlenmesinde ya da polimorfik
allellerle iliflkili seleksiyon modelinin tahmininde Wright
(1-3)’›n F-istatistik modeli evrensel olarak kabul edilen
analitik bir yaklafl›m sa¤lamaktad›r. Bu amaçla; Wright
(1-3) taraf›ndan gelifltirilen FIT, FIS ve FST

parametrelerinden yararlan›lmaktad›r. Bu parametreler
homozigotlaflma indisleri (fixation indices) ya da F-
istatistikleri (F-statistics) olarak isimlendirilmekte olup,
aralar›nda afla¤›daki gibi bir iliflki bulunmaktad›r. 

1- FIT = (1- FIS) (1- FST)

FIT ; Populasyonun akrabal› yetiflme katsay›s› olup,
populasyon seviyesinde rastgele birleflen iki gametin
müflterek atadan dolay› özdefl olma ihtimalidir. 

FIS ; Alt populasyonlardaki akrabal› yetiflme katsay›s›
olup, alt populasyonlarda rastgele birleflen iki gametin
müflterek atadan dolay› özdefl olma ihtimalidir. 

FST ; Alt populasyonlarda rastgele ele al›nan iki
gametin müflterek atadan dolay› özdefl olma ihtimali olup,
alt populasyonlar aras›ndaki genetik farkl›l›¤›n ölçüsüdür.

Wright (1)’›n F-istatistik modelindeki FIS ve FIT

parametreleri genellikle homozigotlaflma indeksleri olarak
adland›r›l›r ve negatif ve pozitif de¤erler alabilmektedir.
F-istatistik modeli, sonsuz say›da alt populasyonun var
oldu¤u hipotetik bir populasyon üzerine kuruldu¤u için
modeldeki FST’nin de¤eri pozitif olmak zorundad›r. Ancak
uygulamada s›n›rl› say›da alt populasyon üzerinde
çal›fl›ld›¤› için FST’nin de¤eri de de¤iflebilmektedir. Bu
durumda FST, bir parametre yerine bir istatistik olarak
de¤erlendirilmektedir (4,9). FST bir istatistik olarak ele
al›nd›¤›nda nadiren de olsa negatif de¤erler
alabilmektedir. Long (10), negatif olarak tahmin edilen
FST de¤erinin s›f›r (FST = 0) olarak kabul edilebilece¤ini ve
istatistik olarak tahmin edilen FST’nin simgesinin de FST*
olarak gösterilmesi gerekti¤ini bildirmektedir.  Çoklu
allellerin bulundu¤u lokuslarda FST, "gen farkl›l›¤›
katsay›s› (coefficient of gene differentiation)" olarak
adland›r›lmaktad›r (5).

Son y›llarda F-istatistiklerinin tekrar formüle edilmesi
ve parametre tahmin yöntemlerinin gelifltirilmesine
yönelik bir çok çal›flma yap›lmaktad›r (5-13). Bu amaçla;
gelifltirilen Weir and Cockerham (9)’›n modelin de, Wright
(1)’›n teorisinde yer alan varsay›mlar kabul edilmekle
birlikte, alt populasyonlardaki örnek geniflliklerinin
etkileri, örneklenen alt populasyon say›s› ve parametre
tahmin metotlar› üzerinde modelin tenkit edilen yönlerini
tamamlay›c› yeni yaklafl›mlar getirilmektedir.

F-istatistiklerinden yararlan›larak mevcut s›¤›r
populasyonlar› aras›ndaki benzerlik ve farkl›l›klar›n ortaya
konulmas›na yönelik s›n›rl› say›da da olsa bir kaç
araflt›rmaya rastlan›lm›flt›r.

‹spanya yerli s›¤›r ›rklar›ndan olan Pyrenean brown
s›¤›r›n›n 9 farkl› iflletmede yetifltirilen alt populasyonlar›
aras›ndaki ortalama genetik farkl›l›k (FST) 0,016
(p<0,001) olarak bulunmufltur (14).
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Arjantin’de 4 farkl› bölgede yetifltirilen Holfltayn
populasyonlar›nda F-istatistiklerine göre, rastgele bir
çiftleflmenin uyguland›¤› ve alt populasyonlar aras›ndaki
genetik farkl›l›klar›n önemli olmad›¤› ifade edilmifltir (15).

Ortalama akrabal› yetiflme katsay›s›n›n Amerikan
orijinli Loghorn populasyonunda 0,049±0,034. Iberian
sürülerinde ise 0,018±0,025 ile 0,171±0,030 aras›nda
de¤iflti¤i ve ayr›ca söz konusu populasyonlarda genetik
uzakl›k de¤erlerinin, 0,0248 ile 0,1005 aras›nda oldu¤u
da bildirilmifltir (16).

Genetik uzakl›k de¤erleri Avrupa’da yetifltirilen 37
s›¤›r ›rk›nda 0,011 ile 0,309 aras›nda oldu¤u belirtilmifltir
(17).

Türkiye’de mevcut farkl› Esmer s›¤›r
populasyonlar›nda ortalama heterozigotluk de¤erinin
0,383±0,099 olarak tahmin edildi¤i ve Türkiye’de
yetifltirilen çeflitli kültür ›rklar›nda genetik uzakl›k
de¤erlerinin 0,050 ile 0,128 aras›nda farkl›l›k gösterdi¤i
tespit edilmifltir (18).

Yap›lan literatür araflt›rmas› sonucunda rastlan›lan
di¤er çal›flmalar›n hemen hemen tamam›nda belirli
lokuslar bak›m›ndan fenotip tayini yap›larak gen ve
genotip frekanslar› hesaplanm›fl ve tespit edilen genotipler
ile ekonomik verimler aras›nda olas› genetik iliflkiler
araflt›r›lm›flt›r (18,19). 

Bu araflt›rma da Türkiye’de farkl› iflletmelerde
yetifltirilen ‹sviçre Esmeri s›¤›r populasyonlar›nda,
hemoglobin (Hb), transferrin (Tf), postalbümin (Pa),
amilaz-I (Am-I), amilaz-II (Am-II) ve seruloplazmin (Cp)
sistemleri bak›m›ndan gen ve genotip frekanslar›
belirlenerek, genetik varyasyonun tespit edilmesi ve
bundan yararlan›larak alt populasyonlardaki genetik
benzerlik ve farkl›l›klar›n ortaya konulabilmesi için F-
istatistikleri kullan›lm›fl ve ayr›ca genetik uzakl›klardan
hareketle alt populasyonlar›n kümelendirilmesi
amaçlanm›flt›r.

Materyal ve Metot

Materyal 

Araflt›rman›n materyalini Tablo 1’de belirtilen
iflletmelerde yetifltirilen toplam 385 bafl ‹sviçre Esmeri
s›¤›r› oluflturmufltur. 

Metot 

S›¤›rlardan toplanan kan örneklerinde polimorfik
sistemlerden, hemoglobin fenotipleri Efremov (20)’a,
serum amilaz-I ve seruloplazmin sistemleri ise Thinnes
(22)’e göre niflasta jel elektroforezi ile belirlenmifltir.
Serum transferrini ve postalbumin tiplerinin belirlenmesi
de yine Thinnes (21)’e, amilaz-II sisteminin tiplendirilmesi
ise Siepmann and Stagemann (22)’a göre poliakrilamid jel
elektroforezi ile yap›lm›flt›r. Polimorfik sistemlerin tip
tayininde Hannover Veteriner Yüksek Okulu’ndan
sa¤lanan standartlardan yararlan›lm›flt›r.

Çal›fl›lan polimorfik lokuslarda gen frekanslar›n›n (Xi)
hesaplanmas›nda allel (gen) sayma yöntemi kullan›lm›flt›r
(5).

Her bir populasyonda, her bir lokustaki genetik
varyasyonun ölçüsü olan heterozigotluk (hSj) de¤erleri
örnekleme hatas›n› azaltmak için yans›z (unbiased) olarak
Nei (5)’e göre tahmin edilmifltir. Ayr›ca bir lokusta
hesaplanan heterozigotluk (hSj) de¤erlerinden
yararlan›larak, alt populasyonlardaki ortalama
heterozigotluk (h-s) ve standart hatalar› (Sh

-
s
) da

hesaplanm›flt›r. Alt populasyonlarda tahmin edilen
ortalama heterozigotluk de¤erleri aras›ndaki farkl›l›klar›n
önem kontrolü t-testi ile yap›lm›flt›r (5).

Herhangi bir lokusta, herhangi bir allelin tüm alt
populasyonlardaki ortalama gen frekans› (X

_
) ve varyans›

(S2
i), alt populasyonlardaki örnek genifllikleri (ns),

populasyondaki ortalama örnek geniflli¤i (n
_
), üzerinde

durulan allelin s. populasyondaki frekans› (Xi) ile alt
populasyon say›s›ndan (k) yararlan›larak hesaplanm›flt›r
(9).

Herhangi bir allel bak›m›ndan gözlenen ortalama
heterozigotluk (ho), o allel bak›m›ndan heterozigot
genotipteki bireylerin say›s›n›n o lokustaki toplam birey
say›s›na oran› olarak hesaplanmaktad›r. Üzerinde durulan
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Tablo 1. ‹sviçre Esmeri Sürülerinin Örnek Genifllikleri ve Yetifltirildi¤i
‹flletmeler.

Örnek Geniflli¤i (n) ‹flletmeler

96 Malya Tar›m ‹flletmesi (Malya) - K›rflehir 

63 Konuklar Tar›m ‹flletmesi  (Konuklar)  - Konya 

141 Anadolu Tar›m ‹flletmesi (Anadolu) - Eskiflehir 

30 Eskiflehir fieker Fabrikas›  (Esk. fieker) - Eskiflehir

55 Van Tar›m Meslek Lisesi  (Van TML.) - Van 



her bir allelin tüm alt populasyonlarda gözlenen ortalama
heterozigotluk frekans›  (h-so), o allelin alt populasyonlarda
gözlenen heterozigotluklar›ndan (ho) hesaplanmaktad›r.
Weir and Cockerham (9) taraf›ndan a, b ve c olarak
simgelefltirilen varyans bileflenlerinden yararlan›larak F-
istatistikleri üç farkl› amaca yönelik olarak tahmin
edilmektedir. Bunlar;

--- Herhangi bir lokusta bir allel için tahmin edilen F-
istatistikleri (FIS, FIT ve FST),

--- Alleller üzerinden bir lokus için tahmin edilen F-
istatistikleri (F

∼
IS, F

∼
IT ve F

∼
ST) ve

--- Allel ve lokuslar üzerinden çal›fl›lan tüm lokuslar
için tahmin edilen F-istatistikleridir (F

∼
ISw

, F
∼

ITw
ve F

∼
STw

).

Bir lokus için hesaplanan F
∼

ST istatisti¤inin önem
kontrolünde X2 test istatisti¤inden yararlan›lm›flt›r. Bu
istatistik, N toplam birey, m allel ve k alt populasyon say›s›
olmak üzere X2 = 2N(m-1)F

∼
ST eflitli¤inden hesaplan›r ve

serbestlik derecesi (S.D.), (m-1)(k-1) olan tablo de¤eri ile
karfl›laflt›r›larak önem kontrolü yap›l›r (12)

Tüm lokuslar için hesaplanan F-istatistiklerinin   (F
∼

ISw
,

F
∼

ITw
ve F

∼
STw

) önem kontrolünde bootstrap güven
aral›klar›ndan yararlan›lmaktad›r (23). Ayr›ca tüm

lokuslar için hesaplanan F
∼

STw
istatisti¤inin önem

kontrolünde, bir lokus için hesaplanan X2 de¤erleri
toplanarak bulunan toplam X2 de¤eri de kullan›lmaktad›r
(12).

Esmer populasyonlar› aras›ndaki genetik uzakl›klar›n
tahmini için Nei (24)’nin original genetic distance (dij)
yöntemi kullan›lm›flt›r. Ayr›ca Nei (24)’ nin genetik
uzakl›k de¤erleri kullan›larak yap›lan kümeleme
analizinde, dendogramlar için Sneath and Sokal (25)
taraf›ndan verilen UPGMA (unweigthed pair-group
method) metodu uygulanm›flt›r. Bu amaçla TFPGA
(sürüm 1,3) bilgisayar paket program›ndan
yararlan›lm›flt›r (26).

Bulgular 

Alt populasyonlarda çal›fl›lan Hb, Tf, Pa ve Am-I
lokuslar›nda %95 polimorfizm kriterine göre tam bir
polimorfizm gözlenirken, Am-II ve Cp lokuslar›nda ise
monomorfik yap› tespit edilmifltir. Söz konusu lokuslar
bak›m›ndan alt populasyonlarda hesaplanan allel
frekanslar› ve homozigot genotiplerin frekanslar› Tablo
2’de verilmifltir. 
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Tablo 2. Esmer S›¤›r Populasyonlar›nda Hesaplanan Gen Frekanslar› (Xi) ve Heterozigotluk (hsj ve  h
-
S) De¤erleri.

Malya Konuklar Anadolu Esk. fieker Van TML
Lokus Allel (n=96) (n=63) (n=141) (n=30) (n=55)

Xi hsj Xi hsj Xi hsj Xi hsj Xi hsj

A 0,7708 0,7708 0,7376 0,6833 0,6182
Hb 0,3551 0,3484 0,3885 0,4401 0,4764

B 0,2292 0,2222 0,2624 0,3167 0,3818

A 0,1771 0,2540 0,1525 0,2333 0,4091
B 0,0208 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000

Tf D1 0,0526 0,6339 0,5238 0,6404 0,4504 0,6945 0,6167 0,5599 0,5455 0,53
D2 0,2448 0,1349 0,2376 0,1167 0,0000
E 0,0313 0,0873 0,1596 0,0333 0,0455

A 0,3385 0,0714 0,0816 0,0667 -
Pa 0,4502 0,1337 0,1503 0,1266 -B 0,6615 0,9286 0,9184 0,9333 -

B 0,8281 0,6905 0,9078 0,7500 0,8182
Am-I 0,2862 0,4309 0,1680 0,3814 0,3003

C 0,1719 0,3095 0,0922 0,2500 0,1818

A 0,0000 0,0079 0,0071 0,0333 -
Am-II B 1,0000 0,0000 0,9841 0,0316 0,9894 0,0212 0,0667 0,0655 - -

C 0,0000 0,0097 0,0035 0,0000 -

Cp A 1,0000 0,0000 1,0000 0,0000 1,0000 0,0000 1,0000 0,0000 1,0000 0,0000

h
-
s±Sh

-
s 0,2876±0,1027 0,2642±0,1017 0,2371±0,1076 0,2622±0,0932 0,2191±0,1206



Çal›fl›lan populasyonlarda Hb, Tf, Pa, Am-I ve Am-II
lokuslar›nda s›ras›yla HbA, TfD1, PaB, Am-IB ve Am-IIB

allellerinin frekanslar› daha yüksek bulunmufltur. Cp
lokusunda tüm bireylerin CpA tipinde oldu¤u tespit
edilmifltir. TfB ve Am-IIB allelleri sadece Malya sürüsünde
belirlenmifltir.

Alt populasyonlardaki ortalama heterozigotluk
de¤erleri Malya, Konuklar, Anadolu, Esk.fieker ve Van
TML. sürülerinde s›ras›yla 0,2876±0,1027,
0,2642±0,1017, 0,2371±0,1076, 0,2622±0,0932 ve
0,2191±0,1206 olarak bulunmufl ve aralar›nda gözlenen
farkl›l›klar istatistik olarak önemli de¤ildir. 

Çal›fl›lan lokuslar bak›m›ndan Esmer
populasyonlar›nda her bir allel için hesaplanan F-
istatistikleri Tablo 3’te verilmifltir. 

Tablo 3’te belirtildi¤i gibi FIS ve FIT de¤erleri çal›fl›lan
lokuslardaki baz› alleller için negatif baz› alleler için pozitif
hesaplanm›flt›r. FST de¤erleri Am-II lokusundaki Am-IIC

alleli için negatif olarak hesaplan›rken, di¤er lokuslardaki
alleller için pozitif bulunmufltur.

Esmer populasyonlar›nda çal›fl›lan lokuslarda her bir
lokus için tahmin edilen F-istatistikleri Tablo 4’de
verilmifltir.

Her bir lokus için hesaplanan F
∼

IS de¤erleri Tf, Pa ve
Am-I lokuslar›nda pozitif, Hb ve Am-II lokuslar›nda ise
negatif hesaplanm›flt›r. F

∼
IT de¤erleri ise Hb, Tf, Pa ve Am-

I lokuslar›nda pozitif, Am-II lokusunda ise negatif
olmufltur. F

∼
ST de¤eri, tüm lokuslarda pozitif olarak

hesaplanm›flt›r. Tf, Pa ve Am-I lokuslar›nda, alt
populasyonlar aras›ndaki genetik farkl›l›klar istatistik
olarak önemli bulunmufltur.

Tüm lokuslar için, F
∼

ISw
, F

∼
ITw

ve F
∼

STw
de¤erleri s›ras›yla

0,0601, 0,1064 ve 0,0493 olarak hesaplanm›fl ve bu
parametrelerin istatistik olarak önemli olduklar› tespit
edilmifltir (Tablo 4). 

Esmer sürüleri aras›nda hesaplanan genetik uzakl›k
de¤erlerine ait matris Tablo 5’te verilmifltir. 

Genetik uzakl›k de¤erleri 0,0043 ile 0,0352 aras›nda
de¤iflmektedir. En düflük genetik uzakl›k de¤eri Esk.
fieker ile Konuklar sürüleri aras›nda, en yüksek ise
Anadolu ile Van TML. populasyonlar› aras›nda tespit
edilmifltir. Genel olarak Van TML. sürüsü di¤er alt
populasyonlara en uzak genetik yap›ya sahiptir. 

Genetik uzakl›k de¤erlerine iliflkin matristen (Tablo 5)
yararlan›larak çizilen UPGMA dendogram› fiekil 1’de
verilmifltir. Çizilen UPGMA dendogram›nda 4 ana s›n›f›n
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Tablo 3. ‹sviçre Esmeri Populasyonlar›nda Çal›fl›lan Lokuslardaki Gen Frekanslar› (Xi), Gözlenen Heterozigotluk (ho) ve Her Bir Allel için Tahmin
Edilen F-istatistikleri.

Malya Konuklar Anadolu Esk. fieker Van TML

(n=96) (n=63) (n=141) (n=30) (n=55) Varyans Bileflenleri

Xi S
2
i h

-
so FIS FIT FST*

Lokus Allel Xi h0 Xi h0 Xi h0 Xi h0 Xi h0 a b c

Hb A ,7708 ,3750 ,7778 ,3492 ,7376 ,3546 ,6833 ,4333 ,6182 ,5455 ,73117 ,00346 ,3922 ,00234 -,00104 ,19610 -,0054 ,0066 ,0119

B ,2292 ,3750 ,2222 ,3492 ,2624 ,3546 ,3167 ,4333 ,3818 ,5455 ,26883 ,00346 ,3922 ,00234 -,00104 ,19610 -,0054 ,0066 ,0119

Tf A ,1771 ,3333 ,2540 ,4762 ,1525 ,2057 ,2333 ,3333 ,4091 ,3455 ,21820 ,00929 ,3117 ,00871 ,00842 ,15585 ,0513 ,0990 ,0504

B ,0208 ,0417 ,0000 ,0000 ,0000 ,0000 ,0000 ,0000 ,0000 ,0000 ,00519 ,00010 ,0104 ,00007 -,00009 ,00520 -,0147 -,0004 ,0141

D1 ,5260 ,5938 ,5238 ,5714 ,4504 ,4326 ,6167 ,5000 ,5455 ,4000 ,50781 ,00307 ,4961 ,00154 ,00106 ,24805 ,0042 ,0104 ,0062

D2 ,2448 ,4063 ,1349 ,2063 ,2376 ,2766 ,1167 ,2333 ,0000 ,0000 ,17923 ,00942 ,2545 ,00898 ,01332 ,12725 ,0946 ,1489 ,0600

E ,0313 ,0625 ,0873 ,1746 ,1596 ,2624 ,0333 ,0667 ,0455 ,0909 ,08964 ,00396 ,1584 ,00368 -,00026 ,07920 -,0038 ,0409 ,0445

Pa A ,3385 ,3438 ,0714 ,1429 ,0816 ,1631 ,0667 ,1333 ---- ---- ,15303 ,01885 ,2091 ,01922 ,01080 ,10455 ,1006 ,2310 ,1450

B ,6615 ,3438 ,9286 ,1429 ,9184 ,1631 ,9333 ,1333 ---- ---- ,84697 ,01885 ,2091 ,01922 ,01080 ,10455 ,1006 ,2310 ,1450

Am-I B ,8281 ,2604 ,6905 ,2698 ,9078 ,1702 ,7500 ,3000 ,8182 ,2182 ,82727 ,00739 ,2260 ,00675 ,02504 ,11300 ,1815 ,2196 ,0466

C ,1719 ,2604 ,3095 ,2698 ,0922 ,1702 ,2500 ,3000 ,1818 ,2182 ,17273 ,00739 ,2260 ,00675 ,02504 ,11300 ,1815 ,2196 ,0466

Am-II A ,0000 ,0000 ,0079 ,0159 ,0071 ,0142 ,0333 ,0667 ---- ---- ,00757 ,00010 ,0152 ,00006 -,00012 ,00760 -,0120 -,0035 ,0084

B 1,000 ,0000 ,9841 ,0317 ,9894 ,0213 ,9667 ,0667 ---- ---- ,98941 ,00011 ,0212 ,00005 -,00015 ,01060 -,0129 -,0076 ,0052

C ,0000 ,0000 ,0079 ,0159 ,0035 ,0071 ,0000 ,0000 ---- ---- ,00300 ,00001 ,0061 -,00001 -,00005 ,00305 ,0003 -,0024 -,0027

* : Long (10), negatif olarak tahmin edilen de¤erin s›f›r olarak kabul edilebilece¤ini ifade etmektedir.



olufltu¤u görülmektedir. Konuklar ile Esk. fieker sürüleri
ayn› kümede yer alm›flt›r. Bu ana küme ile Van TML.
sürüsü birbirine uzak iki ana kümeyi oluflturmufltur. ‹ki
ana kümenin aras›nda Malya ve Anadolu
populasyonlar›n›n yer ald›¤› kümeler bulunmaktad›r. 

Tart›flma

Hb lokusu bak›m›ndan HbA allel frekans›n›n yüksek
olmas› Türkiye’de yap›lan di¤er araflt›rmalarla (18,19)
paralellik göstermektedir. TfB ve Am-IIB allellerinin sadece
Malya sürüsünde tespit edilmesi, Malya populasyonunun
tan›mlanmas›nda ve di¤er Esmer sürüleriyle
karfl›laflt›r›lmas›nda bu allellerden genetik marker olarak
yararlan›labilir.

Alt populasyonlarda 0,2191 ± 0,1206 ile 0,2876 ±
0,1027 aras›nda hesaplanan ortalama heterozigotluk
de¤erlerinden hareketle genetik varyasyonun yüksek
oldu¤u söylenebilir. Tahmin edilen heteozigotluk de¤erleri
bu çal›flman›n materyalini oluflturan Malya, Konuklar,
Anadolu ve Esk. fieker populasyonlar›n›n da yer ald›¤›
di¤er bir çal›flmada (18) bildirilen ortalama heterozigotluk
(0,383±0,099) de¤erlerinden düflük bulunmufltur.
Hesaplanan ortalama heterozigotluk de¤erleri aras›ndaki
farkl›l›klar›n istatistik olarak önemli olmamas›, çal›fl›lan
lokuslar bak›m›ndan söz konusu populasyonlar›n ayn›
seviyede genetik varyasyona sahip oldu¤u ve alt
populasyonlar›n ortalama heterozigotluk de¤erleri
bak›m›ndan birbirlerinden ay›rt edilme olas›l›¤›n›n düflük
oldu¤una iflaret say›labilir.

Genel olarak, F-istatistikleri ya da akrabal› yetiflme
katsay›lar›n›n pozitif olmas› çal›fl›lan lokuslar bak›m›ndan
homozigot genotiplerin frekans›n›n, Hardy-Weinberg
dengesinde beklenen oranlardan yüksek olmas›yla, F-
istatistiklerinin negatif olarak hesaplanmas› ise homozigot
genotiplerin fitnesinin Hardy-Weinberg dengesinde
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Gen Farkl›l›¤› Katsay›s› (F
∼

ST)
Lokus F

∼
IS F

∼
IT

F
∼

ST X
2

S.D.

Hb -0,0054 0,0066 0,0119 9,16 4

Tf 0,0351 0,0687 0,0348 107,18** 16

Pa 0,1006 0,2310 0,1450 95,70** 3

Am-I 0,1815 0,2196 0,0466 35,88** 4

Am-II -0,0106 -0,0054 0,0052 6,86 6
Tüm
lokuslar F

∼
ISW

= 0,0601 F
∼

ITW
= 0,1064 F

∼
TSW

= 0,0493 254,78** 33
üzerinden

1 : Tüm lokuslar üzerinden hesaplanan F
∼

ISW
ve F

∼
ITW

istatistiklerinin önem kontrolünde
bootstrap güven aral›klar›, F

∼
TSW

istatisti¤inin önem   kontrolünde ise hem bootstrap güven
aral›¤›  hem de  X

2
testi kullan›lm›flt›r.

**: P < 0,01

Tablo 4. ‹sviçre Esmeri Populasyonlar›nda
Tahmin Edilen F-istatistikleri.

Tablo 5. Esmer Sürüleri Aras›ndaki Genetik Uzakl›k (dij) De¤erleri.

Malya Konuklar Anadolu Esk. fieker

Konuklar 0,0234 ----- ----- -----

Anadolu 0,0188 0,0143 ----- -----

Esk. fieker 0,0237 0,0043 0,0135 -----

Van TML. 0,0302 0,0243 0,0352 0,0127

4.000 2.000 0.000

Konuklar

Esk. fieker

Anadolu

Malya

Van TML

fiekil 1. Esmer Sürüleri Aras›ndaki Genetik ‹liflkileri Gösteren
UPGMA Dendogram›.



beklenen oranlardan düflük olmas›yla ifade edilmektedir.
F-istatistiklerinin 1’e eflit olmas› üzerinde çal›fl›lan
populasyon ya da alt populasyonlardaki bireylerin
tamam›n›n homozigot genotiplerde bulunmas›yla, F-
istatistiklerinin s›f›r olarak belirlenmesi ise populasyon ya
da alt populasyonlar›n o lokus bak›m›ndan Hardy-
Weinberg dengesinde beklenen oranlarda olmas›yla
aç›klanmaktad›r (5).

Bir allel için hesaplanan F-istatistikleri alt
populasyonlar›n karfl›laflt›r›lmas›nda belirleyici derecede
anlaml› olamayaca¤› için tart›fl›lmam›flt›r. Bir lokus için
hesaplanan   de¤erinin Tf, Pa ve Am-I lokuslar›nda pozitif
Hb ve Am-II lokuslar›nda negatif olarak hesaplanm›flt›r.
Bu sonuç alt populasonlarda Tf, Pa ve Am-I lokuslar›
bak›m›ndan homozigot genotiplerin fitnesinin yüksek
olmas› Hb ve Am-II lokuslar› bak›m›ndan ise
heterozigotlar›n fitnesinin yüksek bulunmas›yla
aç›klanabilir.

F
∼

IT de¤erlerinin Hb, Tf, Pa ve Am-I lokuslar›nda pozitif
olarak hesaplanmas›, bu lokuslar bak›m›ndan toplam
populasyon seviyesinde heterozigot genotiplerin fitnesinin
Hardy-Weinberg dengesinde beklenen heterozigotluk
oranlar›ndan daha düflük olmas› ile aç›klanabilir. Söz
konusu lokuslar bak›m›ndan homozigot genotiplerin
frekans› Hardy-Weinberg oranlar›ndan beklenen
frekanslardan daha yüksektir. Tf, Pa ve Am-I lokuslar›nda
uygulanan olas› selektif faktörlerin alt populasyon ve
toplam populasyon düzeyinde homozigot genotiplerin
frekanslar›n› art›racak flekilde bir avantaj sa¤lad›¤› ileri
sürülebilir.

Am-II lokusu bak›m›ndan F
∼

IS (-0,0106) ve F
∼

IT (-
0,0054)’nin negatif olarak tespit edilmesi, heterozigot
genotiplerin frekans›n›n alt populasyon ve toplam
populasyon düzeyinde Hardy-Weinberg dengesinde
beklenen oranlardan fazla bulunmas›yla aç›klanabilir. Am-
II lokusu dikkate al›nd›¤›nda selektif faktörlerin
heterozigot genotiplerin lehinde bir ortam sa¤lad›¤› ileri
sürülebilir. Tahmin edilen F

∼
IS ve F

∼
IT de¤erlerinden

hareketle alt populasyonlar›n ya da toplam populasyonun
çal›fl›lan lokuslar bak›m›ndan Hardy-Weinberg dengesinde
olmad›¤› sonucuna var›lmamal›d›r. Böyle bir sonuca,
ancak her bir lokus için hesaplanan F

∼
IS ve F

∼
IT de¤erlerinin

istatistik olarak önem kontrolleri yap›ld›ktan sonra
var›labilir. Bu çal›flmada, üzerinde durulan lokuslar
bak›m›ndan alt populasyonlar aras›nda herhangi bir
farkl›l›¤›n olup olmad›¤› araflt›r›ld›¤› için belirtilen
parametrelerin önem kontrolleri yap›lmam›flt›r.

Hb ve Am-II lokuslar›nda s›ras›yla 0,0119 ve 0,0052
olarak hesaplanan F

∼
ST de¤erlerinin istatistik olarak önemli

olmamas›, alt populasyonlarda söz konusu lokuslar
bak›m›ndan ayn› allel frekanslar›nda rastgele çiftleflmenin
var olmas›yla aç›klanabilir. Bu sonuç ayr›ca, Hb ve Am-II
lokuslar› bak›m›ndan alt populasyonlarda ayn› allel
frekanslar›nda rastgele çiftleflmenin uyguland›¤›,
populasyonlar›n Hardy-Weinberg dengesinde oldu¤u ve
alt populasyonlar aras›nda belirtilen lokuslar bak›m›ndan
herhangi bir farkl›l›¤›n olmad›¤› fleklinde de ifade
edilebilir. F

∼
ST de¤eri Tf, Pa ve Am-I lokuslar›nda s›ras›yla

0,0348, 0,1450 ve 0,0466 olarak hesaplanm›fl ve bu
de¤erler istatistik olarak önemli bulunmufltur. Buna göre
alt populasyonlar birbirlerinden belirtilen lokuslar
bak›m›ndan farkl›l›k göstermektedir. Baflka bir ifade ile
alt populasyonlar söz konusu lokuslar bak›m›ndan farkl›
allel ve genotip frekanslar›na sahiptirler. 

Tüm lokuslar için 0,1064 olarak hesaplanan akrabal›
yetiflme katsay›s› (F

∼
ITw

) Pyrenean brown populasyonlar›
için bildirilen 0,064 de¤erinden (14) ve Amerikan orijinli
Longhorn sürüsü için bildirilen 0,049±0,034 de¤erinden
(16)  büyük, Iberian populasyonlar› (16) için bildirilen
de¤erlerin (0,018±0,0025 ile 0,171±0,030) aras›nda
oldu¤u söylenebilir. Hesaplanan, F

∼
ITw

(0,1064) de¤erinin
istatistik olarak önemli bulunmas›, tüm populasyonda
heterozigot genotiplerin frekans›n›n H.W. dengesinde
beklenen oranlardan daha düflük olmas› ve Esmer s›¤›r
populasyonunun belirli genotipler bak›m›ndan akrabal›
yetiflmeye tabi tutulmas› ile ifade edilebilir. 

Tüm lokuslar için hesaplanan, F
∼

ISw
(0,0601) de¤eri,

Pyrenean brown populasyonlar› için tespit edilen 0,049
de¤erinden (14) büyüktür. Hesaplanan F

∼
ISw

de¤erinin
istatistik olarak önemli bulunmas›, alt populasyonlarda
homozigot genotiplerin frekans›n›n Hardy-Weinberg
dengesinde beklenen oranlardan daha yüksek olmas› ve
alt populasyonlar›n kendi içlerinde belirli genotipler
bak›m›ndan akrabal› yetiflmeye tabi tutulmalar› ile
aç›klanabilir. 

Alt populasyonlarda tüm lokuslar için genetik
farl›l›¤›n ölçüsü olarak hesaplanan gen farkl›l›¤› katsay›s› (
F
∼

STw
= 0,0493)’›n istatistik olarak önemli bulunmas›, alt

populasyonlar›n farkl› genetik yap›larda olmas› ile
aç›klanabilir. Bir lokus için hesaplanan  F

∼
ST de¤erlerinden

de görülebilece¤i gibi, alt populasyonlar Tf, Pa ve Am-I
lokuslar›nda farkl› gen ve genotip frekanslar›na
sahiptirler. Alt populasyonlar›n birbirlerinden olan
farkl›l›¤›, bu lokuslardan ileri gelmektedir. Tahmin edilen
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F
∼

STw
(0,0493) de¤eri ‹spanya’n›n Catalonia bölgesinde

(15) 9 farkl› Pyrenean brown s›¤›r alt populasyonlar›nda
hesaplanan 0,016 (p<0,001) de¤erinden büyük oldu¤u
görülmektedir.

Alt populasyonlar aras›nda genetik uzakl›k de¤erleri
bak›m›ndan büyük farklar bulunmamakla birlikte çal›fl›lan
populasyonlarda 0,0043 ile 0,0352 aras›nda
de¤iflmektedir. Bu sonucun Avrupa s›¤›r ›rklar›nda 0,011-
0,309 aras›nda hesaplanan (17) ve Amerikan orijinli
Longhorn ve Iberian populasyonlar›nda 0,0248-0,1005
aras›nda elde edilen (16) de¤erler ile benzer oldu¤u,
Türkiye’de yetifltirilen kültür ›rklar› için 0,050-0,128
aras›nda bildirilen (18) de¤erlerden küçük bulundu¤u
görülmektedir.

Kümeleme analizi sonucu çizilen dendogramda
Konuklar ve Esk. fieker sürülerinin ayn› kümede ve
benzer genetik yap›larda bulunmalar›, bu iki alt
populasyonda ayn› bo¤alar›n daha s›k kullan›lma
olas›l›¤›ndan, her iki populasyon aras›nda muhtemel gen
ak›fl›n›n bulunmas›ndan ve iki populasyonda da ayn›
alleller lehine selektif bir avantaj›n meydana gelmesinden
ileri gelebilir. Bunun ötesinde bu alt populasyonlar›n ayn›
orijinden gelme flanslar› da bulunmaktad›r. Nitekim
Anadolu sürüsünün bu kümeye daha yak›n olmas›, Malya
ve Van TML. sürülerinin ise daha uzak bulunmas› Malya ve
Van TML. populasyonlar›n›n farkl› orijinli Esmer’lerden

olufltu¤undan, Anadolu ve Konuklar sürülerinin benzer
orijinden geldiklerinden kaynaklanm›fl olabilir.

Elde edilen bulgulara göre; polimorfik biyokimyasal
sistemler kullan›larak alt populasyonlar›n›n
karfl›laflt›r›lmas›nda genetik uzakl›k ve F-istatistikleri, alt
populasyonlar›n s›n›fland›r›lmas›nda ise kümeleme
analizinden etkin bir flekilde yararlan›labilece¤i
görülmektedir. Ortalama heterozigotluk de¤erleri
bak›m›ndan farkl› iflletmelerde yetifltirilen Esmer s›¤›r
populasyonlar› aras›nda herhangi bir farl›l›k
bulunmamas›na ra¤men, F-istatistiklerine göre genetik
farkl›l›klar›n önemli oldu¤u tespit edilmifltir. Yine genetik
uzakl›k de¤erlerinden yararlan›larak evrim süreci
içerisinde Esmer sürülerin birbirlerinden olan genetik
uzakl›klar› belirlenmifl ve bu de¤erlerden yararlan›larak
farkl› iflletmelerde yetifltirilen populasyonlar
grupland›r›lm›flt›r.

Sonuç olarak bu çal›flmada, Malya Tar›m, Konuklar
Tar›m, Anadolu Tar›m, Eskiflehir fieker Fabrikas› ve Van
Tar›m Meslek Lisesi iflletmelerinde yetifltirilen Esmer
populasyonlar› Hb, Tf, Pa, Am-I, Am-II ve Cp lokuslar›
bak›m›ndan tan›mlanm›fl ve birbirlerinden olan genetik
benzerlik ve farkl›l›klar, ortalama heterozigotluk, F-
istatistikleri ve genetik uzakl›k de¤erlerinden
yararlan›larak tespit edilmifltir.
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