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OZET

Tiirkiye’ye Ozgii Yerli Kopek Irklarinda Genom-Boyu SNP Analizi ile Irk Ayriminda
Kullanilacak Ozgiin Haplotiplerin Belirlenmesi

Bu ¢alisma, Tiirkiye’ye 6zgli gen kaynaklari arasinda yer alan alt1 yerli kdpek irk1 (Kangal, Akbas,
Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu ve Zerdava) iizerinde genom boyu SNP belirteglerinin
mikroyonga ile taranmasini; bu irklara 6zgii haplotiplerin ve LD temelli haplotip bloklarinin in-silico
olarak belirlenmesini ve farkli kdpek 1rklartyla olan genetik uzakliklarinin biyoinformatik yontemlerle
hesaplanmasini amaglamistir.

Calismada toplam 115 birey incelenmis; her bir irk, ilgili ulusal ve uluslararas: standartlara gore
morfolojik olarak degerlendirilmis ve temel oOlglimler istatistiksel olarak analiz edilmistir. Bazi
oOl¢timler, irklar arasinda anlamli farkliliklar gdstermis (p <0,01), boylece rneklemin morfolojik agidan
itk standartlarini karsiladigr ve homojen bir yapida oldugu ortaya konmustur. Caligmada, Kangal,
Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu ve Zerdava irklar1 yaklasik 710.000 SNP igeren Axiom Canine
HD array ile genotiplendirilmis; Akbas ki ise yaklasik 170.000 SNP igeren Illumina veri seti
kullanilarak incelenmistir. Ayrica tiim irklar i¢in, her iki arrayden ortak SNP’leri i¢eren indirgenmis bir
veri seti olusturulmustur. Tiim filtrelemelerin ardindan, Axiom Canine HD veri setinde 488.515 SNP,
indirgenmis veri setinde ise 133.231 SNP ile analizler tamamlannustir. iki farkli veri seti kullanilarak
gergeklestirilen filogenetik analizler sonucunda, incelenen irklarin birbirleriyle ve g¢evrimigi veri
tabanlarinda yer alan bazi diger irklarla olan genetik uzakliklar1 Nei mesafesi ile hesaplanmis, NJ ve
UPGMA metodlan ile gorsellestirilmistir. Bu analizler, Kangal, Akbag, Aksaray Malaklisi, Boz ve
Zerdava’nin genetik olarak Akdeniz “Mediterranean” kladi iginde konumlandigini, Tonya Finosu’nun
ise “Asian Spitz” ve “Asian Toy” kladlarina daha yakin oldugunu ortaya koymustur.

Temel Bilesen Analizleri (PCA) Axiom Canine HD Array veri setinde 46.071 adet, indirgenmis veri
setinde ise 25.483 adet bagimsiz SNP kullanilmistir. Tonya Finosu ve Zerdava irklarimin her iki veri
setinde de diger irklardan genetik olarak ayrisarak ayr1 bir kiimede konumlandigini ortaya konulmustur.
Kangal, Akbas, Aksaray Malaklis1 ve Boz wrklarinin PCA analizlerinde birbirlerine ¢ok yakin bir
kiimelenme olusturdugu gézlenmistir. Ancak yalnizca bu dort irkin degerlendirildigi PCA analizlerinde
ise, her birinin genetik olarak ayr1 bir irk oldugunu destekler bigimde, belirgin sekilde farkli gruplar
olusturdugu ortaya konmustur. ADMIXTURE analizlerinde Axiom Canine HD Array veri setinde K=3
olarak atasal bilesenler saptanmisken, indirgenmis veri seti ile Akbas 6rneklerinin eklenmesiyle birlikte
K=4 hesaplanarak, Akbas’in, populasyon genetik varyansini artirarak modelde dordiincii ayr bir atasal
hatt1 isaret ettigini gostermektedir. Her iki veri setinde de Tonya Finosu ve Zerdava’nin atasal bilesenleri
ayrigsmaktadir ve bu sonug ¢alismanin 6nceki bulgularini desteklemektedir.

Sunulan tez ¢alismasinda Axiom Canine HD array veri seti ile gerceklestirilen baglanti1 dengesizligi
(LD) temelli haplotip blok analizlerinde tiim genom boyunca Kangal’da 16.753, Aksaray Malaklisi’nda
20.205, Boz’da 18.951, Tonya Finosu’'nda 20.253 ve Zerdava’da 12.044 adet haplotip blok tespit
edilmistir. Indirgenmis veri setinde ise Kangal’da 3.829, Akbas’da 3.783, Aksaray Malaklis1’nda 4.664,
Boz’da 4.383, Tonya Finosu’nda 5.035 ve Zerdava’da 2.807 adet haplotip blok tespit edilmistir. Tespit
edilen bu bloklarin uzunlugu 0-100 kilobaz (kb) araliginda yogunlasmaktadir. incelenen Tiirkiye’ye
0zgii yerli kopek irklarinin, kisa LD bloklara sahip olmasi, yliksek genetik ¢esitlilige ve zayif seleksiyon
baskisina isaret etmektedir.

Ozgiin haplotiplerin belirlenebilmesi amaciyla, LD bloklar igerisindeki haplotip yapilari fazlanmis ve
haplotip frekanslar1 hesaplanmistir. Her bir irka 6zgii haplotiplerin belirlenmesinde, hedeflenen 1rka ait
bireylerin tiimiinde en az bir kromozomda bu haplotipin bulunmas: ve ayni haplotipin diger irklarda
frekansinin sifir olmasi kriteri esas alinmistir. Axiom Canine HD veri setinde en fazla 6zgiin haplotip
sayist Aksaray Malaklisi’nda (1.143) tespit edilmis; bunu sirasiyla Zerdava (945), Boz (940), Tonya
Finosu (797) ve Kangal (778) izlemistir. Indirgenmis veri setinde ise dzgiin haplotip sayilarmin tim
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rklarda azaldigi (sirasiyla 235, 227, 221, 181, 172 ve Akbas i¢in 181), buna ragmen benzer bir dagilim
egilimi gosterdigi belirlenmistir.

Elde edilen bu bulgular, incelenen yerli kopek irklarinin genetik olarak tanimlanmasinda 6zglin
haplotiplerin belirte¢ olarak kullanilabilecegini; ayrica bu 6zgiin haplotiplerin, saf 1k yetistiriciligi,
uluslararas1 taninirlik, soy takibi, tescil ve genetik koruma programlarinda da onemli rol
oynayabilecegini gostermektedir. Bu ¢alisma, Tiirkiye’ye 6zgii kopek irklarinin yalnizca morfolojik
degil, ayn1 zamanda genomik diizeyde de birbirinden farkli ve ayr1 genetik varliklar oldugunu giiglii
bigimde desteklemektedir.

Anahtar Sozciikler: Aksaray Malaklisi, Kangal, Tonya Finosu, Zerdava, SNP Haplotip Analizi



SUMMARY

Determination of distinctive Haplotypes of Turkish Native Dog Breeds for Local
Ancestry Classification by Genome-Wide SNP Analysis

This study aimed to scan six indigenous Turkish dog breeds—Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz,
Tonya Finosu, and Zerdava—using genome-wide SNP markers via microarray technology; to identify
breed-specific haplotypes and LD-based haplotype blocks in silico; and to calculate their genetic
distances to other dog breeds through bioinformatics approaches.

A total of 115 individuals were examined in the study. Each breed was morphologically evaluated
according to relevant national and international standards, and fundamental body measurements were
statistically analyzed. Some measurements exhibited significant differences among breeds (p<0.01),
thereby confirming that the sample met the breed standards and possessed a homogeneous structure in
terms of morphology.

In the genomic analysis, the Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, and Zerdava breeds were
genotyped using the Axiom Canine HD array containing approximately 710.000 SNPs, whereas the
Akbas breed was examined using an Illumina dataset comprising roughly 170.000 SNPs. Additionally,
a reduced dataset containing common SNPs from both arrays was generated for all breeds. After all
filtering steps, analyses were conducted with 488,515 SNPs in the Axiom dataset and 133.231 SNPs in
the reduced dataset.

Phylogenetic analyses performed with two distinct datasets estimated genetic distances among the
examined breeds as well as with certain other breeds retrieved from online databases, using Nei’s
genetic distance. The relationships were visualized via NJ and UPGMA methods. These analyses
revealed that Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz, and Zerdava clustered within the Mediterranean
clade, while Tonya Finosu was positioned closer to the Asian Spitz and Asian Toy clades.

Principal Component Analyses (PCA) were performed using 46.071 independent SNPs in the Axiom
dataset and 25.483 independent SNPs in the reduced dataset. The results showed that Tonya Finosu and
Zerdava were genetically distinct from the other breeds, consistently forming separate clusters in both
datasets. Meanwhile, Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, and Boz exhibited close clustering in general
PCA analyses; however, when only these four breeds were evaluated, each formed distinctly separate
groups, supporting their genetic differentiation as individual breeds.

ADMIXTURE analyses identified three ancestral components (K=3) in the Axiom dataset. With the
addition of Akbas samples in the reduced dataset, four components (K=4) were estimated, indicating
that the inclusion of Akbasg increased the genetic variance and marked a fourth distinct ancestral lineage.
In both datasets, the ancestral components of Tonya Finosu and Zerdava were clearly separated,
supporting the findings from PCA and phylogenetic analyses.

In LD-based haplotype block analyses using the Axiom Canine HD dataset, the total numbers of
haplotype blocks detected across the genome were as follows: 16.753 in Kangal, 20.205 in Aksaray
Malaklisi, 18.951 in Boz, 20.253 in Tonya Finosu, and 12.044 in Zerdava. In the reduced dataset, the
numbers were 3.829 in Kangal, 3.783 in Akbas, 4.664 in Aksaray Malaklisi, 4.383 in Boz, 5.035 in
Tonya Finosu, and 2.807 in Zerdava. The lengths of these blocks predominantly ranged from 0 to 100
kilobases (kb). The observation that these Turkish indigenous breeds possess short LD blocks indicates
high genetic diversity and low selection pressure.

To identify breed-specific haplotypes, haplotype structures within LD blocks were phased, and
haplotype frequencies were calculated. A breed-specific haplotype was defined as a haplotype present
in at least one chromosome of all individuals of the target breed and completely absent in the other
breeds. In the Axiom dataset, the highest number of breed-specific haplotypes was observed in Aksaray
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Malaklis1 (1.143), followed by Zerdava (945), Boz (940), Tonya Finosu (797), and Kangal (778). In the
reduced dataset, the number of breed-specific haplotypes decreased in all breeds (235, 227, 221, 181,
172, and 181 for Akbas), yet showed a similar distribution trend.

These findings suggest that breed-specific haplotypes can serve as molecular markers for the genetic
characterization of these indigenous dog breeds. Moreover, such haplotypes may play crucial roles in
purebred breeding programs, international recognition, pedigree tracking, registration, and genetic
conservation strategies. Overall, this study strongly supports that these indigenous Turkish dog breeds
are not only morphologically distinct but also represent separate genetic entities at the genomic level.

Keywords: Aksaray Malaklis1, Kangal, Tonya Finosu, Zerdava, SNP Haplotype Analysis
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ONSOZ

Bu tez ¢aligmasi, Tiirkiye’nin yerli gen kaynaklarindan Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz,
Tonya Finosu ve Zerdava kopek 1rklarinda genom boyu dagilmis yiiksek yogunluklu SNP belirtegleri
araciligryla irka 6zgii haplotip ve haplobloklarin tespiti ve ik tayininde kullanimini amaglamustir.
Caligmanin bulgulari, s6z konusu 1rklarda yiiksek genetik cesitlilik bulundugunu gdstermis; baglant:
dengesizligi yogunlugu ve 6zel haplotip dizileri araciligryla hem 1rk tespiti hem de safkan yetistiricilige
yonelik bilimsel bir temel sunmustur. Aragtirmanin, yerli kdpek gen kaynaklarmin siirdiiriilebilir

yonetimi ile hayvan refah1 ve 1slah stratejilerine uzun vadeli katki saglamasi hedeflenmistir.

Doktora siirecim boyunca bilgi ve deneyimleriyle beni yonlendiren, akademik gelisimime biiyiik
katki saglayan danigsmanim Dog¢. Dr. Bengi CINAR’a en igten tesekkiirlerimi sunarim. Tez izleme
komitesi iiyelerim Prof. Dr. Hilal OZDAG SEVGILI ve Dog. Dr. Ozge OZMEN’e, ¢alismanin niteligini
gelistiren degerli katkilari, yapici elestirileri ve siirekli destekleri i¢in tesekkiir ederim. Laboratuvar
asamalarinda deneysel siireclere katki veren Vet. Hek. Adem TUFAN, Vet. Hek. Kemal ZENGIN, Vet.
Hek. Furkan KUTLU, Vet. Hek. Riimeysa KARAMAN’a; yazim asamasinda yol gosteren ve
motivasyonumu kaybetmememi saglayan Dr. Ogr. Uyesi Farah GONUL AYDIN’a ve Dog. Dr. Yusuf
BICER’e; ayrica her asamada yardimlarini esirgemeyen degerli arkadaglarim Dr. Zeynep BARS
YILDIRIM’a ve Dr. Aylin DEMIRAY a, calisma siirecinde desteklerini hep hissettiren degerli is
arkadaslarim Cennet SINUP, Oznur COSKUN, Suzan YENICERI ve Murat TASKIRAN’a, en icten

tesekkiirlerimi bir borg bilirim.

Calisma materyalinin toplanma siirecinde, Tiirkiye nin bir¢ok iline birlikte seyahat ederek, yerli
kopek irklarina ulasmamda ve viicut 6l¢limlerinin alinmasinda biiylik emek harcayan degerli Kinolog

Akin TULUBAS’a igten tesekkiirlerimi sunarim.

Ayrica, bu siirecte sabir ve destekleriyle her zaman yanimda olan kiymetli ailem Fuat-Serife
AKKURT’a, AYSEL ailesine ve OZNEK ailesine, sevgisi, anlayisi ve destegiyle gii¢ veren degerli esim
Cigdem AYSEL AKKURT’a ve varligryla hayatimiza anlam ve mutluluk katan sevgili kizim Ada Mila

AKKURTa goniilden tesekkiir eder, onlara sonsuz sevgi ve siikranlarimi sunarim.
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1. GIRIS

Kopekler (Canis lupus familiaris), insanlarla kurdugu yakin iligki sonucu evcillestigi
kabul edilen ilk memeli olarak kargimiza ¢ikmakta ve insanlarla yaklasik 35.000 yildir ortak
bir yasami paylagsmaktadir (Bergstrom vd., 2022; Larson vd., 2012; Thalmann vd., 2013).
Zaman igerisinde uygulanan secilim; genetik, morfolojik ve davranigsal acidan birbirinden
farkli yaklagik 400 kopek irkinin ortaya ¢ikmasina yol agmistir (Boyko, 2011; Parker vd.,
2017). Bu wrklar; terapi, bekgilik, aveilik, siirii koruma ve yoldaslik gibi ¢ok ¢esitli ekolojik ve

sosyo-kiiltiirel islevleri yerine getirme kabiliyetleri ile kendilerine yasam alani bulmustur.

Tiirkiye, bereketli hilal (Fertile Crescent) topraklar igerisinde yer alan cografi konumu
ve binlerce yillik yetistiricilik gelenegi sayesinde zengin bir yerli kopek ki ¢esitliligine
sahiptir. Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz (Giireh), Tonya Finosu ve Zerdava irklar
Uluslararas1 Avrasya Kopek Irklar1 Kinoloji Federasyonu ve Kopek Irklart Federasyonu
(AVKIF; Kopek Irklar1 ve Kinoloji Federasyonu) tarafindan 6zellikle siirii koruma ve giitme
basta olmak iizere mesken koruma gibi 6zellikleriyle on plana ¢ikan alt1 temel yerli kopek 1rki
olarak tanmimlanmaktadir. Ancak bu wrklarin molekiiler diizeyde ayrimina imkéan taniyan
genetik ¢aligmalarin eksikligi hem saf irk koruma stratejilerini hem de lisansh yetistiriciligi

giiclestirmektedir (Yi1lmaz ve Ertugrul, 2012).

Tek niikleotid polimorfizmleri (TNP- SNP), tiim genom boyunca dengeli bir dagilim
sergileyen, ilgili popiilasyonda en az %] siklikla goriilen, tek bir niikleotidin degisimi ile
ortaya ¢ikan ve biallelik karakterdeki DNA varyasyonlar1 oalrak tanimlanmaktadir
(International HapMap, 2003; Mammadov vd., 2012). Bu o6zellikleri nedeniyle SNP’ler
popiilasyon genetigi caligmalarinda siklikla tercih edilen molekiiler belirtecler olarak
karsimiza ¢ikmaktadir. Ayrica SNP’lerin baglanti dengesizligi bloklar1 (LD bloklar1) halinde
kalitilmas1 1klar arasi farklilagmayir daha keskin bi¢imde ortaya koyulmasma imkan
tanmimaktadir (Gu vd., 2007). Molekiiler diizeyde tanimlanmis 6zgiin haplotip dizileri, irklar
arasi ¢iftlesmelerden meydana gelen yavrularin saptanmasini, kayit digi1 {retimlerin
onlenmesini ve her ik i¢in giivenilir bir genetik “parmak izi” olusturulmasimi miimkiin

kilmaktadir.



Bu aragtirma Tiirkiye’ye 6zgii alti kopek rkinin (Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi,
Boz (Giireh), Tonya Finosu ve Zerdava) 0Ozgiin haplotip dizilerinin belirlenmesini
amaclamaktadir. Belirlenen haplotip dizileri ile yerli kdpek wrklarmin genetik kimliklerinin
tamimlanmasina, saf 1k yetistiriciligi protokollerinin olusturulmasina ve bu 1irklarin
uluslararast kuruluslarca resmi olarak tanimmasmin gliglendirilmesine dogrudan katki

saglanmas1 hedeflenmektedir.

1.1. Evcillesme ve Kopek Irklarinin Olusumu

Modern evcil kopeklerin, dingolarin, coyotelerin ve gri kurtlarin (Canis lupus) ortak
atalarinin canis cinsi oldugunu gosteren genetik, morfolojik ve fosil veriler bulunmaktadir
(Cairns vd., 2021; Jackson vd., 2017; Vila vd., 1999). Shipman (2021) dingolarin Giineydogu
Asya’da bulunan evcillesmenin baslarinda olan kdpeklerden tiiredigini ve genetik olarak gri

kurt ile modern evcil kdpekler arasinda yakinlik tespit ettiklerini bildirmistir.

Arkeolojik caligmalar ve erken donem genetik c¢alismalari, kdpek (Canis lupus
familiaris) tirliniin en yakin 15.000 y1l (Pionnier-Capitan vd., 2011) ila 30.000 y1l (Germonpré
vd., 2009) dnce evcillestirildigini destekleyen kanitlar ortaya koymuslardir. Ancak Bergstrom
vd. (2022) antik kurt 6rmekleri tizerinde yaptiklar c¢aligmada /F788 isimli genin mutasyon
hizina dayandirdiklar1 hesaplamalar sonucu kopek evcillesmesini 30.000 ila 40.000 yil

Oncesine tarihlemislerdir.

Kopek harici evcil tiirler son 11.000 y1l igerisinde insan yasamina uyum saglamaya
baglamistir (Driscoll vd., 2009; McHugo vd., 2019; Vigne, 2011; Zeder, 2012). Kopegin
evcillesmesine dair ekolojik ve sosyal dinamiklerin etkin oldugu farkli hipotezler
bulunmaktadir (Tancredi ve Cardinali, 2023). Bu hipotezlerden bir tanesi evciltme dncesi kurt
popiilasyonlarinin insan atiklarina dogru yoneldigi ve insandan korkmayan kurtlarin bu
beslenme alanlarindan yararlandiklar1 esnada insanlar ile yakinlasmaya basladigini 6ne
stirmektedir (Herbeck vd., 2022). Bir diger kuram ise insanlarin yeni dogmus kurt yavrularini
beslemek iizere yakalayip yetistirmesi ve zamanla uysal olanlan yetistirmeye devam etmesi
ile meydana geldigini savunmaktadir (Mech ve Janssens, 2021; Serpell, 2021). Baska bir teori
ise Paleolitik donemde kurtlar ve insanlarm beraber kurduklan av stratejilerinden dogan

karsilikl faydayla basladigini savunmaktadir (Shipman, 2015).



Yukarida bahsedilen evcillesme teorilerinin dogrulugundan bagimsiz olarak, ilk temas
avci-toplayici insanlar ile baglamis, ardindan kiiglik yerlesim yerlerinde ve sonra daha biiytik
koylerde devam etmistir. Evcillesme siireci igerisinde meydana gelen farkliliklarin ortaya
¢ikmasinda sirastyla ii¢ tiir secilim baskisinin (dogal ve cinsel se¢ilim, insan eliyle se¢ilim ve
gelistirilmis segilim) etkin oldugu kabul gérmektedir (Range ve Marshall-Pescini, 2022).
Baslangicta etkin olan dogal ve cinsel segilim, kopeklerin gelisimini sekillendirmeye devam
etmektedir (Cafazzo vd., 2014) Ardindan baz1 6zellikler kasten ya da gayri ihtiyari olarak
insanlar tarafindan cogunlukla negatif secilime ugramistir (saldirganlik vb.). Son olarak farkli
amaglarda kullanilmak iizere, insan eliyle bilingli ve teknoloji destekli segilim ile irklarin

cesitlenmesi ve sayilarinin artmasi saglanmistir (Range ve Marshall-Pescini, 2022).

1.2. Tiirkiye’ye Ozgii Baz1 Yerli Kopek Irklarmin Morfolojik ve Davramssal
Ozellikleri

Tiirkiye, Asya ve Avrupa arasinda gerek cografi yonden gerek kiiltiirel yonden bir koprii
gibi islev gormektedir. Binlerce yillik insanlik tarihi boyunca bir gegit bdlgesi olmus ve
bdylece ¢ok cesitli uygarliklarin izlerini tasimaktadir. Yerli irklar bir iilkenin ve bolgenin
genetik kaynaklar olup yiizyillardir bolgeye uyum saglamis degerli irklardir. Bu yonii ile
Tiirkiye evcil hayvan genetik kaynaklari yoniinden de son derece zengin bir iilkedir.
Tiirkiye’de Kangal (Karabasg), Akbas Coban, Aksaray Malaklisi, Boz (Giireh), Kars (Kafkas)
Coban, Karaman, Tiirk Tazisi, Tarsus Catalburun, Dikkulak, Izci Kopegi Zagar, Zerdava
(Kap1) ve Tonya Finosu (Kobi) gibi baz1 yerli kopek irklarmin yetistiriciligi yapilmaktadir
(Y1lmaz ve Ertugrul, 2012).

Viicut olciimleri, morfolojik ozelliklerin tanimlanmas1 ve davranis karakterlerinin
belirlenmesi, itk yapisinin ortaya konulmasi ve genetik cesitlilik analizlerinde temel alt yapiy1
olusturmaktadir. Bu sebeple kopek irklaria iligkin morfoloji ve mizag 6zellikleri dikkatle

incelenmedir.
1.2.1.Kangal

Tiirkiye’ye 6zgili coban kdpekleri arasinda en yaygin yetistirilen ve en ¢ok taninan irktir.
Kangal ki Sivas ilinin Kangal ilgesiyle 6zdeslesmis, cogu zaman da Sivas Kangal ¢oban
kopegi olarak anilan bir kopek wrkidir. Tiirkiye’ye 6zgii coban kopekleri arasinda en yaygin

yetistirilen ve en ¢ok taninan irktir. Yetistirilmesindeki temel motivasyon koyun siiriilerini



yirtict hayvanlara karsgi korumaktir. Zorlu iklim ve cografi kosullarda siirii bekgiligi konusunda
oldukea yeteneklidir (FCI, 2018). Bu o6zellikleri onun diinyada yetistiriciler arasinda “Tiirk
aslan1” olarak isimlendirilmesine yol agmistir. Ayn1 zamanda ¢ocuklara kars1 yumusak ve
yliksek tolerans1 ile de taminmakta ve yetistiriciler tarafindan aile bireyi olarak
benimsenmektedir. Kangal (Sekil 1.1.), uluslararasi federasyonlarca en ¢ok tanmirliga sahip
olan ve kayit altina alinmis Tiirkiye’ye 6zgl kopek irkidir (AKC, 1996; AVKIF, 2021; FCI,
2018; UKC, 1998).

Sekil 1.1. Sivas Kangal kopegine ait fotograf

Cizelge 1.1°de belirtildigi iizere kopek irklar1 federasyonlar farkli standartlara sahip
olabilmektedir. Sunulan tez ¢aligmasinda Avrasya Kopek Irklart Kinoloji Federasyonu
(AVKIF) wk standartlar1 uyarinca Orneklem yapilmistir. “Gozler ¢ekik ve kemerleri
belirgindir. G6z bal renginden siyah rengine kadar goriiliir. Burun ucu siyahtir. Yiiz karsidan
bakildiginda karedir ve g6z kemerlerinden burun ucuna dogru incelir. Hafif belirgin stop
vardir. Sarmal kuyruk yapist sik goriiliir. Post viicuda siki baghdir. Tiiy uzunlugu mevsime
bagl olarak degisir ve ¢ift katmanli post yapisina sahiptir. A¢ik krem renginden koyu ¢elik
grisine kadar olan tonlarda olur ancak ¢apar, kizil ve siyah tonlar1 da goriilmiistiir. Yanaklar,
iist dudak ve alt dudag: ortecek kadar sarkar. Genellikle g6z siirmesi, yay seklinde kag iistli
¢cizgisi, canli ve asil bir ifadesi vardir. Boyun ufuk ¢izgisine kirk bes derecelik bir aciyla ¢ikar”

(AVKIF, 2021).



Cizelge 1.1. Kopek irklar1 federasyonlarinca Kangal igin belirlenen 1rk standartlari

Kopek Irklar1 Federasyonlar: AVKIF AKC FCI UKC KIF
O Yilkeekisi Disi  65-80 69 65-73 69-79 65-73
muz Yiksekligi (cm) v 70-80 74 72-78 74-84 72-78
Ak (ke) Disi  50-60 36-54 40-50 41-59 40-50
gk (xg Erkek  55-65 50-68 48-60 50-66 48-60

AVKIF: Avrasya Kopek Irklart Federasyonu, AKC: Amerikan Kennel CLUB, FCI: Fédération Cynologique
Internationale, UKC: United Kennel Club, KIF: Kopek Irklar1 ve Kinoloji Federasyonu

1.2.2. Akbas

Akbas (Sekil 1.2), Tiirkiye’nin en ¢ok taninan ¢oban kopekleri arasinda ikinci sirada yer
almaktadir. Beyaz renkli tiiyleri, ¢cevik tavirlari ve zekasiyla 6n plana ¢ikmaktadir. Cogunlukla
Eskisehir ve Sivrihisar ¢evresinde yetistirilmektedir. 2002 yilinda Tiirk Standartlar1 Enstitiisii
(TSE) tarafindan 7S 712891 numarali standart ile tanimlanmis, 2006’da Tarim ve Kdyisleri
Bakanlig1 tarafindan resmen tescil edilerek yerli 1k listesine eklenmistir. United Kennel Club
(UKC) tarafindan 1998°de irk olarak taninarak “Bek¢i K&pekleri” grubunda tanimlanmustir.

Fédération Cynologique Internationale (FCI) tarafindan Akbag taninmamaktadir.

Sekil 1.2. Akbas’a ait fotograf (Wikipedia, 2025)



Sunulan tez calismasinda AVKIF 1k standartlar1 uyarimca Orneklem yapilmistir
(Cizelge 1.2). “Hafif gdvde yapisi, ince ve kash fizigi ile ayak ve kemik yapis1 hizli kogsmaya
uygundur. Cekik gozleri ve sarmal kuyruk yapisi ile diger wrklardan ayirmak kolayca
miimkiindiir. Burun-alin agis1 hafif belirgindir. Boyun ufuk ¢izgisine kirk bes derecelik bir
actyla ¢ikar. Gz rengi bal renginden siyah ve kahverengine kadar olabilir. Alt tahliye dudagini
sarkitmaz siyah ya da kahverengi tonlarinda goriiliir. Burun siklikla koyu renkli
pigmentasyona sahip olmakla beraber agik renkli burna sahip varyeteler de goriiliir. Kuyrugu
rahat halde, arka bacak diz eklemi seviyesindedir. Adi gibi rengi de her zaman beyaz

olmalidir” (AVKIF, 2021).

Cizelge 1.2. Kopek irklari federasyonlar: tarafindan Akbas i¢in belirlenen 1k standartlar

Kopek Irklar1 Federasyonlar: AVKIF AKC FCI UKC KIF
.. Disi  60-73 71-81 65-70
Omuz Yiksekligi (cm) v 65.75 ) ) 76-86 67-72
] Disi  45-55 41
Agirlik (ke) Erkek  48-50 - ; 54 -

AVKIF: Avrasya Kopek Irklart Federasyonu, AKC: Amerikan Kennel CLUB, FCI: Fédération Cynologique
Internationale, UKC: United Kennel Club, KIF: Kopek Irklar1 ve Kinoloji Federasyonu

1.2.3. Aksaray Malaklis1

Aksaray Malaklis1 (Malakli Karabas) (Sekil 1.3), Aksaray iline 6zgii iri yapil1 bir coban
kopegi ikidir. Ismini sarkik dudaklarindan almaktadir. Bolgede bu yapiya malak adi
verilmektedir. D1 goriiniis ve kafa yapisi olarak molosser' tipini andirmaktadir. Alan ve
mekan koruma kopegi olarak gorev yapmaktadir. Giiglii ve sert mizaca sahip bir irktir.
Sahibine ve tamidiklarina karsi oldukg¢a yakin ve sevecen davraniglar sergilerken yabancilara
kars1 siipheci ve agresiftir. Halk arasinda, Evliya Celebi’nin hatiratlarinda Aksaray

Malaklisi’ndan “Anadolu Aslant” olarak bahsettigi sdylenmektedir.

! Biiyiik kafa, kisa agiz-burun, kirisik deri ve kalin kemikli bir grup is kdpegini tanimlamaktadir. Ingliz mastif,
Boxer, Cane corso gibi irklar baslica drnekleridir Canada, M.C.o. (2024). Identifying Molosser Breeds. Mastif Club

of Canada. https://www.mastiffcanada.org/index.php/breed/identifying-molosser-breeds.



Sekil 1.3. Aksaray Malaklisi’na ait fotograf

Aksaray Malaklis1 yalmizca AVKIF tarafindan taninmaktadir ve ¢alismada toplanan
ornekler bu standartlara gore secilmistir (Cizelge 1.3). “Boyun ufuk ¢izgisine altmig derece bir
actyla cikar. Kulak aras1 genistir. Yuvarlak yapili gézleri birbirine yakindir. Cok belirgin bir
stop vardir. Goz kemerleri dikkat ¢ekmez. Somak g6z kemerlerinden burna dogru diiz gider
ve kafatasina oranla belirgin sekilde kisa ve kiittiir. Burun siingeri siyahtir. Don rengi
genellikle ala, boz ve gapar renklerinde goriiliir. Ust dudaklar alt dudaklar1 kapatir ve asag1
dogru sallanir. Tahliye dudag: sarkiktir. Gerdan sarkiktir ve katlanir. Post viicuda siki sikiya

bagl degildir” (AVKIF, 2021).

Cizelge 1.3. Kopek irklar1 federasyonlar: tarafindan Aksaray Malaklist irki igin belirlenen irk
standartlar1

Kopek Irklar1 Federasyonlar: AVKIF
. e Disi 70-80
Omuz Yiiksekligi (cm) Erkek 7585
. Disi 60-70
Agirlik (ke) Erkek 65-85
1.2.4.Boz Irk (Giireh)

Boz wki (Sekil 1.4), Giliney Anadolu’da Toros daglari, Urfa ve civarinda
yetistirilmektedir. Halk arasinda “davar kopegi”, “gilireh” ve “yoriik kopegi” olarak da
bilinmektedir. Yetistirilme amaglar1 arasinda ¢iftlik hayvanlarinin korunmasi, alan korumasi

ve slrli glitme bulunmaktadir. Aile ile uyumlu ve cocuklara karsi toleransh bir tutum



igerisindedir. Yalnizca AVKIF tarafindan standartlar belirlenmis ve bu federasyon tarafindan

tanmnmaktadir. Orneklemin se¢imi bu standartlara gore gerceklestirilmistir (Cizelge 1.4).

Sekil 1.4. Boz Coban kopegi’'ne ait fotograf

Boz 1k iri ciissesine ragmen, hizli ve kemikleri oldukga kalin bir képek irkidir. Viicut

yapisi dikdortgene yakin karedir. Somagin (agiz-burun bolgesi) goz kemerinden burun ucuna

dogru aymi kalinlikta inmesi ve somak ucu diiz olmas1 yan profilden bakildiginda tipik satir

gbrliinlimiini  verir. Bu kafa yapisi diger ¢oban kopeklerinden kolayca ayrilmasini

saglamaktadir. Nazofrontal agis1 hafif dik ve belirgindir. Cift katmanl post yapis1 vardir. Tily

uzunlugu mevsime bagl olarak degismektedir. Post viicuda yapisiktir. Kuyrugunu sirtina

dogru yarim ay seklinde ya da tek tur kivirmaktadir. Boyun ufuk ¢izgisine 45 — 60°’lik aciyla

cikar. Gz rengi acik eladan siyaha kadar degisebilmektedir. Ust dudaklar alt dudaklarin altina

inebilir ve tahliye dudaklar sarkabilir (AVKIF, 2021).

Cizelge 1.4. Kopek irklar1 federasyonlar: tarafindan Boz 1rki igin belirlenen irk standartlari

Kopek Irklar1 Federasyonlar: AVKIF
Disi 70-80
Omuz Yiiksekligi (cm) St
Erkek 75-85
Disi 50-65
Agirlik (k
gurhik (kg) Erkek 60-80




1.2.5. Tonya Finosu

Tonya Finosu, ismini Trabzon ilinin Tonya ilgesinden almaktadir ve ¢ogunlukla bu
bolgede yetistirilmektedir (Sekil 1.5). Halk arasinda “kap1 zili” olarak da anilmaktadir. Kiigiik
yapili bu wrkin yetistirilme amaci1 alan bekgiligidir. Ses tonu ve enerjisi yiiksek bir kdpek
wkidir. Aile ve cocuklarla iyi anlagsmaktadir. Yetistirildigi bolge itibari ile hava sartlari,
yagmur, kar ve sogukluk acisindan oldukga zorlayici olabilmektedir. Benzer boyutlardaki

kopek rklarindan ayrilan en 6nemli 6zelligi bolgeye oldukca adapte olmasidir.

Sekil 1.5. Tonya Finosu’na ait fotograf

“Viicut yapist dikdortgene yakin karedir. Yiiz, g6z kemerinden burun ucuna genisten
baglayarak darlagmaktadir. Kulaklar dik ve kulak kenarlari etli, kalindir. Sadece beyaz
renklidirler. Hafif belirgin burun stopu vardir. Post yapisi ¢ift katmanhdir. Tiiy uzunlugu
mevsime bagh olarak degismektedir. Ense tiiyleri ki mevsimine 10 cm’ye kadar
uzayabilmektedir. Yazin tiiylerin ¢ogu katmanim {izerinden birakir ve tily bakimi diizenli
yapilmalidir. Post viicuda yapisiktir. Kuyruk sirta dogru yarim ay seklinde ya da tek tur
kivrilmaktadir. Boyun ufuk ¢izgisine 45— 60° agiyla ¢ikar. GOz rengi agik sari ile ela arasinda
olabilir. Ust dudaklar alt dudaklarin altina inmez ve tahliye dudaklar1 sarkmaz” (AVKIF,



2021). Yalmzca AVKIF tarafindan standartlar1 belirlenmis ve bu federasyon tarafindan

tanmmaktadir. Orneklemin se¢imi bu standartlara gore gerceklestirilmistir (Cizelge 1.5).

Cizelge 1.5. Kopek irklari federasyonlar: tarafindan Tonya Finosu 1rki igin belirlenen 1k standartlar

Kopek Irklar1 Federasyonlar: AVKIF
Disi 20-25
Omuz Yiiksekligi (cm) St
Erkek 20-30
Disi 9-11
Agirlik (k
gurhik (kg) Erkek 10-12

1.2.6. Zerdava

Trabzon ili ve ¢evresinde yetistirilmektedir. Kap1 kopegi olarak da bilinmektedir.
Y etistirilme amaci bekgilik ve av i¢indir. Asil gérevi alani ve ¢iftlik hayvanlarini kapali alanda
ve merada korumaktir. Aile yasantisi ile uyumlu ve ¢ocuklara karsi toleransli, enerjisi yiiksek

bir kdpek 1rkidir. Viicut yapisi orta iriliktedir (Sekil 1.6).

Sekil 1.6. Zerdava irkina ait fotograf

“Viicut yapisi dikdortgene yakin karedir. Yiiziin goz kemerinden burun ucuna genisten
baslayarak darlasmasi ona kurt tipi bir kafa yapis1 saglar. Kulaklar dik ve kulak kenarlar etli,
kalindir. Bu képekler yalnizea iki renkten olmaktadir. Viicudun yaklasik ticte ikisi kahverengi
ile bordo arasinda bir tonda olup, kalan bolgeler farkli beyaz tonda olabilmektedir. Hafif

belirgin alin stopu vardir. Post yapisi ¢ift katmanhdir. Ty uzunlugu mevsime baglh olarak
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degismektedir. Kuyrugunu sirtina dogru yarim ay seklinde ya da tek tur kivirmaktadir. Boyun
ufuk cizgisine 45 — 60 ° derece aciyla cikar. Goz rengi acik sari ile ela arasinda olabilir. Ust
dudaklar alt dudaklarin altina inmez ve tahliye dudaklari sarkmaz” (AVKIF, 2021). Yalnizca
AVKIF tarafindan standartlar1 belirlenmis ve bu federasyon tarafindan tanimmaktadir.

Orneklemin se¢imi bu standartlara gore gerceklestirilmistir (Cizelge 1.6).

Cizelge 1.6. Kopek irklar1 federasyonlar: tarafindan Boz 1rki igin belirlenen irk standartlari

Kopek Irklar1 Federasyonlar: AKIF
Disi 45-55
Omuz Yiiksekligi (cm) S
Erkek 50-60
Disi 17-25
Agirlik (k
gurhik (kg) Erkek 20-25

1.3. Kopek Genomu ve Filogenetik Calismalar

Kopege ait ilk tiim genom dizilemesi ve referans genomun olusturulmasi Broad
Enstitlisi ve Agencourt Bioscience is birligi ile gergeklestirilmistir. Bu dogrultuda X
kromozomunun esit kapsamda dizilenebilmesi ve yiiksek homozigotluktan faydalanilabilmesi
amaciyla Boxer 1irkina ait disi bir birey secilmistir. Evcil kopek genomu, 38 ¢ifti akrosentrik
otozomal kromozom ile biri submetasentrik (X) ve digeri metasentrik (Y) olmak iizere bir
gonozomal kromozomdan olusan 39 kromozom ¢iftine (2n=78) sahiptir (Gustavsson, 2009;
Minouchi ve Ohta, 1934;). Képek genomunun yaklasik 2,4 gigabaz* (Gb) oldugu ve insan
genomundan 500 megabaz’® (Mb) (%18), fare genomundan 150 Mb (%6) kiiciik oldugu
bildirilmistir. Memeli genomlarinin yaklagik %50’sinin ii¢ farkl tekrar bolgesinden meydana
geldigi bilinmektedir (Parker vd., 2007). Kopek, insan ve fare genomlar1 arasindaki bu farkin;
kopek genomundaki tekrar bolgelerinin az olmasi ve ‘Short Interspersed Nuclear Elements’
(SINE) bolgelerinin kisa olmasindan kaynaklandigi disiiniilmektedir (Lindblad-Toh vd.,
2005). Genomlar gen igerigi agisindan karsilagtirildiginda, insan genomunda yaklagik 20.000
gen, kopek genomunda ise yaklasik 18.000 gen bulundugu bildirilmistir (Frantz vd., 2016;
Lindblad-Toh vd., 2005).

2 1 gigabaz 1.000.000.000 baza esittir.
3 1 megabaz 1.000.000 baza esittir.
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Modern safkan kopek irklarinin genomlarindaki haplotip yapilari, popiilasyonlarin
yasadiklar iki darbogazdan kaynakli olarak ayirici 6zellikler barindirmaktadir (Vila vd.,
1997). ilk darbogaz, Canis [upus’tan ayrilan bir gruptan Canis lupus familiaris’in
evcillestirilmesi esnasinda gerceklesmistir (Savolainen vd., 2002; Wayne ve Ostrander, 1999).
Bu darbogazin sonucu olarak; tiim kopek irklar1 arasinda haplotip bloklarinin uzunlugunun
100 kb’dan (kilobaz*) kiiciik oldugu ifade edilmektedir (Lindblad-Toh vd., 2005). Ikinci
darbogaz ise 200 y1l dncesine dayanan, antik irklardan modern irklarin iiretilmesi esnasinda
gerceklesmistir. Bunun sonucu olarak da 1k i¢i haplotip bloklarmin megabaz uzunlukta

oldugu bildirilmistir (Lindblad-Toh vd., 2005; von Holdt vd., 2010).

Serres-Armero vd. (2017) 12 kopek ki ve 16 gri kurdun tiim genom dizilemesini
yaptiklar1 caligmalarinda, kurt ve kopek irklar1 arasinda kopya sayist degisimlerinden
kaynaklanan herhangi bir farkliligin olmadigin bildirmistir. Aym sekilde 43 kopek 1rki ve 10
gri kurt genomunun karsilastirildigi bagka bir caligmada ise kopya sayisi degisimlerinin
evciltme ile iliskili fenotiplerin olusmasinda etkisinin bulunmadig: bildirilmistir (Pendleton

vd., 2018).

2016 yilinda DoglOK adli uluslararasi bir konsorsiyum kurulmustur. Konsoriyumun
amacimin 10.000 adet canidae ailesi mensubunun DNA dizilerini elde ederek, kdpek
genomunu daha 1iyi temsil eden yeni bir referans genom montaji olusturmak ve kdpeklerde
davranigsal 6zelliklerle iligkili genetik varyantlar belirlemek oldugu belirtilmistir (Ostrander

vd., 2019).

Dogl0K konsorsiyumu kapsaminda toplanan 1987 6rnege ait 20 X derinlikte genom
verisi elde edilmistir. Orneklem igerisinde, 321 farkli irktan 1611 evcil kopek, 309 kdy kdpegi
(herhangi bir 1rka siniflandirmasi yapilmamais), 63 kurt ve 4 coyote bulunmaktadir (Meadows
vd., 2023). Arastirmacilar konsorsiyum’un ¢aligmalarindan elde edilen yiiksek kaliteli Alman
coban kopegi dizilemeleri ile GSD 1.0 adl1 yeni bir referans genom gelistirmistir. Bu referans
genomda CanFam3.1 referansina kiyasla kromozomlari daha uzun dizilendigi, bosluklarin
azaldig1 ve tekrar bolgesi sayilarinin daha fazla oldugu bilinmektedir. Yeni refransta 36 milyon
SNP ve 3 milyondan fazla yapisal varyant tamimlanmistir. Ayrica popiilasyon yapisi analizleri
ile LD (linkage disequilibrium-baglant1 dengesizligi) seviyelerinin olduk¢a yiiksek oldugu

saptanmistir (Wang vd., 2021). Mevcut literatiirde kullanilmakta olan birgok referans genom

4 1 kilobaz 1.000 baza esittir.
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bulunmaktadir. Sunulan tez ¢alismasinda CanFam3.1 genom referansi kullanilmistir. Erigime

acik kopek referans genomlarina iligkin bilgiler Cizelge 1.7°de sunulmustur.

Cizelge 1.7. Kopek referans genomlari, ve kullanilan teknolojiler

Referans Genom Dizileme Teknolojisi Yaymn
CanFaml.0 Sanger (7.5x WGS) ]

(Lindblad-Toh vd., 2005)
CanFam?2.0 Sanger (7.6x WGS)
CanFam3.1 Sanger + BAC (Hoeppner vd., 2014)
]()Coagn lli);r(n_goxer_Tasha_l .0 PacBio Sequel (Jagannathan vd., 2021)
UU Cfam GSD 1.0 (CanFam4)  PacBio (~100%) + 10x Genomics  (Wang vd., 2021)
UMICH Zoey 3.1 (CanFam5) PacBio + [llumina (Halo vd., 2021)
CA611 1.0 Oxford Nanopore
BD 1.0 Oxford Nanopore (Schall vd., 2023)
OD 1.0 Oxford Nanopore

1.3.1. Kopek Y kromozomu Arastirmalari

Kopek Y kromozomu c¢aligmalarinda Fletcher vd. (1993) calismasi 6ncii olmustur.
Calisma Golden Retriever irkindan alt1 erkek kopegin Y kromozomunun klonlanmasini ve dizi
analizini igermektedir. Olivier and Lust (1998) erkek kopeklerin Y kromozomu iizerinden
molekiiler diizeyde tespitine olanak saglayan 658 baz giftlik bir bolgesini tanimlamigtir.
Ardindan Olivier vd. (1999) Y kromozomunun X kromozomu ile homoloji géstermeyen 658
baz ¢iftlik bolgesini, tasarladiklar primer ¢ifti ile 238 evcil kopek, 6 dingo ve 12 kurt {izerinde
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR, PCR) ile yiikseltgeyerek erkeklerin bu diziyi tasidigini

ancak disilerin tasimadigini tespit etmislerdir.

Brown vd. (2015) diinya genelinde 151 erkek kopek, 12 erkek kurt ve 2 erkek cakal
olmak iizere toplam 165 bireye ait 29 adet Y kromozomu SNP’i taramistir. Caligma sonucunda
Avrupa kopek haplogrup yasinin paleolitik ¢caga degil gliniimiize daha yakin olan neolitik ¢aga
tarihlendigini anlagilmistir. Bu da Avrupa kopeklerinin Giineydogu Asya’dan kdken aldigi
hipotezini desteklemektedir. Oetjens vd. (2018) gergeklestirdigi c¢alismada, 118 modern
kopek, kurt ve gakal tizerinde 1.221 adet SNP kullanarak Y kromozomuna dayali bir filogeni
olusturmustur. Bu analizlerde ayrica neolitik doneme tarihlenen ii¢ antik kopek Ornegine
(4700-7000 y1l 6nce) ait Y kromozomu da incelenmis ve kopek Y haplogruplar i¢in en son
ortak atanin 68 ila 151 bin y1l 6ncesine dayandig1 belirtilmistir.
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Meadows vd. (2023) tarafindan gerceklestirilen DoglOK konsorsiyumu verilerinin
kullanildig1 ¢aligmada, 321 farkli irktan 1.611 kdpek, 309 koy kopegi, 63 kurt ve 4 gakalin
bulundugu toplam 1.987 6rnegin genis kapsamli DNA dizilemesi ortaya konulmustur. Bu
aragtirma Y kromozomu g¢esitliliginin koy kopekleri ve kurtlarda yiiksek oldugunu

gostermistir.

1.3.2. Kopek Mitokondriyal DNA Arastirmalari

Mitokondriyal DNA (mtDNA), anne hattindan cinsiyet fark etmeksizin yavruya
aktarilan ve bu sayede birey ve tiir diizeyinde evrimsel, filogenetik ve adli vakalar gibi birgok
alanda faydalanilan bir kalitim materyalidir (Budowle vd., 2003; Hutchison vd., 1974). Ancak
yeni caligmalar mtDNA’nin baba hattindan da kalitm gosterebilecegini bildirmistir
(McWilliams ve Suomalainen, 2019). mtDNA yavruya ¢ogunlukla anneden aktarilmaktadir
(anne hattinin takibi agisindan 6nemli) ve mutasyon biriktirme oram yiiksektir (Wallace,
2007). Bu sebeplerden dolay1 mtDNA evcil kdpege dair filogenetik ¢aligmalarda kullanilan

temel kalitim materyallerinden biri olmustur.

mtDNA, memeli tiirler igerisinde yaklasik 16.000 baz uzunlugunda dairesel ve g¢ift
zincirli bir niikleik asit molekiiliidiir. Bu olusum protein iiretiminden gorevli olan ve protein
iiretimi yapmayan bolgeler icermektedir. Protein {iretiminden gorevli olmayan bolgesine
kontrol bolgesi (control region) adi verilmektedir ve yaklasik 1000 baz ¢ifti uzunlugundadir

(Andrews vd., 1999).

Yapilan ilk ve en kapsamli mtDNA dizi analizi 162 kurt ve 140 evcil kdpegin mtDNA
kontrol bolgesinin 400 baz ¢iftlik kismini igermektedir ve kopek tiiriiniin kurttan 100 bin yil
Once ayrilmis olabilecegini 6ne siirmektedir (Vila vd., 1997). Savolainen vd. (2002), 654 evcil
kopek ve 38 avrasya kurduna ait 582 baz uzunlugundaki dizi analizi sonucunda yiiksek
haplotip ¢esitliliginin Dogu Asya’da oldugunu bildirerek “genetik merkez” hipotezini ortaya
koymustur. Genetik merkez hipotezine gore evcil kopeklerin genetik ¢esitliliginin en yiiksek
oldugu cografi bolge, evcillesmenin basladigi merkezi isaret etmektedir. Verginelli vd. (2005),
3.000 ila 15.000 y1l 6nce yasamis bes adet canidae ailesine ait fosilden elde edilen 262 baz
cifti uzunlugundaki kontrol bolgesi dizisini, 547 evcil kopek ve 341 kurttan olusan bir
popiilasyon ile kargilagtirmigtir. Sonug olarak tek merkezli evcillesme hipotezinin yani sira iki
ayr1 evcillesme odagmin (Avrupa-Sibirya ve Dogu Asya) miimkiin olabilecegini

gostermislerdir.
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Duleba vd. (2015) 555 kopege ait tam mitogenom dizilerini kullanarak A, B, C, D ana
haplogruplarinda alt-siniflar1 (6rm. Ala, Alb, A3) tanimlamistir. Ancak mtDNA’nin tiim ve
kismi genom analizlerinin 1rk ayriminda, tiir ayriminda oldugu kadar basarili olmadig: kabul
gormiistiir (Okumura vd., 1996; Savolainen vd., 2004; Vila vd., 1999; Vila vd., 1997; Vila vd.,
2003).

1.3.3. Mikrosatellit (STR) Belirtecler

Mikrosatellitler prokaryot ve oOkaryot genomunda bulunan, bir ile alti arasinda
tekrarlardan meydana gelen (6rnegin (CA),, (ATC)., (GATA), gibi), DNA'nin ¢esitli
yerlerinde bulunan, protein sentezine katilmayan tekrar dizileridir (Gemayel vd., 2012;
Phumichai vd., 2015). Mikrosatellit dizileri aym1 zamanda Kisa Ardisik Tekrarlar (Short
Tandem Repeats, STR) olarak da bilinmektedir. Yiiksek polimorfizm® gésteren STR lokuslart;
hem popiilasyonlar arasi/i¢i yapinin ve genetik cesitliligin belirlenmesinde (Ichikawa vd.,
2001; Koskinen ve Bredbacka, 2000; Nagamine ve Higuchi, 2001; Wu vd., 2008) hem de
DNA parmak izi ¢alismalarinda (DeNise vd., 2004; Fredholm ve Winterg, 1996) siklikla

kullanilmaktadir.

Kopeklerde mikrosatellitlerin kullanilmaya baglandig1 ilk yillarda arastirilan 1tk ve
mikrosatellit belirtegleri oldukca az sayidadir. Dort irkin ayriminda 20 belirteg (Fredholm ve
Winterg, 1995), ii¢ irkin ayriminda 19 belirteg (Zajc vd., 1997) ve 28 wrkin ayriminda 100
belirte¢ (Irion vd., 2003) kullaniminin karsilastirildig1 ¢alismalar 6rnek olarak verilebilir. Bu
caligmalarda, farkli irklara ait mikrosatellit allel frekanslarinin farkl oldugu tespit edilmistir.
Ayrica ¢ogu belirtecin 1rk icinde Hardy-Weinberg dengesinde olmadiklar ve yiiksek akrabali
yetistirme katsayisina sahip olduklar1 bildirilmistir (Irion vd., 2003).

Parker vd. (2004) tarafindan 85 kdpek irkinda 96 mikrosatellit belirtecinin tarandig bir
caligmada, Wrigt’in F istatistiginden faydalanilarak, kopek tiiriindeki varyasyonun dortte
birinin, bireyler arasi ¢esitlilikten ¢ok irklar arasi ¢esitlilikten kaynaklandig tespit edilmistir.
Tek cikish capraz dogrulama (leave-one-out) analizinden de faydalanilan caligmada ik
ayrimimin %99 dogrulukta yapilabildigi bildirilmistir. Bu ¢aligmada, Shetland ¢oban kopegi
ve Collie rklart gibi birbiri ile yakin akraba olan kii¢iik kdpek irki kiimeleri tanimlanmugtir.

Ayrica, sonradan “antik irklar” olarak anilan, dig goriiniis itibar1 ile birbirlerine benzemeyen

3 Bir popiilasyonda ikiden fazla alleli bulunan ve bu allelerin frekansi %1°den fazla olan genlerdir.
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ve diger kopek irklarindan farkli bir dala ayrilan kopek irklart tanimlanmistir. Bu
smiflandirmada Asya kokenli Akita ve Chow Chow, Kuzey kdkenli Sibirya kurdu ve Alaska
Malamutu, Akdeniz kokenli Saluki ve Afkan tazisi, Afrika kokenli Basenji irklar1 yer almistir.
Basenji irki sonradan modern irklar kategorisine alinmigtir. Caligmanin sonucu olarak kdpek
wrklar1 dort farkli grupta incelenmeye baglanmustir. Ik grubu antik irklar olusturmaktadir.
Ikinci grubu, Mastiff ve Bulldog gibi irklar1 igeren Molosser grubu olusturmaktadir. Ugiincii
grup gorerek iz siiren tazilar (Sighthounds) ve g¢oban kdpeklerinin kombinasyonundan
olusmaktadir. En genis grup olan dordiincii grup ise av kdpekleri, oyun kopekleri ve tazilardan
olusmaktadir. Bu gruplandirma molekiiler temellere dayanan ilk irk gruplandirmasi olma

ozelligini tagimaktadir.

Parker vd. (2007) yaptiklar1 caligmada 85 1irka ek olarak, 223 kopegin daha
mikrosatellit belirteglerini taramis ve 130 irktan olusan bir veri setini degerlendirmistir. Sonug
olarak besinci bir grubu olusturacak dag kopegi grubu tamimlanmistir. Calismalar sonucunda
Norwich ve Nurfolk terrierleri gibi gorece yakin zamanda ayrilan ya da Avustralya ¢coban
kopegi gibi irklarin herhangi bir gruba dahil olmadiklar1 ve mikrosatellit belirtegleri ile
tiplendirilemeyecekleri kanaatine varilmistir (Parker vd., 2004; Parker vd., 2007).
Mikrosatellit analizleri giincel olarak, sigir (Tian vd., 2008), at (Cothran vd., 2013), kedi
(Lipinski vd., 2007) ve kopek (Tom vd., 2010) gibi bir¢ok tiirlin ebeveyn testinde
kullanilmaktadir. Kopek tiiriinde ebeveyn testi amaciyla kullanilan Thermo Fisher Scientific
firmasina ait iki adet ticari kit bulunmaktadir (Kanthaswamy, 2015). The Canine Genotypes™
Panel 1.1 kiti (katalog numarasi: F860S) Uluslararas1t Hayvan Genetigi Dernegi (International
Society of Animal Genetics, ISAG) tarafindan belirlenen mikrosatellit bolgelerini icerecek
sekilde, arastirma laboratuvarlarinin rutin ebeveyn testlerinde kullanilmas1 amaciyla
tasarlanmistir. The Canine Genotypes'™ Panel 2.1 kiti (katalog numarasi: F864S) Kaliforniya
Universitesi ve Finnzymes Oy firmasi tarafindan, kopek adli vakalarinda kullanilmak iizere
gelistirilmistir (Kanthaswamy, 2015). Giincel literatiir bilgisi 1s181inda, siklikla ebeveyn ve
birey ayriminda kullanilmakta olan mikrosatellit belirteglerinin genom boyu diisiik
cozlintrlikleri nedeniyle 1tk ayriminda yeterli ayrim giiciine sahip olmadigi goriilmektedir

(Irion vd., 2003; Parker vd., 2007).
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1.3.4. Tek Niikleotid Polimorfizmi (SNP) Belirtecleri

Insan genom projesinin énemli ¢iktilarindan biri olan SNP’ler genom iizerinde belirli
araliklarla bulunan ve tek bir bazin degisiminden olugan dogal varyasyonlardir (Collins vd.,
1997; Wang vd., 1998). Genomda en yiiksek yogunluga (yaklasik her 1000 bazda 1)
(Sachidanandam vd., 2001) ve polimorfizme sahip belirteg olan SNP’ler, kalitim biliminin en
ideal ve siklikla bagvurulan araci konumundadir (Berger vd., 2001; Capriotti vd., 2019;
Momozawa vd., 2020). Coklu SNP taramalari, mikroyonga (microchip) ad1 verilen, silikon
tabanlara entegre edilmis komplementer oligoniikleotid dizilerinden (prob) firetilen bir

teknoloji ile yapilmaktadir (Chee vd., 1996; Louhelainen, 2016).

SNP-yonga teknolojisi bir¢ok tiiriin (kopek, sigir, at, rat, hamster, koyun, domuz, zebra
balig1 gibi) genom analizinde kullanilmaktadir. Kopek genomu igin gelistirilmis en yiiksek
SNP yogunluguna sahip yonga teknolojisi 50 farkli irka ait 2000 birey taranarak ve CanFam3. 1
referans genomuna gore hazirlanmig 710.000 belirteci kapsayan Thermo Fisher’e ait
“Axiom™ Canine HD Array” yongasidir. 170.000 SNP belirteci tarayan 26 farkli kopek
irkinin genom verisi ile hazirlanan ve CanFam?2 genomunu referans alan Illumina “CanineHD
Whole-Genome Genotyping BeadChip” iiriinii ikinci en yiiksek SNP yongasi1 konumundadir.
Uriinlere ait, SNP basia ¢agr1 oranlari (call rate) >%99 olarak bildirilmektedir (Affymetrix,
2011). Cagr1 orani; her bir SNP belirteci igin sonug¢ almabilen bireylerin orani olarak

tanimlanmaktadir (Reed vd., 2015).

SNP’ler, kopek genomu caligmalarinda mikrosatellitlere gore bir¢cok avantaj
saglamaktadir. Genom boyunca homojen sekilde dagilmalari sayesinde yiiksek ¢oziiniirliikte
filogenetik analiz yapilmasina olanak tanirken (Lindblad-Toh vd., 2005), diisiik mutasyon
oranlant ile daha giivenilir soy analizi saglarlar (Fregel vd., 2015). Ayrica, otomatik
platformlarda yiiksek verimle genotiplendirilebildikleri i¢in biiyiik 6rneklemli caligmalarda
zaman ve maliyet acgisindan avantajlidirlar (Chang vd., 2007). SNP'lere yonelik veri
tabanlariin genigligi, farkl irklar ve bireyler aras1 karsilastirmalar1 kolaylastirirken (Bai vd.,
2015), kdpeklerdeki uzun haplotip bloklari sayesinde az sayida 6rnekle dahi giiclii istatistiksel
analiz yapilmasma olanak saglamaktadirlar (Karlsson vd., 2007). Bu &zellikleri sayesinde
SNP’ler, filogenetik ve haplotip analizlerinde klasik belirteclere kiyasla daha etkin bir metod
olarak one ¢ikmaktadirlar.
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Kopek tiirtinde yapilan ilk SNP analizi ¢aligmasinda 60 1rk taranmis ve popiilasyon
biiyiikliigii ile heterozigotluk arasinda pozitif korelasyon oldugu gdzlenmistir. Bu baglamda,
1992-2002 yillar1 arasinda her yil 100.000 kayit yapilan Labrador retriever kopek irkinda en
yiiksek heterozigosite; yilda 100 kayit yapilan iskog geyik tazisinin (Scottish Deerhound) ise
en diisiik heterozigositeye sahip oldugu bildirilmistir (Brouillette ve Venta, 2002). K&pek
tiirtiniin ilk tiim genom dizisinin yaymlanmasinin ardindan, (Kirkness vd., 2003) ¢6ziiniirliigii
diisiik mikrosatellit belirtegleri yerine SNP belirtecleri tercih edilmeye baslanmistir (Parker,
2012).

von Holdt vd. (2010) 80 1rk ve 48.000 SNP belirtecini taradiklar1 ¢aligmada daha 6nce
mikrosatellit caligmalart sonucu belirlenen filogenetik gruplandirmalara ek gruplarin
eklenmesi gerektigini bildirmislerdir. Daha dnce aymi grupta yer alan; gorerek iz siiren tazilar
ile coban kopeklerinin ayr gruplarda yer aldigi, terrier ve mastif tipi kdpeklerin ise ortak bir

noktadan iki gruba ayrildiklar tespit edilmistir.

Parker vd. (2017) simdiye kadar yapilmis en kapsamli kdpek 1rk1 genom analizi olan
caligmalarinda, ilk olarak 127 farkli kopek 1rk1 ve dokuz yabani kdpek popiilasyonundan 938
kopek, Ilumina CanineHD BeadChip (~170.000 SNP) kullanilarak genotiplendirmis; ek
olarak daha 6nce yayimlanmis 405 kopege ait mikroyonga veriseti ve ii¢ kopege ait tiim genom
dizisi ekleyerek toplamda 1.346 6rneklik genis bir veri seti olusturmuslardir. Filtreleme ve
kalite kontrol adimlarinin ardindan 150.067 SNP ile analizlere devam edilmistir.
Arastirmacilar; filogenetik agaclar, haplotip paylasimi ve gé¢ modelleme gibi yontemlerle
toplam 161 kopek irkini incelemis ve bu irklar 23 genetik gruba (klad) ayirmislardir (Sekil
1.7). Bu gruplarin genellikle benzer fiziksel 6zellikler, davranig bigimleri ve/veya cografi
kokenlere gore kiimelendigi goriilmiistiir. Bu c¢aligma irklar arasinda yakin gecmiste
gerceklesen melezlesme olaylarmi da ortaya koydugundan bazi irklarda yaygin goriilen collie
eye anomalisi ya da ¢oklu ilag direng geni mutasyonu (Multi Drug Ressitance-1, MDR1) gibi
bazi1 kalitsal hastaliklarin farkli irklara nasil aktarildigi da ortaya konmustur. Ayrica géc ve
cografi izolasyon gibi etkenlerin kdpek irklarinin genetik yapisini nasil etkiledigi detayli
sekilde agiklanmistir. En fazla sayida kopek irkini igeren bu kapsamli ¢aligmada Tiirkiye’den
calismaya dahil edilen kdpek popiilasyonu Anatolian Shepherd olarak kodlanmustir.
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Sekil 1.7. 23 ayn klad icinde gruplanan 161 evcil kopek irkiin filogenetik iliskilerini gdsteren
kladogram. Irklar, dairenin ¢evresinde listelenmistir. Altin yildiz %90 ve {izeri, siyah yildiz %70-89
aras1 ve glimiig yildiz %50—-69 arasi bootstrap degerini gostermektedir (Parker vd., 2017)

Plassais vd. (2019) 144 farkli kopek 1k ve cesitli iilkelere ait yerli kdy kdpeklerini
igeren 722 kdpegin yaklagik 18 X derinlikli tiim genom dizilimini karsilagtirarak, yaklagik 91
milyon varyantlik bir SNP veri seti olusturmuslardir. Bu veri setinden elde edilen SNP
belirteglerinin yaklasik 76,5 milyon adedi biallelik olarak bildirilmistir. Amerikan Kennel
Kuliip standartlariyla tanimlanan 16 morfolojik 6zellik agisindan genom boyu iligkilendirme
analizi (Genome Wide Association Analysis, GWAS) yapilarak diiz kulak, kisa bacak, burun

uzunlugu, kiirk tipi gibi karakterlerde 12 yeni gen bolgesi tespit edilmistir.

Lee vd. (2024) Giiney Kore'de yetistiriciligi yapilan saf ve melezlerden olusan 26 farkl
kopek rkindan toplamda 95 adet kopegin Axiom™ Canine HD Array (710k) ile SNP
genotiplendirmesini gergeklestirmistir. Kalite kontrollerinin ardindan 621.672 yiiksek kaliteli
SNP tespit edilmistir. Cesitlilik 6l¢iitleri olarak; mindr allel frekansi (MAF) 0,220, beklenen
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heterozigotluk 0,301 ve gozlenen heterozigotluk 0,261 olarak hesaplanmistir. Ayrica, hastalik

ve davranigla iligkili olabilecek yaklagik 16.000 non-sinonim SNP tanimlanmaistir.

Nachiappan vd. (2025) Hindistan’a ait dort farkli kdpek popiilasyonundan 48 kopegin
tim genom dizilimini yaparak elde ettikleri SNP varyantlarinda filtrelemelerin ardindan
629.597 adet yiiksek kalitede SNP elde etmiglerdir. Bu veri setinden “Axiom Shwaan” isimli
Hindistan’a 6zgili kdpek irklarinda kullanilabilecek bir yonga gelistirilmis ve ardindan 11 1rki
kapsayan 186 bireyde dogrulama g¢alismalar yaparak ve yaklasik %99’luk cagri oram elde

ettiklerini bildirmislerdir.

1.4. Haplotip ve Haplotip Blok (Haploblok) Kavramlari ve Irk Ayrimindaki Rolii

Haplotipler, aym1 kromozom {izerinde birlikte kalitilan DNA kisimlar1 olarak
tanimlanmaktadir. SNP’ler, mikrosatellitler ya da diger varyasyonlarin bir araya gelmesi ile
olusabilmektedir (Ahrens, 2016). Haplotip bloklar1 ya da diger bir deyisle haplobloklar,
SNP’lerden meydana gelen haplotiplerin, belirli bir diizende, rekombinasyondan uzak ve
birlikte kalitildig1 bolgeleri tanimlamaktadir (Wall ve Pritchard, 2003). Haplotip, bireysel
diizeydeki niikleotid kompozisyonlarin1 ifade ederken, haplotip blogu ise popiilasyon

diizeyinde beraber kalitilan haplotip kiimelerini ifade etmektedir.

Kopeklerde haplotipler, mtDNA (Verscheure vd., 2014), Y kromozomu belirtegleri
(Ding vd., 2012), otozomal mikrosatellitler (Irion vd., 2003) ve genom ¢apinda SNP dizileri
(Plassais vd., 2019) gibi c¢esitli molekiiler belirteclerle incelenmektedir. mtDNA iligkili
haplotipler istisnai durumlar haricinde anne hattindan kalitilmaktadir ve maternal soy hattinin
takibi ya da evcillestirme siireclerini aydmlatmak icin kullanilmaktadir (Zhang vd., 2024). Y
kromozomu haplotipleri ise baba hattindan kalitilmaktadir ve rekombinasyon orani hemizigot®
kaliim modelinden dolay1 oldukca sinirli oldugundan paternal soylarm tanimlanmasinda

onemli bir rol oynamaktadir (Oetjens vd., 2018).

Genom boyu SNP analizleri ile her iki ebeveynden kalitilan otozomal haplotiplerin ve
bloklarm ayrmtili  bir sekilde belirlenebilmesi, popiilasyon genetiginde irklarin
smiflandirilmas1  (Gabriel vd., 2002), popiilasyon yapisinin belirlenmesi, seleksiyon

sinyallerinin tespit edilmesi (Zhao vd., 2003), hastalik iligkili lokuslarin belirlenmesi (Clark,

¢ Homolog kromozom giftlerinden yalnizca birine sahip olunmasi durumu (erkeklerde X kromozomu gibi).
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2004), adaptasyon siireclerinin anlasilmas1 ve seleksiyon izlerinin belirlenmesi (Parker vd.,
2017) gibi analizleri kolaylastirmistir. Sunulan tez ¢aligmasinda da haplotip ve haploblok

yapilari, irklarin stnmiflandirilmasi ve popiilasyon yapisinin ortaya konulmasinda kullanilmistr.

Evcil kopek wrklarinin olusumunda yasanan darbogaz ve sonrasinda insan eli ile
gerceklesen seleksiyon temelli yetistirme olgulari, uzun haplobloklarin olugsmasina neden
olmustur. Oyle ki kopeklerde gozlenen haplotip bloklarinin insan genomu ile kiyaslandiginda
yaklasik 100 kat daha uzun oldugu bildirilmektedir (Lindblad-Toh vd., 2005). Tiir igerisinde
ise insan eli ile segilimin ya da 1slah faaliyetlerinin gorece az oldugu popiilasyonlarda
haplobloklarin daha kisa oldugu ve daha c¢esitli bir genetik altyapinin goézlendigi
bildirilmektedir (Morrill vd., 2022; Pilot vd., 2015).

Haploblok uzunluklari, ayn1 klad (retriever, spaniel, terrier gibi) igerisinde bulunan
kopek irklarinin ayriminda kullanilabilmektedir. Parker vd. (2017) yaptiklar1 ¢alismada ayni
klad icerisindeki bireylerin ortalama 9.742.000 b¢’lik “Identical by descent®™ (IBD)
haploblok icerdiklerini, farkli kladlardaki kopeklerin ise ortalama 2.184.000 bg’lik IBD
haploblogu paylastigini1 bildirmistir. Bu fark, ayni1 itk grubundaki kopeklerin genomlarinda
yaklagik dort kat daha fazla ortak haplotip blogu oldugunu gdstermektedir.

1.5. Affymetrix Axiom Canine Array’in Calisma Prensibi ve Ozellikleri

Sunulan tez g¢alismasinda, kdpek genomu boyunca esit dagilima sahip 710.000’in
iizerinde SNP belirteci tarayabilen; Axiom™ Canine HD array mikroyongasmin GeneTitan
Multi-Channel (Thermo Fisher) cihazi ile analizi ger¢eklestirilmistir. Bu yonga ile tek seferde
96 ornek analiz edilebilmektedir. Her bir 6rek i¢in hazirlanmis yiizeylerin her birinde 750 bin
den fazla (kontrol problari vs.) prob seti bulunmaktadir ve her bir SNP alleli i¢in aym diziye

sahip yaklasik 1000 adet prob bulunmaktadir (Sekil 1.8).

7 Baz cifti.

$ Iki veya daha fazla bireyin ortak atalarindan aldiklari, rekombinasyona ugramamis DNA segmenti.

21



Yonga Plakasi

Yonga

bulunmaktadir.
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Sekil 1.8. Yonga tizerindeki yiizeylerin detayli gosterimi (Thermo Fisher, 2020)

Yonganin icerigi 40’m iizerinde kopek irkindan olusan 2000 kopek genomunun

taranmasi ile elde edilmis polimorfik SNP belirteclerinden olusmaktadir (Cizelge 1.8). Yonga

icerisinde bulunan SNP belirteglerinin konumlarinin CanFam 3.1 referans genomuna

hizalandig1 bildirilmektedir.

Cizelge 1.8. AxiomTM Canine HD Array mikroyongasinin gelistirilmesinde kullanilan kdpek 1rklart

Afghan Hound Dachshund Labrador Retriever Portuguese Water Dog
Akita Doberman Pinscher Leonberger Saluki
Basset Hound German Shepherd Mastiff Scottish Terrier
Beagle German Shorthaired Miniature Poodle Shetland Sheepdog
Pointer
Bichon Frise Golden Retriever Miniature Schnauzer  Siberian Husky
Border Collie Grey Wolf Mixed-breed dogs Soft Coated Wheaten
Terrier
Boston Terrier Great Dane Newfoundland Staffordshire Bull Terrier
Bulldog Great Pyrenees (includes  Old English Village dogs
mix) Sheepdog
Cavalier King Irish Water Spaniel Pembroke Welsh West Highland White
Charles Corgi Terrier
Chow Chow Italian Greyhound Pomeranian Yorkshire Terrier

Affymetrix Axiom Canine HD Array, kdpek genomunda bulunan SNP belirteclerini

genotiplendirmek amaciyla kullanilan bir yonga cesididir. Fotolitografi denilen, yar1 iletken

parcalarin {iretiminde kullanilan bir teknolojiyi temel almaktadir ve yonga iizerine hibridize

edilmis prob adi verilen sentetik oligoniikleotid dizileri ile DNA’nin eslesmesi prensibine

dayanmaktadir. Eglesen diziler floresan isaret¢ilerle boyanarak okumalar1 saglanmaktadir ve
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SNP genotipi belirlenebilmektedir (Thermo Fisher, 2022). Genotiplendirme asamalarini

gosteren ig akis semasi Sekil 1.9. Axiom Canine HD Array is akis semasi’da sunulmustur.

Genotip Analizi Siireci

Tarayicida floresan sinyaller
taranir ve genotip verileri
analiz edilir.

Spesifik olmayan ve
baglanmamig DNA yikanir;
floresan boyalar eklenir.

Hazirlanan DNA
fragmentleri array
tizerindeki problarla
hibridize edilir.

DNA amplifiye edilir ve
enzimatik olarak kiigiik
pargalara bélindr.

DNA Hazirhgi

Ornek genetik DNA

saflagtinlir ve uygun

tampon soliisyonda
¢ozilir.

Sekil 1.9. Axiom Canine HD Array is akis semast

Ilk olarak izole edilen DNA’nin genom boyu yiikseltgenmesi saglanmaktadir. Ardindan
bu iiriinler enzimatik olarak parcalanarak hibridizasyona hazir hale getirilmektedir.
Hibridizasyon asamasinda DNA pargalari, yonga lizerine sabitlenmis problar ile bir araya
getirilmektedir. Her bir prob, komplementer oldugu SNP niikleotidi igerisine alan yaklasik 30
bazlik bir diziden meydana gelmektedir. Yiiklenen DNA’da probun komplementeri olan allel
bulunuyorsa, DNA o prob ile eslesmektedir. Allellerin ayirt edilmesini saglayacak olan ise
kisa (yaklasik dokuz baz) etiket problarinin eklenmesi ile ger¢eklesmektedir. Kisa prob,
SNP’nin diger tarafindaki diziye komplementer olacak sekilde tasarlanmis ve bir floresan
etiket ihtiva etmektedir. Yonga flizerindeki prob ile isaretli prob hedef dizi {izerine
baglandiginda aralarindaki kopukluk, DNA ligaz enzimi aracili “ligasyon” islemi ile
tamamlanmaktadir. Ilgili belirtecin her iki alleli icin farkli renkte etiketle isaretlenmis problar
kullanilmaktadir (Sekil 1.10). Boylece mevcut allel tespit edilebilmektedir (Thermo Fisher,
2022).
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Hedef Hazirlig Hibridizasyon Ligasyon Sinyal Yiikseltgenmesi
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Sekil 1.10. SNP genotiplendirme i¢in yiikseltgeme, par¢alama, hibridizasyon ve ligasyon asamalar1
(Thermo Fisher Scientific, 2020)

Hibridizasyon ve ligasyon islemlerinin ardindan yikama islemleri ile spesifik olmayan
veya zayif bagli DNA ve problar1 uzaklastirilmaktadir. Yikama igleminin ardindan yonga
iizerinde yalnizca birbirine baglanmis spesifik problar ve DNA parcas1 yonga lizerinde
kalmaktadir. Ardindan boyama islemi ile floresan isaretli problarin 1simalar

giiclendirilmektedir.

Tiim bu reaksiyon adimlarinin ardindan GeneTitan cihazi, iizerinde bulunan tarayici ile
floresan 1s1malar1 okuyarak hangi pozisyonda hangi isimalarin olduguna gore genotipi
belirlemektedir. Sonugta her belirte¢ i¢in iki farkli renkte 1s1ma .CEL uzantili dosyalara

yazilarak saklanmaktadir.
1.6. Kullamlan fstatistiksel Analizler

1.6.1. Nei’nin Genetik Mesafesi

Nei tarafindan 1972 yilinda gelistirilen bu yontem, allel frekanslar1 tizerinden
logaritmik doniislim ile genetik siiriiklenme ve mutasyonlar gibi etkiler sonucunda meydana
gelen popiilasyonlar arasindaki genetik mesafeyi hesaplamaktadir. Diisiik degerler genetik
yakimhig, yiiksek degerler ise uzakligi ifade etmektedir (Nei, 1972). Ayrica evrimsel tarihin
ortaya konulmasi, filogenetik agaclarm olusturulmasi, tiir veya ik diizeyinde ayrimlarin

belirlenmesi gibi alanlarda da sik sik kullanilmaktadir. Nei’nin orijinal onerdigi genetik
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mesafe formiilii “D " ile ifade edilmektedir ve Sekil 1.11’de sunulmustur. “I”” genetik benzerlik

indeksini ifade etmektedir (genetic identity) ve Sekil 1.12’de sunulmustur

D = —Inl

Sekil 1.11. Nei’nin genetik mesafe formiili

Xi XY

/Zixiz Yiyf

Sekil 1.12. Nei’nin genetik benzerlik indeksi formiilii.xi: 1. popiilasyondaki i'inci allelin frekansini, yi:
2. poptilasyondaki i'inci allelin frekansini ifade etmektedir. Genetik benzerlik indeksinin degeri O ile 1
arasinda degismektedir. 1 degeri popiilasyonlarin ayni 6zdesligini, O ise tamamen farkli popiilasyonlar
oldugunu gostermektedir

| =

Iki popiilasyon arasinda gen akismin olmadig1 durumlarda, genetik uzaklik, birikimli
mutasyonlardan dolay1 zamana (¢) paralel olarak artmaktadir. Asagidaki formiil ile uzaklik

hesaplanabilmektedir (Sekil 1.13).
DN = 2ut

Sekil 1.13. Nei'nin zamana bagli genetik mesafe formiilii.Dny genetik uzakligi, u# her yil biriken
mutasyon oranint, ¢ zamani ifade etmektedir (Kimura, 1980)

1.6.2. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) ve
Neighbor-Joining (NJ) Filogenetik Agac Metotlar:

UPGMA (Unweighted pair group method with arithmetic mean) aritmetik
ortalamalara dayanan genetik uzaklik matrisinden filogenetik aga¢ olusturmak icin kullanilan
kiimeleme algoritmasidir (Wei3 ve Goker, 2011). UPGMA, incelenen popiilasyonlarda zaman
icerisindeki evrimsel degisimlerin sabit bir hizda/oranda gergeklestigini varsaymaktadir. Bu
varsayim molekiiler saat hipotezi olarak da bilinmektedir ancak bu biyolojinin dogal akisiyla

¢ogu zaman uyum gostermediginden nadiren tercih edilmektedir.

UPGMA’nmn kullanimin1 bir 6rnek ile agmak gerekirse; A, B ve C olarak
isimlendirilen ii¢ kiimenin varliinda, A ve B kiimeleri birbirine yakinsak ise iki kiime tek bir
kiime olarak varsayilir ve C kiimesine uzaklig1 hesaplanmaktadir. Bagta her bir birey ya da
dizi bagimsiz bir kiime olarak kabul edilmektedir. Ardindan en yakin iki kiime birlestirilir.

Yeni kiimenin diger kiimelere olan uzaklig1 asagidaki formiil ile hesaplanir ve bu siireg tek bir
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kok kalana kadar devam etmektedir. Sekil 1.14’de belirtilen formiil ile hesaplanmaktadir
(Michener, 1958).

_ |A|-Dyc + |B| - Dp
Pavne = a4 1Bl

Sekil 1.14. UPGMA uzaklik hesaplama formiilii. D4 yeni olusan A-B kiimesinin C grubuna olan
uzakhigin, [Al, |B| grup A ve B ‘deki eleman sayisi, Dy ve Dz A ve B gruplarmin C’ye olan
uzakliklar1 ifade etmektedir

Neighbor Joining (Komsu Birlestirme) yontemi ise Saitou and Nei (1987) tarafindan
gelistirilmis bir kiimeleme algoritmasidir ve evrimsel degismiglerin en az seviyede
gergeklestigini varsayan minimum evrim prensibine gore caligmaktadir. Neighbor Joining
yontemi, yildiz aga¢ olarak adlandirilan tiim dallar igeren ¢oéziimlenmemis bir agac ile
baslamaktadir. Ardindan en yaki iki komsu takson segilir. Buradaki yakinlik, toplam agag
uzunlugunu en aza indirecek mesafeyi ifade etmektedir. Secilen iki takson, ortak bir diigiimle
birlestirilir ve buna Operasyonel Taksonomik Birim (OTU) adi verilmektedir. Bu islem
UPGMA yonteminde oldugu gibi her yeni OTU ile geriye kalan taksonlar aras1 mesafeler
hesaplanarak sonunda yalnizca ii¢ takson/OTU kalana kadar tekrarlanmaktadir (Gascuel ve

Steel, 20006).

Bootstrap degeri, 6zellikle NJ metodu gibi filogenetik agaglarin giivenilirligini snamak
icin kullanilan bir yontemdir (Felsenstein, 1985). Prensip olarak, bir dizide bulunan
niikleotitlerden tekrar eden sekilde rastgele oOrneklemeler yapilmaktadir. Bu yeniden
orneklenen diziler ile her seferinde bir aga¢ olusturulmaktadir. Bu islem standart olarak 100
ila 1000 kez tekrar edilmektedir. Ardindan, orijinal NJ agacindaki her diigim noktasinin bu
tekrarlar igerisinde kag kez olustuguna bakilarak bir yiizde ile ifade edilmektedir. Bu yiizde, o
diiglimiin glivenilirligini ifade etmektedir. Diiglimlerin glivenilirliginin degerlendirilmesinde,
%80—100 aralig1 diigiimiin giivenilir oldugu ve veriler tarafindan giiclii bicimde desteklendigi
anlamima gelmektedir. Giivenirlik yiizdesinin 60’tan kii¢cliik oldugu durumda ise diigiimiin

zay1f desteklendigi ve sorgulanmasi gerektigi anlamia gelmektedir (Weil ve Goker, 2011).
1.6.3. Principal Component Analysis (PCA)
PCA, SNP ve mikrosatellit verileri gibi ¢ok boyutlu genetik verinin boyutunu optimuma

indirgeyerek, en ¢ok varyansi acgiklayan temel varyans bilesenlerini (principal components)

belirleyerek popiilasyon yapisini gorsellestirmek i¢in kullanilmaktadir (Patterson vd., 2006).
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PCA analizinde kovaryans matrisinin 6zdeger (eigenvalue) ve Ozvektor (eigenvector)
hesaplamalar1 temeli olusturmaktadir. Bu degerler verideki varyansin hangi yonlerde ve ne
kadar biiyiik oldugunu belirlemek igin kullanilmaktadir. Ozdeger, verinin varyansinin
biiyiikliigiinii ifade etmektedir ve biiyiik degerler daha yiiksek bilgi icerigine isaret etmektedir.
Ozvektdr ise varyansin yoniinii ifade etmektedir. Elde edilen sonuglarda gorsellestirme ik ya
da ti¢ eksenli grafikler ile ifade edilmektedir. Bu eksenler PC ile ifade edilmektedir; PC1
varyasyonun cografi farkliliklar gibi en biiyiik kismini ifade etmektedir. PC2 sonraki en biiyiik
varyasyonu (alt-popiilasyon farklar1 gibi) ifade etmektedir. PC3 ve sonrasi bireysel diizeyde
yakinliklar ifade etmektedir. Eger PC1 ve PC2 yiizdeleri genetik varyansin ¢ogunu agikliyor
ise (iki PC bileseni > %40) popiilasyonlar arasi ayrimin ¢ok belirgin oldugu ve PCA analizinin
yeterli oldugu ifade edilmektedir. Ancak daha fazla PC bileseni kullanmak gerekiyorsa (PC3-
PC10) alternatif analizler (ADMIXTURE/STRUCTURE) ile dogrulama gerekmektedir
(Novembre vd., 2008). PCA ve popiilasyon ayrimini net bigimde ortaya koymak igin
kullanilmas1 gereken birey sayisinin en az 10-15 birey olmasi gerektigi bildirilmistir

(Novembre ve Stephens, 2008; Patterson vd., 2006).

1.6.4. Popiilasyon Yapis1 Analizleri (ADMIXTURE)

Popiilasyon genetiginde, bireylerin genetik olarak hangi atalardan geldigini ve bu
atalarin hangi popiilasyonlara ait oldugunu tahmin etmek igin ADMIXTURE analizi
kullanilmaktadir. Bu yontem, bireylerdeki genetik kokenleri ortaya koymay1 amaglamakta ve
her bireyin genomunun farkli ata popiilasyonlarindan ne oranda genetik katki aldigim
gostermektedir. ADMIXTURE programi ile gerceklestirilen yap1 analizleri genellikle
programin ismi ile anilmaktadir. Bu yontemde bireylerin farkli atasal (ancestral)
popiilasyonlardan tiiremis genomik bilesenlerinin oranlar1 tahmin edilmektedir. Her bireyin
genomu, belirlenen sayida (K) atasal popiilasyon katkis1 varsayilarak modellenmektedir.
Boylece ornek bazinda atasal oran (ancestry proportions) hesaplanarak popiilasyon
yapisindaki olas1 karigimlar (admixture) ve genetik yap1 detayli bigimde ortaya konulmaktadir.
Matematiksel olarak, allel frekanslar1 (P) ile 6rek bazinda atasal oran (Q) matrislerinin
eszamanli olarak tahmin edilebilmesi i¢in maksimum olasilik tahmini (Maximum Likelihood
Estimation, MLE) kullanilmaktadir. Bu yontem, STRUCTURE (Pritchard vd., 2000)
yazilimina benzer bir modelleme yaklasimma sahip olmakla birlikte, blok-relaksasyon
algoritmas1 ve Quasi-Newton optimizasyon teknikleri sayesinde ¢ok daha hizli ¢alisarak
biiyiik 6lgekli SNP veri setlerinde calismay1 kolaylastirmaktadir. Matematiksel formiil Sekil
1.15°de belirtilmistir (Alexander vd., 2009).
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Sekil 1.15. Bireylerin genotip verilerine dayali olarak, popiilasyon ata oranlar1 ve allel frekanslar
kullanilarak hesaplanan toplam likelihood fonksiyonu. Burada N: birey sayisi, L: lokus (SNP) sayisi,
Gir: 6rnek i’nin | lokusundaki g6zlenen genotipi, Qi: 6rnek i’nin K sayida atasal popiilasyona ait karigim
oranlarini gosteren vektor, Pi: lokus | igin K sayidaki populasyonundaki allele frekanslar1 vektorii olarak
ifade edilmektedir

1.6.5. Haplotip Analizleri

Haplotip ve haplobloklarin tespitinde birkag¢ farkli yontem kullanilmaktadir ve temel
aldig istatistiksel yontemler, algoritmalar ve kavramsal model farkliliklarina gore bes ana
basglikta toplanmaktadir: 1) Baglanti Dengesizligi Temelli Yontemler 2) Rekombinasyon
Oram1 Temelli Yontemler 3) HMM (Hidden Markov Model) Temelli Yontemler 4)
Segmentasyon ve Makine Ogrenmesi Temelli Yontemler ve 5) Haplotip Frekans ve Istatistik

Temelli Yontemler.

Bu tez caligmasinda, her irk icin yaklagik 20 6rnek kullanmilmigtir, bu baglamda
orneklem sayisiyla en tutarli yontem olmasi nedeniyle, LD temelli blok tanimlama ydntemleri
ve bu yodntemlere uygun paket programlar tercih edilmistir. Onceki ¢alismalar, kdpek
irklarinda LD bloklarinin Mb diizeyinde uzun ve homojen oldugunu ve diisiikk 6rneklem
sayilarina ragmen (yaklasik 20 6rnek) bile hizli, giivenilir ve kolay gorsellestirilebilir sekilde
haplotip bloklar1 tanimlanabildigini gostermistir (Karlsson ve Lindblad-Toh, 2008; Sutter vd.,
2004).

1.6.6. Fazlama Analizleri

Fazlama (Phasing), diploid genoma sahip 6rneklerden elde edilen genotip verilerinde
hangi allelin hangi kromozomda yer aldiginmi belirlemede kullanilmaktadir (Delaneau vd.,
2013). Fazlama o6ncesi elde edilen genotip verilerinin homolog kromozomlardan hangisinden
elde edildigi bilinmemektedir. Fazlama galigmalarinda Bayesyen Yaklagimlar (Niu vd., 2002;
Stephens vd., 2001), Expectation-Maximization (EM) algoritmas: (Excoffier ve Slatkin,
1995), Hidden Markov Modelleri (HMM), Parsimonik Yontemler (Clark, 1990) ya da bu
metotlarm beraber kullanimu ile olas1 haplotip bloklari istatistiksel olarak hesaplanmaktadir

(Zhao vd., 2003).
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Caligmada fazlama analizlerinin, 6rneklem sayisi, ¢esitliligi ve belirte¢ yogunlugu goz
onlinde bulunduruldugunda Bayesyen yontemler ile yapilmasina karar verilmistir. Fazlama
sonucunda her birey icin elde edilen veriler .vcf, .haps ve .sample isimli {i¢ ayr1 dosyada

tutulmaktadir (Browning ve Browning, 2007).
1.6.7. Baglanti Dengesizligi Temelli Haplotip Bloklarinin Belirlenmesi

Baglant1 dengesizligi; bir kromozom iizerinde bulunan, dolayisiyla birbirine fiziksel
olarak bagl en az iki varyantin, gametlere aktarim esnasinda beklenenden daha ytiksek oranda
kalitilmasinm1 tanimlayan terimdir (Gabriel vd., 2002). Sec¢ilim baskis1 gibi durumlarda ayni
kromozomda olmayan varyantlar arasinda da LD gozlenebilmektedir. Belirtecler ya da
varyantlar gametlere birbirinden bagimsiz olarak dagiliyor ise aralarinda LD olmadigi
anlamma gelmektedir (Slatkin, 2008). LD’nin hesaplanmasinda temel varsayim
popiilasyondaki bireylerin rastgele ciftlesmeler yapmasidir. Dolayisiyla LD analizlerine
akraba bireylerin dahil edilmesi bu varsayimi ihlal ederek LD 6l¢iimlerini yaniltabilmektedir

(Gabriel vd., 2002).

LD kaliplari, popiilasyonlarin ge¢misindeki rekombinasyon, mutasyon ve seleksiyon
gibi olaylarin izlerini tasimaktadir. Bu izlerin yorumlanabilmesi amaciyla hangi SNP'lerin
birlikte kalitildigi ve bu SNP’ler arasinda korelasyon olup olmadigi hesaplanmaktadir. Bu
analizde r* veya D' istatistikleri kullanilmaktadir. 12, korelasyon katsayisidir; iki varyant
arasindaki iliskinin giiclinii 6l¢mektedir. 1 ile 0 arasinda deger almaktadir. 1 iliskilidir, O ise
iligki yoktur ve varyantlar bagimsizdir anlamina gelmektedir. D', LD'nin maksimum degerine
gore normalize edilen Ol¢iisiidiir. 1 tam baglant1 dengesizligini, 0 ise hi¢ baglant1 olmadigini
gostermektedir (Pritchard ve Przeworski, 2001; Slatkin, 2008). LD hesaplamasinda kullanilan
D, D' %, ve degerleri, sirastyla, asagidaki gibi hesaplanmaktadir (Sekil 1.16, Sekil 1.17, Sekil
1.18).

D= Pyp— Py Pg

Sekil 1.16. Iki lokus/allel arasindaki baglant1 dengesizligi katsayisinin (Linkage Disequilibrium, LD)
temel formiilii

min(Py - (1 —Pg), (1 —P,) - Pg),eger D >0

b= ile Dnax = {min(PA *Pg,(1—P4) (1 —Pp)),eger D <0

max

Sekil 1.17. Lewontin’in standartlagtirilmis baglantt dengesizligi katsayis1 (D) ve Dmax’in
hesaplanmasi
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Sekil 1.18. iki lokus/allel gifti i¢in kare korelasyon temelli baglant: dengesizligi katsayis1 (1%)

Burada P4 A SNP’inin popiilasyondaki toplam frekansi, P B SNP’inin popiilasyondaki

goriilme siklig1 ve Pag A ve B SNP’lerinin popiilasyonda birlikte goriilme frekansidir.

Bir haploblogun tanimlanabilmesi i¢in SNP ¢iftlerinin %95’ inden fazlas1 gii¢lii baglanti
dengesizligi icerisinde (D' > 0,8) olmas1 beklenmektedir. Bu bloklar genellikle birkag kb
uzunlugunda tespit edilmektedir (Gabriel vd., 2002).

Bununla birlikte, baglant1 haritalarinda kullanilan centimorgan (cM) birimi, genetik
rekombinasyon frekansini ifade eden ve fiziksel uzunluktan bagimsiz olarak bir lokus ile digeri
arasindaki genetik mesafeyi Olgen bir parametredir. Yaklasik olarak 1 cM, %1’lik
rekombinasyon olasiligina karsilik gelmektedir. Dolayisiyla LD bloklarinin hem fiziksel (baz
cifti, kb) hem de genetik (cM) boyutlar1 birlikte incelenerek, bloklarin rekombinasyondan ne
kadar etkilenebilecegi hakkinda daha ayrintili bilgi elde edilebilmektedir (Huttley vd., 1999;
Hyun vd., 2003) .

1.7. Cahismanin Amaci, Hipotezleri ve Hedefleri

Kopek genomu 2,5 milyar baz uzunlugunda olup insan ve diger memeli hayvan
genomlari ile benzer uzunluktadir. Tirlerin ve irklarin molekiiler olarak siniflandirilmasi ve
filogenetik haritalarinin ortaya konulmasinda genom dizilerinden faydalanilmaktadir. Ancak,
tim genom verilerinin ¢alisilmasi, 6zellikle o6rneklem sayis1 arttikca; emek, zaman ve
maddiyat agisindan biiylik yiik olusturmaktadir. SNP’ler, tiim genom verileri ile
karsilastirildiginda, veri toplanmasi ve islenmesinde daha az zaman ve maliyete neden
oldugundan siklikla tercih edilmektedir. Haplotiplerin belirlenmesi, SNP’lerin her birinin
degerlendirilmesinden ¢ok daha kolay ve bilgi verici oldugundan tercih edilmektedir. Ayni
kokene sahip tiir ya da wrklarin olusumunda belirli haplobloklarin ve haplotiplerin beraber

kalitildig1 gbzlenmekte ve bilinmektedir.
Tiirkiye’ye 6zgii kopek irklari, birgok hayvan tiirii i¢in evciltme bolgesi olan bu

topraklarda yiizlerce yildir halk elinde yetistiriliyor olmakla beraber, sadece iki tanesi (Kangal

ve Akbas) uluslararasi kopek irklar1 federasyonlar1 tarafindan itk olarak taninmakta ve
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literatiirde siklikla Tiirk Coban Kd&pekleri adi altinda genellenmektedirler. Mevcut veri
tabanlarinda Tonya finosu harig, incelenen diger kopek iwrklarina ait SNP  verilerine
ulagilabilmektedir. Ancak paylasilan bu veriler sinirli sayida hayvana ait olup, kokenleri,
orneklem yapilan irki temsil etme durumlar1 bilinmemekte veya diisiik ¢oziintirliikli veri
setlerini icermektedir. Bunun yani sira galigilan irklardan 6zellikle Akbas, Aksaray Malaklisi,
Boz ve Kangal benzer morfolojik 6zellikleri nedeniyle Tiirkiye’deki kopek irklart dernekleri
ve yetistiriciler tarafindan da giivenilir bir ayrim metoduna ihtiya¢ duyulmaktadir. Ayrica, tez
caligmasi kapsaminda elde edilen alt1 kdpek 1rkina ait genomik verilerin tez Danismani Dog.
Dr. Bengi Cinar’in da igerisinde yer aldigi, Tarim Bakanligi Yerli Irklar Komitesi tarafindan
siirdiiriilen 1rk tescil c¢aligmalar1 agisindan, ulusal genetik kaynaklarin korunmasi ve
tanimlanmasi ¢aligmalarina da katki saglayacagi diistinlilmektedir. Bu baglamda sunulan tez

caligmasiin hipotezi ve amaci agagida belirtilmistir.

1.7.1. Calismanin Amaci

I.  Tirkiye’ye 6zgii gen kaynaklarindan olan Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz,
Tonya Finosu ve Zerdava irklarinin SNP belirteclerini mikroyonga analizi ile taramak.
II.  Belirtilen kopek 1rklarina ait 6zgiin haplotip ve haplotip bloklarini in-silico olarak
aragtirmak.
II.  Biyoinformatik hesaplamalar ile veri tabanlarinda SNP verisi bulunan wrklar ve
orneklem arasindaki genetik uzakligi arastirmak.

IV.  Saf ik yetistiriciliginde kullanilabilecek verilerin iiretilebilirligini sinamak.
1.7.2. Cahismanin Hipotezi
HO: Tiurkiye’ye 6zgii gen kaynaklarindan olan Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz,
Tonya Finosu ve Zerdava kdpek irklarinin genomlarinda baglanti dengesizligi igerisinde 1irka
0zgii haplotip ve haplotip bloklar1 bulunmamaktadir.
H1: Ad1 gecen kdpek irklarinin genomlarinda baglanti dengesizligi i¢erisinde 1rka 6zgii

haplotip ve haplotip bloklar1 bulunmaktadir. Bu hipotez, her bir itk igin ayr1 ayn test

edilecektir.
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1.7.3.

II.
III.

IV.

Cahismanin Hedefleri

Tiirkiye’ye 6zgii gen kaynaklarindan olan Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz,
Tonya Finosu ve Zerdava irklarinin genom-boyu SNP genotiplerini belirlemek.
Belirtilen kopek irklara ait 6zgiin haplotip ve haplotip bloklarini tespit etmek.
Yaygin etki olarak: Elde edilen verileri, dernekler ve kdpek yetistiricilerinden gelen
bireysel taleplere yonelik olarak 1rk tespitinde kullanilabilir hale getirmek.

Calisma tamamlandiginda, bu konu ile ilgili literatiirdeki boslugu doldurmak, elde
edilen verilerin yayimlanmasi ve mevzubahis yerli irklar1 uluslararasi kapsamda

bilinir kilmak.
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2. GEREC VE YONTEM

2.1. Kopek Irklarimin Se¢imi ve Orneklenmesi

Caligma materyali, Tiirkiye’ye 6zgii gen kaynaklar1 olan Kangal (n=20), Akbag (n=20),
Aksaray Malaklis1 (n=20), Boz (Giireh) (n=21), Tonya Finosu (n=20) ve Zerdava (n=15)
irklarindan meydana gelmektedir. Bireyler aralarinda 3 nesil boyunca akrabalik bulunmayan
ve her grup i¢in morfolojik, fizyolojik ve miza¢ karakterleri bakimindan en uygun
hayvanlardan segilmistir. Orneklem 1 ile 5 yas arasinda ergin hayvanlardan olusmaktadir.
Kangal, Akbasg, Aksaray Malaklisi, Boz (Giireh), Tonya Finosu igin 20’ser Zerdava igin 15
bireyden olusan toplamda 115 kopekten EDTA’l1 tiiplere kan alinmistir. Secilen hayvanlarin
1tk 6zelliklerini yansitip yansitmadiklari: Alianz Canine Worldwide (AVKIF) bagkan, baskan
yardimcilar1 ve Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi Genetik Anabilim Dali Ogretim
Uyelerinden olusturulan heyet tarafindan belirlenen 1rk standartlarina gére degerlendirilmistir.
Caligma materyalleri halk elinde yetistirilen ve ait olduklar1 cografyada yasayan hayvanlardan

secilmistir.

Orneklem biiyiikliigiiniin yeterliligi; etkin popiilasyon biiyiikliigii ve kullanilan belirteg
yogunlugu ile belirlenebilmektedir (Randhawa vd., 2016). Irk farklilagmalarinin
gbzlemlenebilmesi icin diisik belirteg¢ sayisi ile yapilan ¢aligmalarda 6rneklem sayisinin
yiiksek (n>20) olmas1 gerektigi bildirilmektedir (Holsinger ve Weir, 2009; Kalinowski, 2005;
Morin vd., 2009). Ancak yapilan ¢aligmalar gostermistir ki, taranan SNP belirteci sayisi
arttikca, elde edilecek verilerin giivenilirligi ve dogrulugu diismeksizin 6rneklem biiyiikligi
azaltilabilmektedir. Willing vd. (2012)’nin 21.000 SNP belirtecini igeren c¢aligmalari
gostermistir ki; yiiksek yogunlukta SNP verilerinin kullanilmasi durumunda, Wright’in Fsr
endeksinin hesaplanmasinda, belirteg sayis1 k> 1,000 ise, drneklem sayisi n=4 — 6 oldugunda

anlamli veriler elde edilebilmektedir.
2.2. Kan Orneklerinin Toplanmasi

AVKIF kriterlerine uygun segilen her irktan (Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz
(Giireh), Tonya Finosu ve Zerdava) DNA eldesi amaciyla 2 ml hacimli EDTA igeren (Mor

Kapakli) vakumlu kan tiiplerine, vakum miktarinda, 6n kol toplar damarindan (Vena

cephalica) kan alinmistir. Kan alimi 6ncesi kolun {ist 1/3’tinden garo uygulamasi yapilarak
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kan aliacak bdolge alkollii pamuk ile silinerek antisepsi saglanmistir. Ardindan uygun kaniil
ve holder yardimiyla kan alimustir. Alinan kanlar Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi
Genetik Anabilim Dali Molekiiler Laboratuvarlarinda bulunan -20°C’de muhafaza altina
alinana kadar soguk zincirde saklanmustir. Calisma igin Ankara Universitesi Rektorliigii
Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu (HADYEK)’'ndan etik kurul izni alinmistir (Ek-4,
Toplant1 tarihi 02.03.2022, Toplanti no 2022 - 5, Dosya no 2022 - 34, Karar no 2022 - 5 - 53)

2.3. Viicut Olciimleri

Bu ¢alismada viicut 6l¢iimlerinin degerlendirilmesindeki temel amag, incelenen yerli
kopek wrklariin morfolojik agidan mevcut durumlarini ortaya koyarak, aralarindaki olasi
farkliliklart belirlemek olmustur. Boylece, oncelikle 1tk diizeyinde fenotipik ayrimlar nesnel
olarak saptanmus, elde edilen bu ayrisma bulgular1 daha sonra gergeklestirilen filogenetik ve
haplotip analizlerinin anlamlandirilmasinda temel bir referans olarak kullanilmistir. Bagka bir
deyisle, genetik farkliliklarin yorumlanabilmesi i¢in dncelikle morfolojik farkliliklarin varligi
ortaya konmus; bunun sonucunda da genetik analizlerin hem hipotez testi hem de sonuglarin

desteklenmesi agisindan daha anlamli hale gelmesi saglanmustir.

Halk elinde ve dogal alaninda yetistirilen kdpeklerin viicut dlgtimleri, yasadiklari
ortamda gergeklestirilmigtir. Olgiim siirecinde, verilerin tutarliigm ve giivenilirligini
saglamak amaciyla Ol¢limler tek bir uzman tarafindan gergeklestirilmistir. Tiim ol¢iimler
AVKIF (Avrasya Kopek Irklar1 Federasyonu) biinyesinde yer alan “World Anatolian Dogs”
(WAD), Diinya Tiirk Coban Kopekleri Kinoloji Dernek Baskani Kinolog Akin Tiiliibag
tarafindan bizzat ve her seferinde ayni 6l¢glim bastonu ve mezura kullanilarak yapilmigtir.
Boylece olciim esnasinda yasanabilecek hatalarin en aza indirilmesi planlanmustir. Olgiim
kriteri olarak Amerikan Kinoloji Kuliibii (American Kennel Club, AKC) standartlar1 esas
alinmustir (Sutter vd., 2008). Olgiimde kullanilan bdlgeler ve mihenk noktalari asagida
belirtilmistir.

Cidago Yiiksekligi (CY-Sirt yiiksekligi): Kopek dik ve dogru durus
pozisyonundayken (6n kol yere 90° basiyorken), yerden skapula'nin (kiirek kemigi) 6n {ist

kosesine (withers) olan dogrusal mesafe.

Viicut Uzunlugu (VU): Humerus (6nkol) kemiginin bas ucu ile kalga kemiginin kuyruk

baglant1 noktasina denk gelen ‘tuber ischii’ noktas1 arasindaki mesafedir.
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Sirt Orta Yiiksekligi (SOY): 12. vel3. kosta araligimin hizasinda kalan sirtin en {ist
noktasinin yere olan mesafesi. Bas ile kuyruk sokuma arasinda olusan yayin en alt noktasi

olarak da ifade edilmektedir.

Sagr Yiiksekligi (SY): Sagriin kuyruk sokumundan 6nce gelen ve yerden en yiiksek

noktasidir.

Kuyruk Sokumu Yiiksekligi (KSY): Kuyruk sokumunun yerden yiiksekligidir.

Sagr1 Genisligi (SG): Kalganin lateralden laterale iki ucundaki en genis noktanin

mesafesidir.

Kuyruk Uzunlugu (KYU): Kuyruk sokumundan kuyruk ucuna kadar olan mesafenin

Olctimudiir.

Gogiis Derinligi (GD): Gogiis kemigi sternumdan baslayip cidago hizasina kadar

uzanan yliksekligin dl¢iisiidiir (lateralden dl¢tilmektedir).

Gogiis Genisligi (GG): Gogiis kafesinin en genis yatay ¢ap1 olarak tanimlanmaktadir.

Sag ve sol humerus tiiberkiillerin lateral yiizleri arasinda kalan mesafe.

Gogiis Cevresi (GC): Sternum kemigi ve cidago ile ayni1 diizlemdeki gogiis kafesinin

en derin kismin gevresi.

Dirsek Yiiksekligi (DY): Aksesuar karpal kemigin serbest epifizinden, ulna kemiginin

olekranon ¢ikintisina kadar olan dogrusal mesafe. Bu 6l¢iim kdpegin lateral tarafindan yapilir.

Topuk Yiiksekligi (TY): Topuk kemigi (hock) ile yer arasinda kalan dogrusal mesafe.

Bu 6lciim kdpegin lateral (yan) tarafindan yapilir.

Kafa Uzunlugu (KAU): Burun ucundan baslayip kafatasinin arka dis ¢ikintisi olan

eksternal oksipital protuberansa kadar olan mesafe.

Kafatas1 Cevresi (KC): Alt ¢cene (mandibula), oksipital kemik ile alin stop’unun

ortasina denk gelen, kafatasi ¢cervresinin en biiylik oldugu kismin 6l¢iisii.
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Kafatas1 Uzunlugu (KTU): Stop noktasindan baslayip kafatasinin arka dis ¢ikintisi

olan eksternal oksipital protuberansa kadar olan mesafe.

Kafatas1 Genisligi (KTG): Alt ¢cenenin (mandibula) sol ve sag angular ¢ikintilart

(ag1sal gikintilart) arasinda dorsal diizlem boyunca dlgiilen dogrusal mesafe.

Somak Uzunlugu (SU): Burun ucunun (planum nasale) 6n kismindan, sag ve sol goz

kapag1 komissurlarinin orta noktasina kadar olan mesafe.

Somak Genisligi (SOG): Zigomatik kemiklerin géze en yakin ve genis {ist noktasindan

alinan dogrusal 6l¢tim.

Somak Cevresi (SC): Zigomatik kemiklerin géze en yakin ve genis noktasindan alinan

dairesel 6l¢iim.
Kulak Uzunlugu (KU): Kulagin kafatasindan baslayip ucuna kadar olan mesafe.

Kulak Genisligi (KG): Kulak kepgesinin kafatasina en yakin ucunun iki en uzak

mesafesi.

Kulaklar Aras1 Mesafe (KAM): Iki kulak kepgesinin i¢ kenarlarinmn en yakin noktalar

ya da kulaklarin kafaya baglandig1 medial taban noktalarinin mesafesi.

Gozler Aras1 Mesafe (GAM): Sol ve sag g6z kapagi komissuralari arasindaki dogrusal

mesafe.

Omuzdaki Tiiy Uzunlugu (OTU): Cidago ile boyun arasinda kalan bolgedeki tiiy

uzunlugudur.

Pati Bilek Cevresi (PBC): On ayak bilegi metakarpal kemiklerin baslangi¢ hizasmin

cevresinin uzunlugudur.

2.3.1. Viicut Ol¢iimlerinin istatistik Analizi
Viicut 6l¢iimlerinin dogru sekilde toplanmasi ve analiz edilmesi, elde edilen bulgularin

dogru yorumlanabilmesi agisindan biiyiik 6nem tagimaktadir. Elde edilen verilerin cinsiyete

gbre aritmetik ortalamalar1 ve standart hatalar1 SPSS (Statistical Package for the Social
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Sciences) (IBM, 2023) programimin 30. siiriimii ile hesaplanmistir. Zerdava ve Tonya Finosu
morfolojik olarak kiiciik irklar oldugundan ve diger irklar ile aralarindaki ayrim agik ve net bir
sekilde anlasilabildiginden karsilagtirma testlerine tabi tutulmamistir. Ancak birbirine viicut
biiylikliigli ve yapi olarak daha ¢ok benzeyen, coban kopegi smifindaki Akbas, Kangal,
Aksaray Malaklist ve Boz irklarina ait viicut oOlgiimleri ile karsilastirma testleri
gergeklestirilmigtir. Bu amagla tek yonlii varyans analizi (ANOVA) uygulanmistir (Fisher,
1992).

Varyans homojenligini test etmek i¢in Levene testi yapilmis; Levene testi sonucu p >
0,05 olan degiskenlerde varyansin homojen oldugu kabul edilmistir. Varyansin homojen
cikmadigi degiskenlerde yine de ANOVA uygulanmis, fakat post-hoc test segiminde dikkatli

olunmustur.

Gruplar aras1 farklarin kaynagini belirlemek i¢in varyans analizi sonrasinda Tukey HSD
testi (varyans homojen olanlar i¢in) ve gerekmesi durumunda Games-Howell testi (varyans

homojen olmayanlar i¢in) uygulanarak ¢oklu karsilagtirmalar yapilmistir.

Elde edilen farkliliklarin etki biiyiikliigiinii degerlendirmek amaciyla eta squared (1?)
degerleri hesaplanmis ve simiflandirilmistir. Bu baglamda n? < 0,06 kiigiik, 0,06 <n? < 0,14
orta, n? > 0,14 biiytik etki biiyiikliigii olarak yorumlanmistir (Richardson, 2011).

2.4. DNA izolasyonu ve Degerlendirmesi

DNA izolasyonu ticari bir kit (QIAamp® DNA Mini and Blood Mini kit, Qiagen)
yardimiyla Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi Genetik Anabilim Dali Molekiiler Genetik
Laboratuvar altyapisinda bulunan cihaz ve ekipmanlar kullanilarak yapilmistir. Kit protokolii
uyarinca baslangic materyali olarak 100ul EDTA’l kan kullanilmistir. DNA izolasyonunun
lizis asamasi i¢in Oncelikle 1,5ml kapakli tiip dibine 20 pl Proteinaz-K eklenmis ve tizerinde
100 ul EDTA’l1 kan ilave edilmistir. Bu karisimin iizerine 100 ul PBS (Fosfat Buffered Saline)
eklenerek hacim 220 pl’ye ulagtirilmistir. Bu karigimin tizerine 200 pl AL buffer eklenerek
56°C’de 10dk boyunca etiiv icerisinde inkiibe edilmistir. 10 dk sonunda tiiplerin iizerine oda
sicakliginda absolut etil alkol eklenerek 10 sn boyunca vortekslenmistir. Bu agama sonrasinda
lize olmus 6rneklerin tamami pipetlenerek spin-kolon igerisine aktarilmig ve 8.000 rpm’de 1dk
santrifiij yapilmistir. Santrifiij isleminin ardindan atik tiipii igerisindeki siv1 bosaltilarak kolon

tekrar yerlestirilmistir ve {izerine 500 ul AW1 soliisyonu eklenerek 8.000 rpm 1dk santrifiij
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edilmistir. Santriflij ardindan atik tlipli bosaltilarak {izerine 500 ul AW2 soliisyonu eklenip
14.000 rpm’de 3 dk santrifiij edilmistir. Santrifiij sonrasi spin kolon temiz bir 1,5 ml’lik
kapakl1 tiipe aktarilarak kapagi agik bir sekilde 3 dk kurutulmustur. Akabinde 50 pl AE buffer
ile sulandirilarak DNA’nin spin kolondan ayrilmasi saglanmistir. 1,5 ml’lik tiip icerisindeki
DNA kalite ve kantite 6lciimlerine kadar Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi Genetik

Anabilim Dali1 Molekiiler Laboratuvari derin dondurularinda -20°C’de saklanmustir.

DNA’nin kalite ve miktar degerlendirmesi spektrofotometrik olarak yapilmistir
(Thermo Fisher Scientific marka NanoDrop 2000 model). NanoDrop 2000, 220-750 nm
dalgaboyu araliginda absorbans Ol¢iimleri yaparak, niikleik asitlerin miktar ve safliklarmin
tayinini saglamaktadir. DNA Ol¢limlerinde 6zellikle 260 nm, 280 nm ve 230 nm dalga
boylarindaki absorbans degerleri incelenmektedir. DNA molekiilleri, maksimum
absorbanslarin1 260 nm dalga boyunda vermektedir. A260/A280 orani, protein
kontaminasyonu agisindan bilgi saglamaktadir. Saf DNA i¢in bu oran genellikle 1,8 civarinda
olmalidir. 1,8’den diisiik degerler genellikle protein kontaminasyonuna isaret etmektedir.
A260/A230 oram1 EDTA, fenol ve karbonhidrat gibi organik bilesenlerin varligim
gostermektedir. Bu oranin 2,0-2,2 araliginda olmasi beklenmektedir. 2,0’1n altindaki degerler,

kontaminasyon varligini ifade etmektedir (Manchester, 1996).

Cihaz, 6l¢iim yapilmadan 6nce DNA’nin igerisinde ¢ozdiiriildiigii siv1 ile bos (blank)
olarak kalibre edilmistir. Ardindan Olgiilecek numune 2ul. hacimde Olgliim yiizeyine

damlatilarak 6l¢iim islemi her bir 6rnek igin gerceklestirilmistir.

DNA biitinligii ve varliinin tayini amaciyla %]1°lik agaroz jel elektroforezi
kullanilmistir. Agaroz jel hazirlanmas1 amaciyla 1 gr agaroz tozu tartilip ve 1X TBE (Tris
Borikasit EDTA) tamponu ile tamamlanarak eriyene kadar mikrodalga firinda isitilmistr.
Agaroz tamamen ¢oziindiikten sonra, akan ¢esme suyu altinda ¢ozeltinin sicakligi yaklasik
50-60°C’ye disiirilmiistiir. Bu asamada, niikleik asitlerin UV 1sik altinda jel {izerinde
goriinebilmesi i¢in 3 pL SafeView™ Klasik (Kat No: G108, abm) DNA boyama ¢ozeltisi
eklenmistir. Hazirlanan agaroz ¢ozeltisi, jelin donacagi kasete dokiilerek uygun taraklar
yerlestirildikten sonra dondurulmustur. Jelin katilagmasinin ardindan iizerine 1 X TBE
tamponu dokiilerek ¢ozelti icerisinde kalmasi saglanmigtir. Numuneler, DNA yiikleme
tamponu ile 1:1 oraninda karistirilarak jel iizerindeki kuyucuklara yiliklenmistir. Her siranin
sonuna amplikon boyutu ile uyumlu DNA merdiveni yiiklenerek bant boyutlariin takibi

saglanmistir. Elektroforez islemi, 90 volt gerilimde yaklasik 30 dk boyunca siirmiistiir.
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DNA'nin negatif yiiklii olmasi nedeniyle, drnekler jel igerisinde pozitif uca dogru go¢ ederek
DNA goriintiileme boyast ile birlesmistir. Siire sonunda jel, Kodak marka Gel Logic 200

Imaging System model transilliiminator altinda UV 15181 ile goriintiilenmistir.

2.5. DNA Mikrodizin Analizi

SNP mikrodizin iglemleri Etlik Veteriner Kontrol Merkez Aragtirma Enstitiisii
Midirliigii blinyesinde bulunan Thermo Fisher GeneTitan™ MC Fast Scan Instrument
cihazinda gergeklestirilmigtir. Bu protokol 5 giinliik bir ¢alisma plan1 icermektedir ve iiretici

firma tarafindan saglanan yonergeler izlenmistir (Thermo Fisher, 2020).

Protokoliin baglangici DNA diliisyonu ve DNA’nin %1°lik agaroz Jel elektroforezinde
gorilintiilenmesini igermektedir. Bu asamaya baglamadan 6nce inkiibator 37°C’ye ayarlanmis

ve Modiil 1 icerisindeki yesil kapakli reaktifler oda sicakliginda ¢ozdiiriilmiistiir.

Izole edilen DNA’lar %1 agaroz jel elektroforezinde gériintiilenmistir. DNA’larin
varliginin ve biitinliigiiniin  kontroliiniin ardindan protokol uyarmca gerekli olan
konsantrasyonda sulandirma yapilmistir. Bu asamada DNA 6rnekleri toplamda 20 pl hacimde
7,5 ng/ul konsantrasyona 96 kuyucuklu Deep well plaka igerisinde sulandirilmigtir ve
konsantrasyonlar1 Nanodrop 2000 cihazi ile spektrofotometrik olarak degerlendirilmistir. Elde
edilen DNA miktar1 herbir 6rnek i¢in 150 ng olacak sekilde Qiagen Elution Buffer ile

sulandirilmstir.

Kalite ve konsantrasyon ayarlamalarinin ardindan DNA yiikseltgenmesi islemine
gecilmigtir. Yiikseltgeme, 6rnek DNA miktarini artirarak sonraki islemler igin yeterli hale
getirmek amaciyla yapilmaktadir. Tiim genom yiikseltgeme yontemi ile genomun tamami
yiikseltgenmektedir. Bunun i¢in 6nce denatiirasyon soliisyonlar1 hazirlanarak denatiirasyon

islemi gerceklestirilmistir.

Denatiirasyon islemi i¢in Cizelge 2.1’de belirtilen denatiirasyon master mix hazirlanmis
ve her 20 pL dilue 6rnek tlizerine 20 pL master mix eklenerek 10 dk boyunca oda sicakliginda
inkiibe edilmistir. Inkiibasyon sonrasinda denatiire olmus her bir &rnegin iizerine 130 pL
Neutralization Soln eklenmis ve total hacim 170 pL’ye ayarlanmistir. Notralizasyon islemi

ardindan 6rnekler yiikseltgenme i¢in hazir hale gelmistir.
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Yiikseltgeme i¢in her bir kuyuya 230 puL Amplification master mix Cizelge 2.2’ye
eklenerek 37°C'de inkiibasyona birakilmistir. Protokole takip eden bir sonraki giin islemlere

devam edilmistir.

Cizelge 2.1. Ornek basia denatiirasyon ¢dzeltisi konsantrasyonu

Reaktifler 1 6rnek 96 ve iizeri
Axiom 2.0 Denat Soln 10X 2 ul 400 pl
Axiom Water 18 ul 3,6 ml
Total hacim 20 pl 4 ml

Cizelge 2.2. Ornek basma yiikseltgeme ¢ozeltisi konsantrasyonu

Reaktifler 1 6rnek 96 ve lizeri
Axiom 2.0 Amp Soln 225 ul 26 mL
Axiom Amp Enzyme S5ul 578 ul
Total hacim 230 ul 26,58mL

Ertesi giin (2. giin) yapilacak islemler fragmentasyon ve presipitasyon agamalarini
icermektedir. Fragmentasyon agamasi, yiikseltgenmis DNA nin tamamini 50-200 b¢ uzunluga
indirgemeyi amaclamaktadir. Presipitasyon agamasi ise par¢calanmig DNA molekiillerini saf

bir sekilde elde etmeyi saglamaktadir.

Amplifikasyon sonrasinda DNA’lar1 iceren plaka 20 dk boyunca 65°C’de inkiibe
edilerek reaksiyonun sonlanmasi saglanmistir. Ardindan 37°C’de 45 dk boyunca reaksiyon
ortammin stabilize olmasi amaciyla inkiibasyona birakilmistir. Devaminda 57 pL
fragmentasyon master mix Cizelge 2.3’e gore eklenerek 37°C’de 30 dk inkiibasyon
uygulanmistir. Ardindan 19 pL Frag Rxn Stop soliisyon eklenerek reaksiyon durdurulmustur.
Fragmentasyonun ardindan 6rnekler prespitasyon karisimi hazirlanana kadar oda sicakliginda

bekletilmistir.

Cizelge 2.3. Ornek basina fragmantasyon ¢ozeltisi konsantrasyonu

Reaktifler 1 6rnek 96 ve iizeri
Axiom 10 X Frag. Buffer 45,7 ul 6 ml
Axiom Frag Diluent 10,3 pl 1,35 ml
Axiom Frag Enzim 1 ul 131 pl
Total hacim 57 ul 138,35s ml
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Presipitasyon karigimi (Cizelge 2.4) her bir 6rnegin bulundugu kuyunun duvaria
pipetasyon yapmadan 240 pl eklenmistir. Akabinde tizerine 600 pl isopropanol eklenerek -
20°C’de 24 saat boyunca inkiibasyona birakilmistir ve bir sonraki giin islemlere devam

edilmistir.

Cizelge 2.4. Ornek basina presipitasyon karigimi konsantrasyonu

Reaktifler 1 6rnek 96 ve iizeri
Axiom Precip Soln 1 238 ul 26 ml
Axiom Precip Soln 2 2 ul 218 ul
Total Hacim 240 ul 26,18 ml

Ertesi giin (3. giin) yapilacak islemler kurutma, resiispansiyon, kalite kontrolii ve
hibridizasyon asamalarini igermektedir..Amag genel olarak, DNA’nin kuru pelet formunda
elde edilerek yeniden ¢dzdiiriilmesi, konsantrasyonlarinin kontrol edilmesi ve hibridizasyon

asamasinin baslatilarak DNA’nin mikroyonga problarina baglanmasinin saglanmasidir.

Presipitasyon plakasi -20°C ‘dan alinarak 4 °C 3.200 x g (4000 rpm)’de 40 dk spin
yapilmustir. Bu siirecin sonunda kuyucuklarm dibinde ¢okelti beklenmektedir ve gézle kontrol
edilerek teyidi saglanmistir. Ardindan plaka icerigindeki isopropanol plaka ters ¢evrilmek
suretiyle atik olarak dokiilmiistiir ve plaka tezgah {izerinde 6nceden hazirlanan pegete {izerine
ters cevrilerek 5 dk boyunca biitlin izopropanoliin akmas1 beklenmistir. Ardindan plaka tizeri
acik bir sekilde kurutma amaciyla 6nceden 1sttigimiz 37°C firma yerlestirilerek 20 dk 37°C’de
inkiibe edilmistir. Inkiibasyon asamasinn ardindan kuru ¢ékelti resiispansiyon soliisyonu ile
tekrar ¢ozdiiriilmiistlir. Bu amagla herbir kuyuya 35 pl Resiispansiyon Buffer eklenerek plaka
calkalayic1 tlizerinde 700 rpm hizda 10 dk homojenize edilmistir. Sonraki asamalarda
kullanilmak {tizere resilispanse 0rnekler Deep well plaka icerisinden alinarak Bio-Rad Hard
Shell 96 well plate igerisine transfer edilmistir ve bu plaka artik hibridizasyon plakas1 olarak

anilmaktadir.
Hibridizasyon plakasinda bulunan her bir kuyuya 80 pl hibridizasyon master mix

(Cizelge 2.5) eklenmistir. Bu asamanin ardindan optik dansite (OD) ve fragman (QC) kontrolii

asamasina gecilmistir.
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Cizelge 2.5. Ornek basia hibridizasyon ¢dzeltisi konsantrasyonu

Reaktifler 1 6rnek 96 ve iizeri
Axiom Hyb Buffer 70,5 pl 7,8 ml
Axiom Hyb Soln 10,5 ul 55,6 ul
Axiom Hyb Soln 2,9 ul 1 ml

Total Hacim 80 ul 8,86 ml

Fragman kontrolii amaciyla QC plakas1 hazirlamistir. 33 pl niikleaz icermeyen su
plakanin her kuyucuguna eklenmistir. Hibridizasyon plakasinda bulunan hazir 6rneklerden 3
pl alinarak niileaz icermeyen su koyulan QC plakasinin her kuyucuguna eklenerek 12 X
sulandirma saglanmistir. OD kontrolii amaciyla QC plakasindan OD plakasmma 10 pl
aktarilmgtir. Uzerine de 90 pl niikleaz igermeyen su eklenerek 120 X sulandirma saglanmistir.
QC plakasinda hazirlanan sulandirmadan 1:1 oraninda toplamda 6 pl 6rnek-boya karigimi
%4’liik agaroz jele yiiklenerek goriintiilenmigtir. QC plakasi olarak anilan plakadan ise 2 pul
ornek almarak Nanodrop 2000 cihazinda dlgiilerek saflik ve miktar kontrolii

gergeklestirilmigtir.

Kalite kontrollerinin ardindan hibridizasyon plakasi igerisindeki 6mekler ile beraber
termal dongii cihazi igerisinde 95 °C’de 10 dk, 48 °C’de 3 dk inkiibe edilmistir. Bu asamada
GeneTitan MC Enstriimam agilarak oda sicakligina gelmesi beklenmistir. Inkiibasyonun
ardindan plaka 48 °C’de termal dongii cihaz tizerinde bekletilirken hibridizasyon tepsisi de
(tray) 1s1l dongii cihaz iizerine konularak 1sinmasi saglanmistir. Bu iglem igin 96 X 2 plaka
yiizeyi olan Applied Biosystems™ marka ProFlex™ PCR System, 2 x 96-well model termal
dongii cihazi kullanmilmistir. Hibridizasyon plakasi igerisinden 6rnekler ¢ok kanalli pipet
yardimiyla 105 pl hacimde yavas ve pipetasyon yapmadan hibridizasyon tepsisine
aktarilmistir. Hibridizasyon tepsisi hava kabarciginin kalmamasma Ozen gosterilerek

GeneTitan Enstriimanina yliklenmistir.

Hibridizasyon tepsisinin GeneTitan Enstriimanina yilikleme asamasinda cihazin bagh
oldugu bilgisayarin masaiistiinde bulunan GCC LAUNCHER yazilimina giris yapilarak
icerisinde GCC SOFTWARE PORTAL agilmistir. Yazilim igerisinde ‘DATA’ yazisinin
iizerine tiklanarak sol taraftan “add subfolder” secilmistir. Bu islem ¢aligmayi kaydedecegimiz
klasorii olusturmak i¢in yapilmaktadir. A¢ilan kisma klasore verilmek istenen girilerek altta
yer alan “Make folder with the same name” kutucugu isaretlenerek onaylanmistir. Klasor

olusturma igleminden sonra drneklerin sisteme tanitilmasi gerekmektedir. Bu iglem igin st
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¢ubuktan “SAMPLES” tiklanarak ‘GENE TiTAN ARRAY PLATE REGISTIRATION’
sekmesine girilmistir. Bu meniide ‘Array type’ kismina Axiom Canine HD Array segilmistir.
Bu islemler sonrasinda masaiistiinde otomatik olarak bir excell dosyas1 olugturulmaktadir. Bu
kisimda orneklerin isimleri ve mikroyonga plakasinin tanitilmasi gerekmektedir. Excell
dosyasi agilarak tiklanimigtir ve Axiom Canine HD Array plakasina ait barkod okutulmustur.
Mikroyonga plakasima ait barkodun okutulmasinin ardindan tampon ¢ozeltileri iceren siseler

yonergeye uygun bicimde doldurulmustur ve atik sisesi bosaltilmistir.

Cihaz artik hibridizasyon tespsisi ve mikroyonga plakasinin yiliklenmesi igin hazir
konumdadir. Cihaz iizerinde drawer 6 olarak isimlendirilen kisim agilarak plaka ve tepsi
yerlestirilerek hibridizasyon baglatilmistir. Bu iglem basladiginda ilk 6nce cihaz igerisinde
clamping islemi yapilmaktadir. Bu kisim plaka ve tepsisini birbiri iizerine yerlestirilerek
kitlenmesini icermektedir ve klik sesi dinlenerek dikkatli takip edilmedir. Bu sesin
duyulmasinin ardindan plaka ve tepsi cihaz tarafindan tekrar disan ¢ikartilmaktadir. El ile
kontrolii saglanan plaka ve tepsi tekrar cihaza yiiklenerek 24 saat siirecek hibridizasyon islemi

baglatilmistir.

Ertesi giin (4. giin) ligasyon, boyama ve stabilizasyon islemlerini kapsamaktadir.
Burada amag hibridize olmus DNA ve problarin kimyasal olarak sabitlenmesidir. Sabitlenen

problardan sinyal alinabilmesi i¢in ise boyama iglemi yapilmaktadir.

GeneTitan MC Enstiimaninda Axiom Canine HD testi i¢in gerekli reaktif karigmlari ve
tepsileri Cizelge 2.6’da ayrintili olarak belirtilmistir. Hibridizasyon asamasinin bitmesine 1,5
saat kala kit uyarinca bu karigimlar hazirlanmaya baglanmigtir. Hazirlanan karigimlar kullanim

asamasina kadar buz icerisinde bekletilmistir.

Cizelge 2.6. Boyama i¢in kullanilacak tepsi ve ¢ozeltiler

Tepsi tipi Tepsi numarasi Tiip Isaretlenmesi Master Miks

Stain tray with cover 2 S1 Stain 1 Master miks

Stain tray with cover 1 S2 Stain 2 Master miks

Stain tray with cover 1 Stbl Stabilizasyon master miks
Stain tray with cover 1 Lig Ligasyon master miks
Scan Tray 1 Scan Tray Hold buffer
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Bu asamada Cizelge 2.6’da belirtilen tepsiler paketlerinden ¢ikartilarak {izerlerine tiip
isaretlemeleri yapilmustir. Isaretlemelerin ardindan tepsiler statik elektrik yiiklerinden
kurtarilmak i¢in Zerostat 3 Anti-Static Gun ile deiyonize edilmistir. Deiyonizasyon agamasinin
ardindan 5 adet boyama tepsisinde bulunan her bir kuyucuk igerisine ilgili karigimlardan hava
kabarcig1 kalmamasina dikkat edilerek 105 pl dagitilmistir. Altinci tepsi olan Scan tray isimli
tarama tepsisi igersine de 150 pl Axiom Hold buffer eklenerek GeneTitan cihazina

yerlestirmeye hazir hale getirilmistir.

Hibridizasyon islemi sonlandiginda (24 saatin ardindan) sistem kendini otomatik olarak
vakumlama agamasina almaktadir. Bu igslem tamamlanmadan yilikleme asamasina gegilemez.
Bu islem bittiginde sistem plaklarin yiiklenmesine yonelik uyar1 vermektedir. Bu uyari
¢iktiginda ‘OK’ tiklanarak ‘system setup’ ekranma ydnlendirilme saglanmistir. ilk olarak
sistem, ‘scan trayinin’ yiliklenmesi i¢in ‘drawer’ 2’yi acarak dikkatli bir sekilde yiiklenmesini
beklemektedir ve yliklenmistir. Yiikleme igleminin ardindan sistem barkodu kontrol eder ve
otomatik olarak drawer 3’ii acarak, sol kismina ‘Stainl’ tepsisini ve sag tarafina ise ‘Ligation’
tepsisini yerlestirilmesini beklemektedir. Sistem barkodlar1 bu asamada da kontrol ettikten
sonra drawer 4’li acar ve sol kisma Stain 2 plagini, sag tarafa ise stabilizasyon plagmin
yiiklemesini beklemektedir. Son olarak drawer 5 acilarak sol tarafa Stain 1 plagmin
yiiklenmesini beklemektedir. Tiim yiikleme islemleri sorunsuz tamamlanmasinin ardindan
cihaz 4,5 saat siirecek olan fluidics islemlerini baglatmistir. Fluidics islemleri, hibridizasyon
sonrast mikroyonga iizerindeki baglanma sinyallerinin optimize edilmesini saglamak i¢in
ligasyon, boyama ve stabilizasyon reaktiflerinin sirasiyla ve otomatik olarak uygulanmasini
icermektedir. Bu iglemler, sinyalin diizgiin olugsmasi, baglanmalarin sabitlenmesi ve arka plan

giirliltiisiiniin minimuma indirilmesi i¢in kritik dnem tagimaktadir.

Fluidics iglemlerinin ardindan cihaz otomatik olarak tarama ve veri toplama asamasina
gegmektedir. Bu siirecte, hibridizasyon sonrasi baglanan florofor etiketli problarin tarayici
tarafindan okunmasi, floresan sinyallerin dijital hale getirilmesi ve analiz i¢in ham veri
dosyalarinin olusturulmasi saglanmaktadir. Tarama islemi yaklasik 5 saat siirmektedir. Bu

stire sonunda 5 farkli dosya formati meydana gelmektedir.

1) .DAT dosyasi ham veri dosyasi (raw image data). Her mikroyonga kuyucugunun piksel
diizeyinde florofor sinyal yogunluklarinin goriintii verisini igermektedir.
2) .CEL dosyast (cell intensity file). Analizler i¢in kullanilacak temel veri dosyasidir.

Mikroyonga tizerindeki her prob kiimesine ait kalite ve genotip verisini igermektedir.
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3) .CHP dosyasi (opsiyonel — called genotype file) Axiom Analysis Suite tarafindan genom
verisinin elde edilmesinin ardindan ihtiyaca baglh olarak iiretilmektedir. Her SNP i¢in
AA, AB, BB gibi genotip atamalarini igermektedir.

4) TXT/.CSV/ .RPT dosyalar (raporlar ve istatistikler) Genotip ¢cagirma, kalite metrikleri
(Call Rate, DQC), hata oranlar1 vb. istatistikleri icermektedir

5) .ARR /.CDF / .CLF / .PSF dosyalan (array tasarim ve konfigiirasyon dosyalar1). Bu
dosyalar kit {reticisi tarafindan saglanan, problarin fiziksel dizilimi, gruplanmasi ve

yogunluk bilgilerini icermektedir.

2.5.1. SNP Verilerinin Kalite Kontrolii ve Filtrelenmesi

Kalite kontrolleri .CEL uzantili GenetTitan ¢iktilar1 iizerinde Axiom Analysis Suite
Software 4.0 (Thermo Fisher, 2017) paket program ile gerceklestirilmistir. Bu program
WINDOWS isletim sistemi tizerinde ¢aligmaktadir. Program igerisinde genotip verilerini
olusturmadan Onceki kalite kontroliinii saglayan is akis ‘workflow’ modiiliinde, ‘Best
Practices Worflow’ secilmistir. Asagida belirtilen kriterlere uymayan ornekler ve SNP

belirtegler filtrelenerek analiz dig1 birakilmigtir.

‘Dish Quality Control’ (DQC): DQC her 6rnege 6zgii olarak hesaplanan ve tarama
sonrasi elde edilen floresan sinyallerin genel kalitesini degerlendiren bir kriterdir. DQC degeri,
yonga lizerindeki kontrol amaciyla eklenmis problardan alinan sinyallerin miktarina bagl
olarak hesaplanmaktadir. Bu problar genellikle polimorfik olmayan problardan se¢ilmektedir
ve sayilar1 2.000 ile 4.000 arasinda degismektedir. Ancak ¢aligmada kullanilan Axiom Canine
HD Array igin iiretici firma tarafindan kesin bir deger belirtilmemistir. 0 ile 1 arasinda deger
almaktadir ve 1’e yaklagsan DQC degerleri, giivenilir hibridizasyon ve bagarili tarama iglemini
gostermektedir. Axiom yongalar i¢in 6nerilen DQC esigi ThermoFischer tarafindan 0,82
olarak bildirilmektedir. Kalite kriteri olarak 0,82 alt limit olarak secilmistir. Bu degerin altinda
kalan 6rnekler, yetersiz DNA kalitesi, bagarisiz amplifikasyon veya hibridizasyon hatas1 gibi

nedenlerle elenmistir (Affymetrix, 2011).

Kalite Kontrol Cagr1 Oram Yiizdesi (QC Call Rate): QC Call Rate yiizdesel olarak
hesaplanmaktadir ve her 6rnek i¢in basariyla genotiplenen SNP’lerin oranin1 gostermektedir.
Ancak bu oran panelde bulunan tiim SNP’lerin kullanilmasiyla hesaplanmamaktadir. Dish QC

hesaplanmasinda oldugu gibi yalnizca Affymetrix tarafindan tamimlanan QC SNP seti

(~20.000 SNP) iizerinden hesaplanmaktadir (Affymetrix, 2011). QC Call Rate i¢in esik siir
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> %097 olarak belirlenmigtir. Bu oranin altinda kalan &rnekler ileri analizler igin

kullanilmamistir. QC Call rate asagidaki gibi hesaplanmaktadir (Sekil 1.11).

Basariyla genotiplenen QC SNP sayist
Toplam QC SNP sayist

QC Call Rate =

Sekil 2.1. QC call rate hesaplama formiilii

SNP Cagr1 Oram (SNP Call Rate): Her bir SNPnin ka¢ Ornekte basariyla
genotiplendigini gostermektedir. CR Cutoff terimi bu ¢agri orani i¢in belirlenen en diigiik orani
ifade etmektedir. Diisiik ¢agr1 oranina sahip SNP’ler genellikle eksik veri iiretilmesine neden
olmaktadir. Bu nedenle genellikle %95’in altinda cagri oranma sahip SNP’ler ilerleyen
analizler oncesinde filtrelenmektedir (Thermo Fisher, 2020). Bu ¢calismada CR Cutoff degeri

%97 ve lizeri olarak belirlenmistir.

Hardy-Weinberg Denge Testi (HWE): Hardy-Weinberg dengesi, bir popiilasyonun
rastgele eslesme, mutasyon, gog, seleksiyon, biiyiikk popiilasyon boyutu gibi kosullardan
etkilenmedigi durumda allel ve genotip frekanslarinin nesiller boyunca sabit kalacagini
ongormektedir (Edwards, 2008). HWE testi ise gozlenen allel frekansinin beklenen
frekanslarla uyumlu olup olmadigini test etmektedir. Bu test sonucu pHW ile ifade
edilmektedir. p>0,05 ise gozlenen genotip frekanst HWE dengesindedir ve anlamli bir fark
yoktur. p<0,05 ise HWE dengesinden sapma gozlenmektedir ancak ¢alismalarda ¢ok daha kati
bir esik olan p<1x10~ SNP’lerin veri setinden ¢ikartilmasi uygun kabul edilmektedir (Hosking
vd., 2004; Lee vd., 2024).

2.5.2. SNP Verilerin VCF Formatina Doniistiiriilmesi
Elde edilen .CEL uzantili verilerden, tiim bireyleri ve SNP genotiplerini birarada
icerecek VCF formatinin olusturulmasi i¢cin Axiom Analysis Suite Programinda bulunan
‘ProbeSet Summary Table’ sekmesinden, ‘Export - Genotyping Data’ sekmesine gegilmistir.
‘Export Genotypin Data’ sekmesinde anotasyon dosyasi olarak firma tarafindan

saglanan ‘Axiom K9 HD.na35.r6.a8.annot.dp’ isimli dosya secilmistir. Tiim SNP belirtegleri
icin tanimlayic etiket olarak (SNP Identifier) ‘Affymetrix SNP ID’ se¢ilmistir.
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Tez galismasinda uygulanan veri filtrelemesi ve biyoinformatik analizlerin 6zetlendigi

ig akis semasi Sekil 2.2°de sunulmustur.

iS AKIS SEMASI
Akbas lllumina Axiom Canine HD
Veri Seti (PLINK Format) Veri Seti (.CEL)
PLINK VCF pQc/Qc/
— ~
)G Ortak Format Dosya Formati SNP Cagri Orani/
~ Belirteg (SNP) Belirleme HWE
—
o
N
<
I MAF/Mind
‘& Belirteg indirgeme SNP Filtreleme Gen/Otozomal/
W ve HWE
> ey s
Veri Seti Birlestirme
MAF/Mind
SNP Filtreleme Geno/
Otozomal/
HWE
BIYOINFORMATIK ANALIZLER
Fazlama
m PCA Hesaplama Nei Mesafesi ADMIXTURE
E Analizi
v
2
"_'l'l LD Blok Hesaplama
o
e
> — Filogenetik Agag Filogenetik Agag
Haplotip Dizilerinin N UPGMA
Tespiti
v
Ozgiin
Haplotiplerin
Belirlenmesi

Sekil 2.2. Tez ¢calismasinda yapilan analizlerin ig akis semasi
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2.5.3. Axiom Canine HD Array VCF Verilerinin Filtrelenmesi

Filtrelemeler Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi Genetik Anabilim Dali Molekiiler
Laboratuvarinda bulunan; Supermicro AS -5014A-TT server, 64 c¢ekirdekli AMD® Ryzen
threadripper pro 3975wx marka/model islemci, 512 GB RAM bellek ve 2TB NVME depolama
aygiti donaniminda ve Ubuntu 22.04.5 LTS isletim sistemi ile gerceklestirilmistir.

Elde edilen VCF formatindaki veriler PLINK v2.0 (Chang vd., 2015) paket programi
ile filtrelenmistir. Oncelikle, nadir varyantlarin analiz sonuclarmni olumsuz etkilemesini
Oonlemek amaciyla minor allel frekanst (MAF) 0,05’in altinda olan SNP’ler veri setinden
cikarilmistir. Ardindan, genotip c¢agirma orani (geno) filtrelemesi yapilarak her bir SNP
lokusunda eksik genotip oran1 %1°’i asan varyantlar elimine edilmistir. Benzer sekilde birey
cagirma orani (mind) filtresi uygulanmis ve toplam genotip verileri igerisinde %10’dan fazla
eksik veri iceren bireyler analiz dis1 birakilmistir. Hardy-Weinberg denge testi (HWE) ile
beklenmeyen genotip dagilimi gosteren lokuslar da kontrol edilerek, p degeri 0,000001°den
kiiciik olan SNP’ler ¢ikarilmistir. Ayrica analizlerin yalmzca otozomal kromozomlarda
yiirlitiilmesi amaciyla kromozom ve pozisyon bazli temizleme adimlar1 gergeklestirilmis,
monomorfik lokuslar (X, Y ve mtDNA) veri setinden uzaklastirtlmistir. Kullanilan komutlar

asagida belirtilmistir (Ek-1).

2.5.4. Akbas ve Diger Irklara Ait Verilerin Birlestirilmesi ve Filtrelenmesi

Orneklemde bulunan Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu ve Zerdava irklart
yiiksek SNP yogunluguna sahip Axiom Canine HD Array ile genotiplenmistir. Akbas 1rki
kopekler ise 170.000 SNP igeren [llumina Canine HD SNP mikroyongas ile genotiplenmistir.
Yongalarin farkli sayida SNP yogunluguna sahip olmasindan dolayr analizler iki ayr

gruplandirma ile gergeklestirilmistir.

Birinci grup igerisinde yiiksek SNP yogunluguna sahip Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz,
Tonya Finosu ve Zerdava bulunmaktadir. Ikinci Grupta ise Akbas dahil tiim irklar
bulunmaktadir. Tiim 1rklarin igerisinde bulundugu 2. grup iizerinde biyoinformatik analizler

yapilmadan 6nce SNP belirtecleri esitlenerek ortak SNP’ler ile analizler gerceklestirilmistir.
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Axiom ve Illumina veri setlerinde ortak SNP belirteclerinin tespiti: 1ki grubun
birlestirilmesi i¢in ilk 6nce PLINK formatinda olan Akbas ve diger wrklara ait genotip
verilerindeki ortak SNP belirtecleri belirlenmistir. Bunu i¢in Ek-1’de sunulan Bash (Bourne

Again SHell) komut dizisi kullanilmustir.

Axiom ve Illumina SNP verilerinin birlestirilmesi:iki veri seti icerisinde ortak SNP
belirteglerinin filtrelenmesinin ardindan birlestirme agsamasina gecilmistir. Bu asama PLINK

ile gerceklestirilmistir. Komut satir1 ekte sunulmustur (Ek-1).

Temizleme islemi: Verilerin birlestirilmesinin ardindan hatali bilgi igerebilecek
belirteglerin filtrelenmesi gergeklestirilmistir. Bu amagla PLINK v1.9 kullanilmistir. Komut
satir1 ekte sunulmustur (Ek-1).

Ilerleyen analizlerde birlestirilmis verilerden indirgenmis veri seti olarak

bahsedilecektir.
2.6. Biyoinformatik ve Istatistiksel Analizler

Genetik cesitlilik ve popiilasyon yapisinin daha iyi anlasilmasi igin, popiilasyonlar
arasindaki genetik farkliliklar istatistiksel olarak degerlendirmek amaciyla ¢esitli analizler
uygulanmistir. Bu analizler, popiilasyonlar arasindaki ayrisma derecesini belirleyerek,

evrimsel silireclere ve genetik iligkilere 151k tutmaktadir. Caligmada;

e Popiilasyonlar arasi genetik mesafenin hesaplanmasi1 ve filogenetik iliskilerin
belirlenmesi icin Nei genetik mesafe matrisi,

¢ Bireyler arasi genetik varyasyonlarin gorsellestirilmesi ve popiilasyon i¢i oriintiilerin
tespiti icin femel bilesen analizi,

e Bireylerin genomlarindaki atasal bilesenlerin ve olas1 karisim oranlarmin
belirlenmesi amaciyla ADMIXTURE analizleri,

¢ Popiilasyonlara 6zgii haplotip bloklarinin tanimlanmasi, haplotip dizilerinin ¢cikarimi
ve frekanslarinin belirlenmesi icin fazlama ve haplotip analizi yontemleri,

e Genom genelinde baglant1 dengesizligi (L.D) bloklarinin tanimlanmasi i¢in LD tabanli

blok analizi uygulanmistir.

49



Tiim bu yontemler, popiilasyon diizeyinde genetik yapmin detayli bigimde ortaya
konmasina, genetik benzerlik ve farkliliklarin yorumlanmasina ve irklara 6zgii molekiiler

imzalarm tanimlanmasina olanak saglamustir.

2.6.1. Nei Mesafe Matrisi ile Hesaplanan Filogenetik Agaclar

Calismada popiilasyonlar arasindaki genetik iligkilerin belirlenmesi amaciyla Nei’nin
genetik mesafesi hesaplanarak elde edilen mesafeler ile filogenetik aga¢ olusturulmustur. Bu
amacla R paket programu igerisinde “adegenet” ve “poppr” paketleri kullanilarak “aboot”
fonksiyonu ile bootstrap destekli Neighbor-Joining (NJ) ve UPGMA (Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean) agaglari elde edilmistir.

Genetik mesafe hesaplamalar1 icin Nei’nin genetik mesafesi yontemi tercih edilmis
olup, analizlerde “nei.dist” fonksiyonu kullamilmistir. Filogenetik aga¢ yapisimin
giivenilirligini test etmek igin 1000 “bootstrap” tekrar1 gerceklestirilmistir. “Bootstrap”
analizleri sirasinda %75 ve altinda kalan degerler agag {izerinde gosterilmemistir. Analizlerde
kullanilan 6rneklerin popiilasyon bilgileri daha 6nce olusturulan “genind” nesnesine atanmig
ve yeni nesne ‘“‘genid.pops” olarak adlandirilmigtir. Aga¢ ¢izimleri R ortaminda

gerceklestirilmigtir. Bu amagcla kullanilan komut satirlar1 Ek-1de belirtilmistir.

2.6.2. Temel Bilesen Analizi

Calismada Temel Bilesen Analizi (Principal Component Analysis, PCA) igin gerekli
olan veriler PLINK v1.9 paket progrma ile elde edilmistir. Ik asamada yiiksek LD gésteren
belirteglerin uzaklagtirilmast amaciyla LD pruning (budama) adi verilen filtreleme islemi
gerceklestirilmistir. Bu islemde, 50 SNP uzunlugunda bir kayar pencere kullanilmis, pencere
her seferinde 5 SNP kaydirilarak ilerletilmis ve bu pencerede r> > 0,2 diizeyinde yiiksek
korelasyon gosteren SNP’ler (bagimli SNP’ler) veri setinden ¢ikartilmustir. islem sonunda iki
onemli cikt1 elde edilmektedir; pruned_data.prune.in (analizde kullanilmaya devam edecek
belirtegler) ve pruned data.prune.out (elenen SNP’ler). Bu amagla secilen kriterler ve komut

satir1 agagida belirtilmistir (Ek-1).
Ardimdan PLINK v1.9 --pca komutu kullanilarak ilk 20 ana bilesen tespit edilmistir.

Elde edilen ozvektorler ve ozdegerler (eigenvec ve eigenval) PLINK c¢ikti dosyalarina

kaydedilmistir.
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PCA sonucunda elde edilen veriler R paket programinda gorsellestirilmistir: Bu amagla

‘gglpot2’ ve ‘readr’ kiitliphanelerinden yararlanilmistir (Ek-1).

2.6.3. Popiilasyon Yapis1 Analizleri (ADMIXTURE)

Popiilasyon yapisinin incelenmesi amaciyla kullanilacak SNP verileri iizerinde ilk
olarak mindr allel frekans1 (MAF) filtresi uygulanmistir. Analizde MAF < 0,05 olan lokuslar
calisma dis1 birakilmistir. Filtrelemelerin ardindan LD budama islemi igin, 50 SNP
uzunlugunda pencereler 5 SNP kaydirilarak r* >0,2 esik degerinde korelasyon gosteren

SNP’ler elenmistir.

Veri setinde K=2 ile K=5 arasinda farkli atasal popiilasyon varsayimlarma gore
modeller kurulmus ve her bir model i¢in 5-fold ¢apraz dogrulama (cross validation, CV) hatas1
hesaplanarak optimal K degeri belirlenmistir. K degerinin 2’den baslatilmasinin nedeni, veri
setinin en az iki potansiyel genetik grup (6rnegin farkli koken veya 1rk) igerebilecegi
varsaytmudir. Ust smir olarak K=5 segilmis olup, bu sinir ¢aligmada yer alan popiilasyonlarin
beklenen 1rk sayisina dayandirilmistir. Belirlenen degerler arasinda en kiiciik hataya sahip olan
kiime degeri dikkate alinmistir. Yukarda bahsedilen analizler PLINK ile gerceklestirilmistir.
Kullanilan komutlar Ek-1"de belirtilmistir.

Popiilasyon yapisit analizinde kullanilan ADMIXTURE ¢iktilarinin gorsel olarak
yorumlanabilmesi amactyla, R tabanli plotADMIXTURE script’i ile Q matrisi sonuglar1 bar
plot seklinde sunulmustur. Bu yaklagim, her bireyin genomunun farkli atasal
popiilasyonlardan (K) aldig1 tahmini oranlar1 renkli grafiklerle ifade ederek, popiilasyonlar

arasindaki genetik ayrigmay1 ve olasi karisimi (admixture) somut olarak gostermektedir.
2.6.4. Haplotip ve Haplotip Blok Analizleri

Bu agamada genom boyu LD igerisinde olan haplotip bloklarinin belirlenmesi (PLINK
v1.9), fazlama ile haplotip dizilimlerinin tahmini (Beagle v5.5) ve wrklara 6zgii haplotip
dizilerinin belirlenmesi (Phython v3.12.4) (Rossum ve Drake, 2009) gerceklestirilmistir.

Bu agama Axiom Canine HD Array’den elde edilen veriler (Kangal, Aksaray Malaklisi,

Boz, Tonya Finosu, Zerdava) ve indirgenerek birlestirilmis veriler (Akbas, Kangal, Aksaray

Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) i¢in ayni1 kriterlerde, ayr1 ayr1 uygulanmustir.
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Tek bir VCF dosyast igerisinde bulunan drnekler ayrilarak her bir irka 6zgii VCF
dosyalar1 olusturulmustur. Bu amagla BCFtools v1.13 (Danecek vd., 2021) yazilimi
kullanilmigtir. Kullanilan komut agagida belirtilmistir (Ek-1).

2.6.5. Fazlama (Phasing)

Genomik verilerde haplotip yapilarinin belirlenebilmesi i¢in fazlama islemi Beagle v5.5
(Browning vd., 2021) yaziliminda Hidden Markov Model (HMM) tabanli algoritma
kullanilarak gergeklestirilmistir. Kayip verilerin tamamlanmasi (imputasyon) islemi devre dist

birakilarak yalnizca mevcut genotiplerin fazlarinin tahmini saglanmistir.

Bu agsama Axiom Canine HD Array’den elde edilen veriler (Kangal, Aksaray Malaklisi,
Boz, Tonya Finosu, Zerdava) ve indirgenerek birlestirilmis veriler (Akbas, Kangal, Aksaray
Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) i¢in aymi kriterlerde, ayr1 ayr1 uygulanmistir.

Kullanilan komut satir1 asagida belirtilmistir (Ek-1).

2.6.6. Baglant1 Dengesizligi Temelli Haplotip Bloklarinin Belirlenmesi

LD bloklama yapilabilmesi i¢in 6rneklerin VCF formatindan PLINK formatina
(.bed,.fam,.bim) doniistiiriilmesi gerekmektedir. Calismada haplotip bloklarinin tanimlanmasi
icin Gabriel vd. (2002) tarafindan onerilen giiven araligi (Confidence Interval-CI) yontemi
kullanilmistir. Belirli bir genomik bolgedeki “bilgi iceren” SNP ¢iftlerinin en az %95°1 gliglii
LD gosteriyorsa, bu bolge bir haplotip blogu olarak tanimlanmistir. Bu islemin ardindan
.blocks ve .det uzantih iki ¢ikt1 olusmaktadir (Ek-1). Bu asamada standart kabul edilen blok

uzunlugu 500 kb olarak belirlenmistir.

Her 1k icin, tespit edilebilecek en uzun LD bloklarm gdzlemlenebilmesi amaciyla
yukarida kullanilan komut dizisinin —blocks-max-kb satir1 3000 kb’a genisletilerek elde edilen
ciktilar kaydedilmistir. Ancak 6zgiin bloklarmn tespitinde, en uzun 500 kb’lik pencerelerde

olusacak bloklar kullanilmgtir.
Elde edilen LD bloklarin her bir irk ve kromozom 6zelinde gorsellestirilmesi amaciyla

R (Team, 2024) paket programi kullanilmistir. Bu amagla R igerisinde ‘ggplot2’, ‘dplyr’,

‘readr’ kiitiiphanelerinden faydalanilmistir.
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Bu agsama Axiom Canine HD Array’den elde edilen veriler (Kangal, Aksaray Malaklisi,
Boz, Tonya Finosu, Zerdava) ve indirgenerek birlestirilmis veriler (Akbas, Kangal, Aksaray
Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) i¢in aymi kriterlerde, ayr1 ayr1 uygulanmistir.

Kullanilan PLINK kodu asagida belirtilmistir (Ek-1).
2.6.7. Ozgiin Haplotip Dizilerinin Tespiti ve Frekanslarin Saptanmasi

Fazlanmig VCF dosyalar (.vcf) ve buna karsilik gelen LD blok tanimlamalar1 (.det)
kullanilarak, her bir 1rka ait tiim haplotip dizilimleri, haplotip frekanslar1 ve bireylere gore

dagilimlar1 tespit edilmistir. Bu amacgla Python programlama dili kullanilmastir.

Bu agsama Axiom Canine HD Array’den elde edilen veriler (Kangal, Aksaray Malaklisi,
Boz, Tonya Finosu, Zerdava) ve indirgenerek birlestirilmis veriler (Akbas, Kangal, Aksaray
Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) i¢in ayni kriterlerde, ayr1 ayr1 uygulanmistir. Bu islem

i¢in kullanilan Python betigi asagida belirtilmistir (Ek-1).

Python betiginde once fazli VCF dosyas1 (.vcf.gz) okunarak SNP bilgileri ve drnek
isimleri elde edilmistir. Ardindan .blocks.det dosyasindaki her blok icin blok i¢indeki SNP
ID’leri alinmis ve her birey icin iki haplotip dizisi olusturulmustur. Her haplotip dizisi,

referans/alternatif allellerden olusan bir karakter dizisidir.

Biitiin bireylerin haplotipleri sayilmis ve collections.Counter kullanilarak frekanslart
hesaplanmistir. Her bir benzersiz haplotip i¢in “Block ID”, kromozom aralig1, dizilim, frekans
ve bu haplotipi tasiyan bireylerin listesi iceren kayitlar olusturulmustur. Ornegin bir bloktaki
haplotip “010110...” gibi bir dizilim olarak saklanmaktadir ve ka¢ kez gozlendigi ile hangi
bireylerde bulundugu belirtilmektedir.

Elde edilen haplotip tablolarindan, her irkta “tiim bireylerde en az bir kopya ile bulunan”
haplotipler filtrelenmistir. Yani o irktaki her 6rnekte goriinen haplotipler ayrica kaydedilmistir.

Bu, 6reklerde sabit haplotiplerin belirlenmesini saglamaktadir.

Son asamada, elde edilen haplotip listeleri karsilastirilarak her irka 6zgii haplotipler
saptanmistir. Eger bir haplotip dizisi yalmzca bir irkta bulunuyorsa “o wrka 6zgii” kabul
edilmistir. Bu amagla tiim irklarin haplotipleri bir arada incelenmis ve yalnizca tek bir irkta
goriilenler segilmistir. Boylece her ik igin 6zgilin haplotip sayilar1 ve bu haplotiplerin

kromozomlardaki dagilimi belirlenmistir.
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Betik sonunda her 11k i¢in haplotip listeleri CSV dosyasi olarak kaydedilmistir. Ayrica
irka 6zgii haplotiplerin toplam sayisini ve en fazla haplotip iceren ilk 5 kromozom bilgisini
iceren Ozet bir tablo olusturulmustur. Bu adimlar, popiilasyonun haplotip yapisim ve irklar

aras1 farkliliklar1 detayli bigimde ortaya koymaktadir.
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3. BULGULAR

3.1. Viicut Olgiileri

Her 1rk i¢in 6l¢iimii yapilan 24 farkli viicut bolgesi bulunmaktadir. Bu bolgeler Cidago
Yiksekligi (CY), Viicut Uzunlugu (VU), Sirt Orta Yiiksekligi (SOY), Sagn Yiksekligi (SY),
Kuyruk Sokumu Yiiksekligi (KSY), Sagr1 Genisligi (SG), Kuyruk Uzunlugu (KYU), Gogiis
Derinligi (GD), Gogiis Genisligi (GG), Gogiis Cevresi (GC), Dirsek Yiiksekligi (DY), Topuk
Yiksekligi (TY), Kafa Uzunlugu (KAU), Kafatas1 Cevresi (KC), Kafatas1t Uzunlugu (KTU),
Kafatas1 Genisligi (KTG), Somak Uzunlugu (SU), Somak Genisligi (SOG), Somak Cevresi
(SC), Kulak Uzunlugu (KU), Kulak Genisligi (KUG), Kulaklar Aras1 Mesafe (KAM), Gozler
Aras1 Mesafe (GAM), Omuzdaki Tiy Uzunlugu (OTU), Pati Bilek Cevresi (PBC)’dir.
Caligma materyalini olusturan 6 farkli yerli kopek irkindan (Kangal, Akbas, Aksaray

Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) alinan viicut dlgiimleri asagida belirtilmistir (Ek-2).

3.1.1.Viicut Olciilerinin Istatistik Analizi

Her irka ait viicut Olciilerinin toplam Ornek sayisina ve cinsiyete gore aritmetik
ortalamalar1 ve standart hatalar sirasiyla Akbas, Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya

Finosu, Zerdava olmak iizere Ek-2’de sunulustur.
Akbas, Kangal, Aksaray Malaklis1 ve Boz irkina ait viicut 6l¢timleri ile gergeklestirilen

ANOVA, Levene testi ve post-hoc testlerine ait sonuglar ile gruplar aras1 farkin Tukey ile

analiz sonuclar1 Cizelge 3.1°de sunulmustur.
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Cizelge 3.1. Kangal, Akbas Aksaray Malaklis1 ve Boz irklarinin viicut 6lgiimlerinin istatistiksel analiz sonuglari

Olgiim Levene_p ANOVA_F ANOVA p Eta_squared Homojenite Fark Gruplarm karsilastirmasi
O.T.U 0,366 6,733 <,001 0,232 Homojen Fark Var Kangal > Aksaray > Boz > Akbas
S.0.G 0,032 3,771 0,015 0,144 Degil Fark Var Boz > Kangal = Aksaray > Akbasg
CYy 0,454 20,467 <,001 0,478 Homojen Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
S.0.Y 0,144 20,777 <,001 0,482 Homojen Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
S.Y 0,072 20,491 <,001 0,478 Homojen Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
K.S.Y 0,071 26,209 <,001 0,54 Homojen Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
G.D 0,15 12,681 <,001 0,362 Homojen Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
KA.U 0,006 14,425 <,001 0,486 Degil Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
S.U 0,382 0,916 0,438 0,039 Homojen Fark Yok Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
S.C 0,445 32,174 <,001 0,59 Homojen Fark Var Boz > Aksaray > Kangal > Akbas
v.U 0,563 39,696 <,001 0,392 Homojen Fark Var Boz = Aksaray > Kangal > Akbas
S.G 0,003 86,941 <,001 0,796 Degil Fark Var Boz = Aksaray > Kangal = Akbas
K.Y.U 0,175 65,421 <,001 0,746 Homojen Fark Var Boz = Aksaray > Kangal = Akbas
D.Y 0,016 12,563 <,001 0,46 Degil Fark Var Boz = Aksaray > Kangal = Akbas
T.Y 0,676 21,145 <,001 0,36 Homojen Fark Var Boz = Aksaray > Kangal = Akbas
K.C 0,026 18,521 <,001 0,64 Degil Fark Var Boz = Aksaray > Kangal = Akbas
G.G 0,012 41,45 <,001 0,65 Degil Fark Var Aksaray > Boz > Kangal > Akbas
K.G 0,506 169,274 <,001 0,883 Homojen Fark Var Aksaray > Boz > Kangal > Akbas
KAM 0,122 216,862 <,001 0,907 Homojen Fark Var Aksaray > Boz > Kangal > Akbas
G.C 0,041 19,002 <,001 0,363 Degil Fark Var Aksaray = Boz > Kangal > Akbas
P.B.C 0,848 145,871 <,001 0,867 Homojen Fark Var Aksaray = Boz > Kangal > Akbas
K.T.U 0,202 11,783 <,001 0,453 Homojen Fark Var Aksaray = Boz > Kangal = Akbas
K.T.G 0,083 28,085 <,001 0,345 Homojen Fark Var Aksaray = Boz > Kangal = Akbas
G.AM 0,68 410,838 <,001 0,948 Homojen Fark Var Akbag > Boz = Kangal = Aksaray

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr1 Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu,
GD: Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1
Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe,
GAM: Gozler Arast Mesafe, OTU: Omuzdaki Tily Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi

56



3.2. DNA izolasyonu ve Kontrolii

Kandan DNA izolasyon agsamasi sonrasinda, elde edilen DNA’larin miktar, biitiinliik ve
saflik tayini amaciyla Spektrofotometre (NanoDrop 2000) ve Agaroz Jel Elektroforezinde
gorlintiilemesi  gergeklestirilmistir. Gorlintillemeleri temsilen bir gorsel Sekil 3.1°de
sunulmustur. Orneklerin devamina ait agaroz jel goriintiisii ve NanoDrop &lgiimleri Ek-3’de

sunulmustur.

Sekil 3.1’de sunulan agaroz jel goriintiisiinde, 20 adet Kangal (Kan) irkina ait ve 18 adet
Aksaray Malaklis1 (Aks) wrkina ait izole DNA goriilmektedir. Her bir kuyu satirinin sonunda
250 bg - 10.000 bg (GeneRuler 1 kb DNA Ladder Thermo Fischer Scientific) uzunlukta DNA
merdiveni kullanilmistir. Goriintiilenen DNA’larin biitiinliiklerinin ¢aligma i¢in uygun oldugu

belirlenmistir.

‘Aks_1  Aks_2 Ms_gfeg Aks‘:s of » 6 Aks_7  Aks_§
o R Lré .’n»*l.*.
Vot o— e+ . G

Sekil 3.1. izole edilen DNA’larin %1 Agaroz Jel Elektroforez Goriintiisiil-18 nolu kuyucuklar Aksaray
Malaklist irk1 kopeklerden DNA 6rneklerini, 19 nolu kuyucuk 1kb DNA ladder icermektedir. 1kb:
(GeneRuler 1kb DNA Ladder Thermo Fisher Scientific)

3.3. DNA Mikrodizin Analizi

Fragmantasyon ve presipitasyon asamalarindan sonra elde edilen iiriinlerin
hibridizasyon asamasi igin yeterli kalite ve miktarda olup olmadigmin kontrolii igin
gerceklestirilen agaroz jel elektroforez goriintiilerinin bir temsili Sekil 3.2’de sunulmustur.

Spektrofotometrik dl¢iimler ve elektroforez goriintiilerinin devami Ek-3’de sunulmustur

Sekil 3.2°de sunulan agaroz jel elektroforez goriintiisiinde, 20 adet Kangal (Kan) irkina
ait ve 20 adet Aksaray Malaklis1 (Aks) irkina ait fragmante DNA goriilmektedir. Her bir kuyu
satirinin sonunda 20 bg - 300 b¢ (O’RangeRuler 20 b¢ DNA Ladder Thermo Fischer Scientific)
uzunlukta DNA merdiveni kullanilmigtir. Goriintiilenen DNA’larin uzunluklarinin ¢aligma

i¢in uygun oldugu belirlenmistir.
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Sekil 3.2. Hibridizasyon 6ncesi fragmente olmus iiriinlerin %3’liik agaroz jel elektroforez goriintiisii.
Kan: Kangal, Aks: Aksaray Malaklisi, 20 bp: (GeneRuler 1kb DNA Ladder Thermo Fisher Scientific)

3.3.1. SNP Verilerinin Kalite Filtrelemesi

Toplam 96 adet 6rnek, genotiplendirme plak barkodu 5508694499241020526853 olan
tabaka tizerinde analiz edilmistir. Yapilan kalite kontrol asamalarinda, Dish QC kriterini
gecemeyen Ornek sayisi 1 olarak tespit edilmistir. Tonya Finosu irkina ait 1 6rnek DQC > 0,82
kriterini gecemedigi icin ilerleyen analizlere dahil edilmemigtir QC ¢agr1 orani (call rate)
kriterini gecemeyen 6rnek bulunmamis olup, tiim kriterleri gecen toplam 6rnek sayisit 95
olarak belirlenmistir. Bu sonugla, analiz edilen 6rneklerin %98,958°1 kalite kontrol kriterlerini

basariyla gegmistir.

Tiim kalite kontroliinii gecen drnekler icin ortalama SNP ¢agr1 oran1 (SNP call rate)
%99,719 olarak hesaplanmistir. Filtrelenmis c¢agri orani ise %99,857 diizeyindedir.
Genotiplendirme platformunda toplam 712.332 adet belirtec (SNP) yer almakta olup,
bunlardan 672.196 adedi kalite degerlendirmesini gecerek analizlerde kullanilmaya uygun
bulunmustur. Boylelikle kalite degerlendirmesini gegen belirteclerin orant %94,366 olarak
kaydedilmistir. Ciktilara ait degerler Cizelge 3.2°de sunulmustur. Ayrica her bir 6rmege ait
DQC ve QC ¢agn oranlarimi gosteren plaka gorseli sirasiyla Sekil 3.3’de ve Sekil 3.4°de

sunulmustur.
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Cizelge 3.2. 96 drnege ait Axiom Analysis Suite programi kalite ¢iktilart

Kriter Deger
Plak Barkodu 5508694499241020526853
Ormnek Sayist 96
Tabaka QC’sini (Dish QC) Gegemeyen Ornek Sayisi 1
QC Cagri1 Oranim1 Gegemeyen Ornek Sayisi 0
Tiim Kriterleri Gegen Ornek Sayist 95
Gegen Orneklerin Orant % 98,958
Gegen Ornekler igin Ortalama Cagri Orani1 (SNP call rate) % 99,719
Toplam Belirte¢ Sayisi 712.332
Kalite Degerlendirmesini Gegen Belirteg Sayisi 672.196
Kalite Degerlendirmesini Gegen Belirteglerin Orani % 94,366
DQC by Plate
5508694499241020526853 1

0.82

0.5

A
B
C
D
E
F
G
H

Sekil 3.3. Orneklere ait DQC degerleri (Axiom Analysis Suite programi arayiizii ekran goriintiisii)

QC call_rate by Plate

QC call_rate
100

5508694499241020526853

50

T O MmO N @ >

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12

Sekil 3.4. Orneklere ait QC cagr1 orani (Axiom Analysis Suite progran arayiizii ekran goriintiisii)
3.3.2. Axiom Canine HD Array VCF Verilerinin Filtrelenmesi

Axiom Analysis Suite programi ile yapilan kalite filtrelemelerinin ardindan kalan
672.196 SNP icerisinden, 23.728 adet X, Y ve mitokondriyal belirte¢ elenerek yalnizca

otozomal kromozomlar lizerinde bulunan SNP’ler elde edilmistir. Bu islem sonucunda

kullanilabilir SNP miktar1 648.468 adettir.
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Yalnizca otozomal kromozomlar {izerinde PLINK v2 ile genetik filtreler uygulanmistir
(Cizelge 3.3). Veri filtreleme islemleri sonucunda 6rnek veya SNP diizeyinde ¢esitli eleme
adimlar uygulanmistir. -mind 0.1 komutu ile yapilan birey bazli eksik veri orani kontroliinde
herhangi bir 6rnek elenmemistir. -geno 0.01 parametresiyle SNP diizeyindeki eksik veri
oranina gore yapilan filtrelemede 72.226 adet SNP veri setinden c¢ikarilmistir. Hardy-
Weinberg dengesine iligkin -hwe le-5 esigi kullanilarak yapilan testte 1.268 adet SNP
elenmistir. Mindr allel frekansi filtresi (-maf 0.01) sonrasinda ise 86.459 SNP veri setinden

uzaklastirilmisgtir.

Bu iglemlerin toplaminda 183.681 SNP elenmis ve analizlerde kullanilmak {izere
488.515 adet SNP elde edilmistir. Bu sayede, veri setinin hem kalite hem de giivenilirlik

acisindan daha saglam bir yapiya kavusmasi saglanmistir.

Cizelge 3.3. PLINK filtrelemesi ile elenen 6rnek/SNP miktarlar

Filtre Deger Elenen 6rnek/SNP sayis1
-mind 0,1 Eleme yok

-geno 0,01 72.226 SNP

-hwe le-5 1.268 SNP

-maf 0,01 86.459 SNP

Elenen Toplam 159.953 SNP

Kalan 488.515 SNP

3.3.3. Akbas ve Diger Irklara Ait Verilerin Birlestirilmesi ve Filtrelenmesi

Bu calismada iki farkli genotiplendirme platformundan elde edilen veriler birlestirilerek
analiz edilmistir. Illumina Canine HD SNP array platformu kullanilarak elde edilen 20 Akbas
bireyine ait toplam 172.743 SNP ve Axiom Canine HD Array ile genotiplendirilmis bireylere
ait filtrelenmemis toplam 672.196 SNP bulunmaktadir. Birlestirme asamasinda her iki
platformdaki ortak SNP belirtegleri tespit edilmis ve bu say1 142.409 olarak belirlenmistir.
Boylece yalnizca ortak SNP’leri icerecek sekilde olusturulan birlesik PLINK veri setinde
toplam 115 birey ve 142.409 SNP yer almstir.
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Bu birlesik verilere uygulanan kalite filtreleri sonucunda, -mind 0.1 komutuyla yapilan
birey bazli eksik veri kontroliinde herhangi bir 6rnek elenmemistir. -geno 0.01 ile SNP bazli
eksik veri filtrelemesinde 2.389 SNP, -hwe le-5 esik degeri ile Hardy-Weinberg dengesi
testinde 483 SNP ve -maf 0.01 mindr allel frekansi filtresi sonrasinda 6.306 SNP veri setinden
elenmistir. Boylece toplam 9.178 SNP ¢ikarilmig ve analizlerde kullanilmak iizere 133.231
SNP kalmistir (Cizelge 3.4).

Cizelge 3.4. Birlestirilmis verilerde PLINK filtrelemesi ile elenen 6rnek/SNP miktarlart

Filtre Deger Elenen 6rnek/SNP sayis1
-mind 0,1 Eleme yok

-geno 0,01 2.389 SNP

-hwe le-5 483 SNP

-maf 0,01 6.306 SNP

Elenen Toplam 9.178 SNP

Kalan 133.231 SNP

3.4. Biyoinformatik ve Istatistik Analizler
3.4.1. Nei Mesafe Matrisi ve Filogenetik Agaclar

Axiom Canine HD Array veri seti ile indirgenmis veri setinden elde edilen filtrelenmis
belirteg sayilart sirasiyla 488.515 SNP ve 133.231 SNP olup, bu belirtecler kullanilarak Nei
genetik uzaklik matrisleri hesaplanmistir. Hesaplanan bu uzaklik matrislerinden, R dili
ortamimda “ape” paketi kullanilarak “plot.phylo” fonksiyonu araciligiyla 1000 bootstrap
tekrar1 ile ve %75 giiven s “cut-off” degeri ile NJ (Neighbor Joining) ve UPGMA
filogenetik agaclart olusturulmustur. Agaglar iizerinde yer alan rakamsal degerler “bootstrap”
degerlerini yansitmaktadir. Bu degerler ilgili dallari olustugu ylizdesel destek seviyelerini
ifade etmektedir. Elde edilen Axiom Canine HD Array ve indirgenmis veri setine ait agaclar

Sekil 3.5 ile Sekil 3.9’da sunulmustur.
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Sekil 3.5. Axiom Canine HD array veri setinde yer alan 488.515 SNP belirteci kullanilarak olusturulan
Nei genetik uzaklik matrisine dayali Neighbor Joining (NJ) filogenetik agaci. Kan: Kangal, Boz: Boz,
Aks: Aksaray Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava
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Sekil 3.6. Axiom Canine HD array veri setinde yer alan 488.515 SNP belirteci kullanilarak olusturulan
Nei genetik uzaklik matrisine dayali UPGMA filogenetik agaci. Kan: Kangal, Boz: Boz, Aks: Aksaray
Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava.
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Indirgenmis SNP veri seti ile Parker vd. (2017) tarafindan onerilen 24 farkli kopek
kladim1 temsilen secilen birer kopek irkina ait SNP verilerinden Nei genetik mesafeleri
hesaplanarak degerlendirilmis ve bu mesafelere dayanarak Neighbor-Joining (NJ) algoritmasi
ile bir filogenetik aga¢ olusturulmustur. Bu veri seti 124.620 adet SNP belirteci icermektedir.
Agag, varyasyonun giivenilirligini test etmek amactyla 1000 bootstrap tekrari ile desteklenmis,
dallarin giivenilirlik oranlar1 %75 cut-off degeri kullanilarak filtrelenmistir. Fan (daire
yayilimi) bi¢iminde gorsellestirilen filogenetik agac, farkli kopek kladlarinin birbirleriyle olan
genetik yakimliklarimi ve ayrisma diizeylerini agik¢a ortaya koymaktadir. Bu sayede, hem
calismamizda kullanilan genetik veri setinin literatiirde tanimlanmis klad yapilari ile uyumlu

olup olmadig1 degerlendirilmis, hem de mevcut populasyon yapisinin filogenetik iligkileri

-/

L

Boz—\ Zer
\

dogrulanmistir (Sekil 3.7).
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Sekil 3.7. Indirgenmis veri setinde yer alan 133.231 SNP belirteci kullanilarak olusturulan Nei genetik
uzaklik matrisine dayali Neighbor Joining (NJ) filogenetik agaci. Akb: Akbas, Aks: Aksaray Malaklisi,
Kan: Kangal, Boz: Boz, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava
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Sekil 3.8. Indirgenmis veri setinde yer alan 133.231 SNP belirteci kullanilarak olusturulan Nei genetik
uzaklik matrisine dayali 1000 bootstrap UPGMA filogenetik agaci. Akb: Akbas, Aks: Aksaray
Malaklisi, Kan: Kangal, Boz: Boz, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava
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Sekil 3.9. indirgenmis veri seti kullanilarak (Parker vd., 2017) tarafindan tanimlanan 24 farkli képek
kladini temsil eden birer kopek 1rki ile olusturulan 124.620 SNP belirteci Nei genetik mesafe matrisi
temelinde, Neighbor-Joining (NJ) filogenetik agaci. Akb: Akbas, Kan: Kangal, Aks: Aksaray Malaklisi,
Boz: Boz, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava, AKIT: Akita - Asian Spitz, SHIH: Shih Tzu - Asian Toy,
ICES: Icelandic sheepdog - Nordic Spitz, MSNZ: Miniature Schnauzer - Schnauzer, POM: Pomeranian
- Small Spitz, BRUS: Brussels Griffon - Toy Spitz, PULI: Puli - Hungarian, SPOO: Standard Poodle -
Poodle, CHIH: Chihuahua American Toy, RATT: Rat Terrier - American Terrier, MPIN: Miniature
Pinscher - Pinscher, IRIT: Irish Terrier -Terrier, GSD: German Shepherd Dog - New World, SALU:
Saluki -Mediterranean, BASS: Basset Hound - Scent Hound, ACKR: American Cocker Spaniel -
Spaniel, GOLD: Golden Retriever - Retriever, GSHP: German Shorthaired Pointer - Pointer Setter,
BRIA: Briard - Continental Herder, SSHP: Shetland Sheepdog - U.K. Rural, ROTT: Rottweiler -
Drover, STBD: Saint Bernard - Alpine, MAST: English Mastiff — European Mastiff.
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3.4.2. Temel Bilesenler Analizi (PCA)

Axiom Canine HD Array verileri lizerinde PLINK v1.9 programu ile yapilan LD budama
(pruning) islemi sonucunda belirteclerin %9,4’ii bagimsiz olarak belirlenmis ve toplam
442.442 SNP veri setinden elenmistir. Boylelikle PCA analizinde kullanilacak belirteg sayisi
46.071 olarak saptanmistir. Bu belirtegler ile R yaziliminda gergeklestirilen analizlerde; tiim
irklan iceren iki boyutlu PCA grafigi Sekil 3.10, {i¢ boyutlu PCA grafigi ise Sekil 3.12°de
sunulmustur. Ayrica yalniz Kangal, Aksaray Malaklis1 ve Boz irklarini kapsayan iki boyutlu
PCA grafigi Sekil 3.11°de ii¢c boyutlu PCA grafigi ise Sekil 3.13’de sunulmustur.

0.2

0.1

Py

PC2 (12.5%)

-0.1

-0.2 >

-0.3

-0.2 -0.1 0.0 0.1
PC1 (13.1%)

Sekil 3.10. Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen 46.071 bagimsiz SNP belirteci temel
bilesen analizi iki boyutlu dagilim grafigi. Birinci temel bilesen (PC1) toplam varyansin %]13,1’ini,
ikinci temel bilesen (PC2) ise %12,5’ini agiklamaktadir. Dagilimda farkli renkler ile gdsterilen noktalar
farkli irklar1 temsil etmektedir. Kirmizi: Aksaray Malaklisi (Aks), Sar1: Boz, Yesil: Kangal (Kan), Mavi:
Tonya Finosu (Ton) ve Mor: Zerdava (Zer)
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Sekil 3.11. Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen 46.071 bagimsiz SNP temel bilesen
analizi (PCA) iki boyutlu dagilim grafigi. Grafik iizerinde birinci temel bilesen (PC1) toplam varyansin
%13,1’ini, ikinci temel bilesen (PC2) ise %12,5’ini agiklamakta olup, grafik {izerindeki farkli renkli
alanlar ii¢ wkin dagilimin1 gostermektedir. Kirmizi: Aksaray Malaklist (Aks), Yesil: Boz ve Mavi:

Kangal (Kan)
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Sekil 3.12. Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen 46.071 bagimsiz SNP belirteci
kullanilarak gergeklestirilen temel bilesen analizi (PCA) ii¢ boyutlu dagilim grafigi. Grafik {izerinde
birinci temel bilesen (PC1) toplam varyansin %13,3’iintl, ikinci temel bilesen (PC2) %12,6’s1n1, tiglincii
temel bilesen (PC3) ise %06,7 sini agiklamakta olup, farkli renklerde gosterilen noktalar irklarin
dagilimini gostermektedir. Kirmizi; Aksaray Malaklis1 (Aks), Yesil; Boz, Mavi; Kangal (Kan), Sari;
Tonya Finosu (Ton) ve Mor; Zerdava (Zer)
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Sekil 3.13. Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen 46.071 bagimsiz SNP belirteci
kullanilarak gergeklestirilen temel bilesen analizi (PCA) ii¢ boyutlu dagilim grafigi. Grafik iizerinde
birinci temel bilesen (PC1) toplam varyansin %13,3’iinil, ikinci temel bilesen (PC2) %12,6s1n1, tiglincii
temel bilesen (PC3) ise %06,7’sini agiklamakta olup, farkli renklerde gosterilen noktalar irklarin
dagilimini gostermektedir Kirmizi: Aksaray Malaklisi (Aks), Yesil: Boz ve Mavi: Kangal (Kan)

Indirgenmis veri seti iizerinde PLINK v1.9 programi kullanilarak gergeklestirilen LD
budama islemi sonrasinda, PCA analizinde kullanilacak belirte¢ sayist 25.483 olarak
belirlenmistir. Bu belirtegler kullanilarak R yaziliminda olusturulan analizlerde; tiim irklar
iceren iki boyutlu grafik Sekil 3.14, ii¢c boyutlu grafik ise Sekil 3.16’de sunulmustur. Ayrica
yalniz Akbas, Kangal, Aksaray Malaklis1 ve Boz irklarina ait iki boyutlu grafik Sekil 3.15°de,
iic boyutlu grafik ise Sekil 3.16’da sunulmaktadir.
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Sekil 3.14. indirgenmis veri setinden elde edilen 25.483 bagimsiz SNP belirteci kullanilarak
gerceklestirilen temel bilesen analizi (PCA) iki boyutlu dagilim grafigi. Grafik {izerinde birinci temel
bilesen (PC1) toplam varyansin %13,0’linil, ikinci temel bilesen (PC2) ise %12,4’iinii agiklamakta olup,
farkli renklerde gosterilen noktalar wklarin dagilimini gostermektedir. Kirmizi: Akbas (Akb),
Kahverengi: Aksaray Malaklist (Aks), Yesil: Boz, Turkuaz: Kangal (Kan), Mavi: Tonya Finosu (Ton)

ve Mor: Zerdava (Zer)
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Sekil 3.15. indirgenmis veri setinden elde edilen 25.483 bagimsiz SNP belirteci kullanilarak
gerceklestirilen temel bilesen analizi (PCA) iki boyutlu dagilim grafigi. Grafik {izerinde birinci temel
bilesen (PC1) toplam varyansin %13,0’inil, ikinci temel bilesen (PC2) ise %12,4’iinii agiklamakta olup,
farkli renklerde gosterilen noktalar ve alanlar irklarin dagilimmi gostermektedir. Kirmizi: Akbas (Akb),
Yesil: Aksaray Malaklis1 (Aks), Mavi: Boz ve Yesil: Kangal (Kan)
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Sekil 3.16. indirgenmis veri setinden elde edilen 25.483 bagimsiz SNP belirteci kullanilarak
gerceklestirilen temel bilesen analizi (PCA) ii¢ boyutlu dagilim grafigi. Grafik {izerinde birinci temel
bilesen (PC1) toplam varyansin %13,0iinil, ikinci temel bilesen (PC2) %12,4’linii, iigiincli temel
bilesen (PC3) ise %7,2’sini agiklamakta olup, farkli renklerde gosterilen noktalar irklarin dagilimini
gostermektedir. Turuncu: Akbas (Akb), Kirmizi: Aksaray Malaklis1 (Aks), Yesil: Boz ve Mavi: Kangal
(Kan)
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Sekil 3.17. indirgenmis veri setinden elde edilen 25.483 bagimsiz SNP belirteci kullanilarak
gerceklestirilen temel bilesen analizi (PCA) ii¢ boyutlu dagilim grafigi. Grafik {izerinde birinci temel
bilesen (PC1) toplam varyansin %13,0iinil, ikinci temel bilesen (PC2) %12,4’linii, iigiincli temel
bilesen (PC3) ise %7,2’sini agiklamakta olup, farkli renklerde gosterilen noktalar irklarinin dagilimini
gostermektedir. Turuncu: Akbas (Akb), Kirmizi: Aksaray Malaklis1 (Aks), Yesil: Boz, Mavi: Kangal
(Kan), Sar1: Tonya Finosu (Ton) ve Mor: Zerdava (Zer)
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3.4.3. ADMIXTURE Analizi

Axiom Canine HD Array ile elde edilen veriler ile uygulanan MAF filtrelemesi ve LD
budama asamalarinin ardindan 93.907 adet bilgi iceren SNP belirteci belirlenmistir. Akbas
irkinin da bulundugu indirgenmis verilerden ise MAF filtrelemesi ve LD budamanin ardindan
25.483 adet SNP belirteci belirlenmistir. Belirlenen veri setleri ile K=2 - 5 olmak iizere farkli
atasal soy katkilarina ait ¢apraz dogrulama hatalar belirlenmistir. Axiom Canine HD Array
verilerinden ve indirgenmis verilerden elde edilen her bir K degerine ait ¢apraz dogrulama
hata (CV error) oranlar1 Cizelge 3.5’de sunulmustur. Axiom veriseti icin K=2’den (CV ~
0,5195) K=3’¢ (CV ~ 0,5074) gegerken hata azalmig, ancak K=4"te (CV ~ 0,5139) hata degeri
tekrar bir miktar yiikselmistir. Indirgenmis veri setinde de benzer sekilde K=4’teki hata (CV
~0,5762) K=3’e (CV ~ 0,5765) kiyasla biraz daha diisiik bulunmug; K=2 (CV ~ 0,5879) ve
K=5"te (CV ~ 0,5957) ise belirgin sekilde daha yiiksek kalmistir.

Cizelge 3.5. Axiom Canine HD array verilerinden ve indirgenmis verilerden elde edilen her bir K
degerine ait ¢apraz dogrulama hata oranlari

asgeiverisol  jemCunnend Copms - Indgenmis et o
K=2 0,51952 0,58789
K=3 0,50739%* 0,57649
K=4 0,51396 0,57620%*
K=5 0,52812 0,59572

*Belirlenen en kiiciik capraz dogrulama hata oranina sahip deger

Axiom Canine Array veri seti i¢in belirlenen kiime sayis1 K=3 iken, indirgenmis veri
seti icin K=4 olarak belirlenmistir. Kiimelerin belirlenmesinin ardindan R tabanlh
plotADMIXTURE paket programi ile atasal bar grafigi elde edilmistir. Elde edilen bar
grafiginde K=2 - 4 olmak iizere, Axiom Canine HD array veri seti ve indirgenmis veri seti

strast ile Sekil 3.18 ve Sekil 3.19°de sunulmustur.
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Sekil 3.18. Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilmis K = 2 - 4 ADMIXTURE bar grafigi.
Aks: Aksaray Malaklisi, Boz: Boz, Kan: Kangal, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava, K: Atasal
popiilasyon sayisi

Sekil 3.18’de sunulan ADMIXTURE grafiginde, farkli K (atasal popiilasyon) sayilar
icin, bireylerin genomlarindaki popiilasyon bilesimi oranlar1 renklerle temsil edilmektedir.
K=3, analiz sonucunda ¢apraz dogrulama (CV) hatas1 en diisiik olan deger olarak bulunmus
olup, bu K degerinin popiilasyon yapisini en iyi yansittigi belirlenmistir. Grafiklerde kirmizi,
yesil, mavi ve mor renkler farkli genetik kiimeleri ifade etmekte ve bireylerin bu kiimelerden
aldig1 genomik katki oranlarin1 gdstermektedir. Grafikte sirasi ile Aksaray Malaklisi, Boz,

Kangal, Tonya Finosu ve Zerdava irklar gosterilmektedir.
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Sekil 3.19. indirgenmis veri setinden elde edilen K = 2 - 5 ADMIXTURE bar grafigi. Akb: Akbas, Aks:
Aksaray Malaklisi, Kan: Kangal, Boz: Boz, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava, K: Atasal popiilasyon
sayisl

Sekil 3.19°de sunulan ADMIXTURE grafiginde, farkli K (atasal popiilasyon) sayilari
icin, bireylerin genomlarindaki popiilasyon bilesimi oranlar1 renklerle temsil edilmektedir.
K=4, analiz sonucunda ¢apraz dogrulama (CV) hatas1 en diisiik olan deger olarak bulunmus
olup, bu K degerinin popiilasyon yapisini en iyi yansittigi belirlenmistir. Grafiklerde kirmizi,
yesil, mavi, turkuaz ve mor renkler farkli genetik kiimeleri ifade etmekte ve bireylerin bu
kiimelerden aldig1 genomik katki oranlarim1 gostermektedir. Grafikte siras1 ile Akbas (Akb),
Aksaray Malaklis1 (Aks), Boz, Kangal (Kan), Tonya Finosu (Ton) ve Zerdava (Zer). wrklart

gosterilmektedir.

3.4.4. Fazlama (Phasing)

Beagle v5.5 ile gerceklestirilen fazlama iglemi sonrasinda, Axiom Canine HD Array
veri setinden (Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) elde edilen fazlama
ciktilar1 Cizelge 3.6’da sunulmustur. Buna gore her bir irk icin ortalama tahmini etkin
popiilasyon biiyiikliigii (Ne); Zerdava’da 1.346,9, Tonya Finosu’nda 2.765,1, Boz’da 9.166,5,
Kangal’da 21.057,4 olarak hesaplanmistir. Ortalama hata orani (err) Zerdava igin 0,005448,



Tonya Finosu i¢in 0,006024, Boz i¢in 0,007376, Kangal i¢in 0,007715 ve Aksaray Malaklisi
icin 0,005341 olarak bulunmustur.

Cizelge 3.6. Axiom Canine HD Array veri setine ait fazlama sonuglari

Irk Ne err

Zer 1.346,91 0,005448
Ton 2.765,13 0,006024
Boz 9.166,57 0,007376
Kan 1.0421,41 0,007715
Aks 3.907,28 0,005341

Ne: ortalama tahmini etkin popiilasyon biiyiikliigii, err: ortalama hata orani. Kan: Kangal, Boz: Boz, Aks: Aksaray
Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava

Indirgenmis veri setinden (Akbas, Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu,
Zerdava) elde edilen fazlama sonuglar Cizelge 3.7’°de verilmistir. Bu veri setinde de her 1k
icin ortalama tahmini etkin popiilasyon biiyiikliigii (Ne); Zerdava’da 556,59, Tonya
Finosu’nda 1.193,9, Boz’da 4.776,49, Kangal’da 5.350,19, Aksaray Malaklisi’'nda 2.067,37
ve Akbas’ta 5.836,77 olarak tespit edilmistir. Ortalama hata oranlar1 Zerdava i¢in 0,007879,
Tonya Finosu i¢in 0,009763, Boz i¢in 0,009968, Kangal i¢in 0,010792, Aksaray Malaklis1 i¢in
0,009508ve Akbas i¢in 0,010577 olarak bulunmustur.

Cizelge 3.7. Indirgenmis veri seti fazlama sonuglari

Irk Ne err

Zer 556,59 0,007879
Ton 1.193,97 0,009763
Boz 4.776,49 0,009968
Kan 5.350,19 0,010792
AKs 2.067,37 0,009508
Akb 5.836,77 0,010577

Ne: ortalama tahmini etkin popiilasyon biiytikliigii, err: ortalama hata orani. Akb: Akbas,Kan: Kangal, Boz: Boz,
Aks: Aksaray Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava
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3.4.5. Baglant1 Dengesizligi (LD) Temelli Haplotip Bloklarinin Belirlenmesi

PLINK v1.9 ile ger¢eklestirilen blok analizi sonucunda .det ve .blocks uzantili ¢iktilar
elde edilmistir. Ciktilardan elde edilen, irklara gore taranan SNP adedi, baglanti1 dengesizligi
igerisindeki blok adedi ve saptanan en uzun blok Axiom Canine HD Array’den elde edilen
veriler (Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) ve indirgenerek
birlestirilmis veriler (Akbas, Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) i¢in
sirastyla Cizelge 3.6 ve Cizelge 3.7°de sunulmustur. Ayrica LD bloklarin kromozomlara gore

dagilimlart Sekil 3.15 ve Sekil 3.16°da sunulmustur.

Cizelge 3.8’de Axiom Canine HD veri setinden elde edilen 488.515 SNP belirteci
kullanilarak yapilan analizde, her 1tk i¢in tespit edilen LD blok sayisi ile en uzun LD blok
uzunlugu gosterilmektedir. Aksaray Malaklisi’nda 20.205, Boz’da 18.951, Kangal’da 16.753,
Tonya Finosu’nda 20.253 ve Zerdava’da 12.044 adet LD blok tespit edilmistir. Irklarda
gbzlenen en uzun bloklar ise Aksaray Malaklisi i¢in 2.259,27 kb, Boz i¢in 1.171,51 kb, Kangal
icin 900,32 kb, Tonya Finosu icin 2.037,76 kb ve Zerdava i¢in 4.999,72 kb olarak
hesaplanmigtir. 0-100 kb arasinda uzunlukta gbzlenen blok sayilari; Aksaray Malaklisi’nda
19.287, Boz’da 18.312, Kangal’da 16.176, Tonya Finosu’nda 18.807ve Zerdava’da 9.984 adet

olarak belirlenmistir.

Cizelge 3.8. Axiom Canine HD veri seti, irklara gére LD blok adedi ve en biiylik blok uzunluklar

o TS\ sl Unnigmdsa gL
- Blok Adedi

Aks 488.515 20.205 19.287 2.259

Boz 488.515 18.951 18.312 1.171

Kan 488.515 16.753 16.176 900

Ton 488.515 20.253 18.807 2.037

Zer 488.515 12.044 9.984 4.999

Kan: Kangal, Boz: Boz, Aks: Aksaray Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava.
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Sekil 3.20°de sunulan grafikte, her bir kromozom iizerinde tespit edilen LD blok
sayilari; Aksaray Malaklis1 (Aks, Kirmizi), Boz (Boz,Kahverengi), Kangal (Kan, Yesil),
Tonya Finosu (Ton,Mavi) ve Zerdava (Zer, Mor) 1rklar i¢in farkli renklerde ifade edilmis
olup, blok dagiliminin kromozomlar arasinda ve irklar arasinda nasil degistigi siitun grafigi ile

sunulmustur.

Irk ve Kromozomlara Gére Blok Dagilimi
1250

1000

750 Irk
B Aks
I Boz
B Kan

5 . Ton
B Zer

2

O H
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Blok Adedi

o
o

n
o

Sekil 3.20. Axiom Canine HD veri setinden elde edilen LD bloklariin, kromozomlar ve irklar bazinda
dagilimini gosteren siitun grafigi. Kan: Kangal, Boz: Boz, Aks: Aksaray Malaklisi, Ton: Tonya Finosu,
Zer: Zerdava

Cizelge 3.9°da sunulan tabloda, indirgenmis veri setinden elde edilen 133.231 SNP
belirteci ile yapilan analizde, her 1k igin tespit edilen LD blok sayis1 ile en uzun LD blok
uzunluklar verilmistir. Bu dogrultuda; Akbas (Akb) icin 3.783 adet blok ve en uzun blok
1.513,51 kb; Aksaray Malaklis1 (Aks) i¢in 4.664 adet blok ve 2.973,79 kb; Boz i¢in 4.383 adet
blok ve 1.473,48 kb; Kangal (Kan) i¢in 3.892 adet blok ve 1.063,96 kb; Tonya Finosu (Ton)
icin 5.035 adet blok ve 2.288,37 kb; Zerdava (Zer) i¢in ise 2.807 adet blok ve 2.999,99 kb
uzunlugunda bloklar tespit edilmistir. 0-100 kb arasinda uzunlukta gdzlenen blok sayilari;
Akbas’da 3.392 Aksaray Malaklisi'nda 4.110, Boz’da 4.383, Kangal’da 3.829, Tonya

Finosu’nda 5.035ve Zerdava’da 2.807adet olarak belirlenmistir.
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Cizelge 3.9. indirgenmis veri seti, irklara gére LD blok adedi ve en biiyiik blok uzunluklari

0-100 kb

o TSN el G Pt LD
- Blok Adedi
Akb 133.231 3.783 3.392 1.513
Aks 133.231 4.664 4.110 2.973
Boz 133.231 4.383 3.952 1.473
Kan 133.231 3.829 3418 1.063
Ton 133.231 5.035 4.172 2.288
Zer 133.231 2.807 1.694 2.999

Akb: Akbas, Kan: Kangal, Boz: Boz, Aks: Aksaray Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava.

Sekil 3.21°de, her bir kromozom iizerinde tespit edilen LD blok sayilari; Akbas (Akb,
Kirmizi), Aksaray Malaklis1 (Aks, Kahverengi), Boz (Yesil), Kangal (Kan, A¢ik Mavi), Tonya

Finosu (Ton, Mavi) ve Zerdava (Zer, Pembe) irklar i¢in farkli renklerde gosterilmis olup, blok

sayilarinin kromozomlar boyunca ve 1rklar arasinda nasil degisim gosterdigi siitun grafigi ile

sunulmustur.
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Sekil 3.21. Indirgenmis veri seti LD bloklarin irklara ve kromozomlara gore dagilim grafigi. Akb:
Akbas, Kan: Kangal, Boz: Boz, Aks: Aksaray Malaklisi, Ton: Tonya Finosu, Zer: Zerdava
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3.4.6. Haplotip Dizilerinin Tespiti ve Frekanslarin Saptanmasi

Python betigi ile haplotip niikleotid dizileri, 6zglin haplotip adedi ve kromozom
dagilimlar1 hesaplanmugtir. Tlgili betik Ek-1’de sunulmustur.

Tespit edilen 1rka 6zgii haplotip dizileri sayisal biiyiikliiklerinden dolay1 tez metninde
kaplayacaklar1 yer gbz oniinde bulundurularak biitiinliik ve erisilebilirlik agisindan tek bir
platformda diizenli sekilde arsivlenmistir. Gerekli durumlarda yetkilendirilmis kisilerle

paylasilmak iizere erisime hazirdir’.

Aksaray Malaklis1 irkina 6zgii en uzun haplotip bloga ait 1s1 haritas1 ve haplotip dizisi
Sekil 3.22°de sunulmustur. Diger veri seti ve irklara 6zgii en uzun haplotip bloga ait 1s1 haritas1

ve haplotip dizisi Ek 5’de sunulmustur.

Baslangig: 0,788 Mb Kromozom: 34 - 364,62 kb Bitis: 1,153 Mb

TT TA A ATT ACT AGA T ATG GAG GGC CGGGG

D’ Renk Skalasi

Sekil 3.22. Aksaray Malaklist irkina ait 12. Kromozomun 47.949.685-48.274.947 b¢ arasindaki
bolgede hesaplanan LD 1s1 haritasi (Indirgenmis veri seti)

Is1 haritasinda kirmizi kareler yiiksek D' degerlerini (giiglii LD), daha agik renkli kareler
ise diisiik LD’yi gostermektedir. Siyah liggen blok sinirlarini isaret etmektedir. Bu bolgede
tespit edilen en uzun LD blok yaklasik 325 kb uzunlugundadir ve haplotip yap1 bakimindan

olduke¢a korunmus bir segment olusturmaktadir.

® Google Drive Bulut Depolama Sistemi.
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Python betigi ile saptanan haplotip adedi ile en ¢ok haplotip igeren ilk 5 kromozom ve
icerdigi haplotip miktar1 (Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu, Zerdava) ve
indirgenerek birlestirilmis veriler (Akbas, Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu,

Zerdava) sirasiyla Cizelge 3.10 ve Cizelge 3.11°de sunulmustur.

Cizelge 3.9’da sunulan Axiom Canine HD Array veri seti 6zgilin haplotip sayilari;
Aksaray Malaklis1 (Aks) i¢in 1.143, Boz igin 940, Kangal (Kan) i¢in 778, Tonya Finosu (Ton)
icin 797 ve Zerdava (Zer) igin 945 olarak tespit edilmistir. Ayrica, haplotip yogunlugunun en
yiiksek oldugu ilk bes kromozom sirasiyla Aksaray Malaklisi igin 1, 5, 3, 4 ve 7; Boz igin 1,
2,4,2ve 13; Kangal i¢in 4, 1, 12, 12 ve 19; Tonya Finosu i¢in 17, 5, 4, 11 ve 13; Zerdava icin

1se 3, 11, 5, 5 ve 17 numarali kromozomlardir.

Cizelge 3.10. Axiom Canine HD veri setinde belirlenen 6zgiin haplotip adedi ve kromozom dagilimlari

Haplotip Yogunlugu En Yiiksek 5

Irk Ozgiin Haplotip Adedi Kromozom

Aks 1.143 1 (73); 5 (62); 3 (58); 4 (50); 7 (48)

Boz 940 1 (62); 4 (42); 3 (41); 2 (40); 13 (38)
Kan 778 4 (43); 1 (41); 2 (39); 12 (35); 9 (33)
Ton 797 17 (50); 4 (44); 5 (43); 11 (39); 1 (38)
Zer 945 3(61);1(59); 11 (52); 5 (51); 17 (47)

Cizelge 3.11°de indirgenmis veri setinde belirlenen 6zgiin haplotip sayilar1 ve bu
haplotiplerin en yogun olarak bulundugu ilk bes kromozom dagilimlar1 verilmistir. Bu
dogrultuda, 6zgiin haplotip sayis1 Akbas (Akb) i¢in 181, Aksaray Malaklis1 (Aks) igin 235,
Boz igin 221, Kangal (Kan) i¢in 172, Tonya Finosu (Ton) i¢in 181 ve Zerdava (Zer) igin 227
olarak belirlenmistir. Ayrica haplotip yogunlugunun en yiiksek oldugu ilk bes kromozom;
Akbag’ta 1, 2, 5, 3 ve 13; Aksaray Malaklisi’nda 3, 8, 26, 26 ve 2; Boz’da 1, 4, 7, 7 ve 8;
Kangal’da 18, 11, 5, 5 ve 10; Tonya Finosu’nda 3, 17, 16, 12 ve 11; Zerdava’daise 1, 3, 5, 11

ve 15 numarali kromozomlar olarak tespit edilmistir.

Cizelge 3.11. Indirgenmis veri setinde belirlenen 6zgiin haplotip adedi ve kromozom dagilimlar

Irk Ozgiin Haplotip Adedi Haplotip Yogunlugu En Yiiksek S

Kromozom
Akb 181 1(18);2(13); 5(12); 3 (11); 13(9)
Aks 235 3(17); 8(11);26 (11); 2 (11); 1 (10)
Boz 221 1(22); 4 (15); 7 (14); 18 (11); 8 (11)
Kan 172 18 (11); 2 (11); 5 (10); 22 (10); 1 (10)
Ton 181 3(17); 16 (12); 20 (11); 10 (11); 11 (10)
Zer 227 1 (30); 3 (17); 5 (16); 11 (14); 15 (10)
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Sekil 3.23’de sunulan Axiom Canine HD veri setinde tespit edilen 6zgiin haplotiplerin,
kromozom bazinda ve 1rklara gore dagilimini gdsteren siitun grafiginde her bir kromozomda
belirlenen 6zgiin haplotip sayilar1 farkl renklerle gosterilmis olup Aksaray Malaklis1 (Aks,
Kirmizi), yesil Boz (Kahverengi), Kangal (Kan, Yesil), Tonya Finosu (Ton, Mavi) ve Zerdava
(Zer, Pembe) wklarimi temsil etmektedir. Bu grafik, haplotip ¢esitliliginin kromozomal

diizeyde 1rklar arasinda nasil farklilastigini teknik olarak karsilastirabilmek igin

olusturulmustur.
Irk
g 40 B »s
2 o
i i iilh i m
ﬁ H l J" L .m

Kromozom

Sekil 3.23. Axiom Canine HD veri setinde belirlenen 6zgiin haplotiplerin irklara gore kromozom
dagilimlar grafigi

Sekil 3.24’de sunulan indirgenmis veri setinde belirlenen 6zgiin haplotiplerin
kromozomlar ve irklar bazinda dagilimini gésteren siitun grafiginde her bir kromozomda tespit
edilen 6zgiin haplotip sayilari farkli renklerle gdsterilmis olup; Akbas (Akb, Kirmizi), Aksaray
Malaklis1 (Aks, Kahverengi), Boz (Yesil), Kangal (A¢ik Mavi), Tonya Finosu (Ton, Mavi) ve
Zerdava (Zer, Pembe) irklarimi temsil etmektedir. Bu grafik, kromozomal diizeyde haplotip
cesitliliginin wrklar arasinda nasil farklilagtigini teknik olarak karsilagtirmak amaciyla

olusturulmustur.
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Sekil 3.24. Indirgenmis veri setinde belirlenen 6zgiin haplotiplerin irklara gore kromozom dagilimlar

grafigi
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4. TARTISMA

Bu calismada, Tiirkiye’ye 6zgii alt1 farkli yerli kopek irkina ait morfometrik veriler
incelenerek oncelikle mevcut fenotipik varyasyon ortaya konmus, bu sayede irklar diizeyinde
morfolojik olarak anlamli bir ayrismanin bulundugu gosterilmistir. Elde edilen bu bulgular,
daha sonra gerceklestirilen filogenetik ve haplotip temelli genetik analizlerin

yorumlanmasinda kritik bir temel olusturmustur.

Bagka bir ifadeyle, viicut 6l¢limlerine dayali olarak ortaya konan morfolojik farkliliklar,
s0z konusu 1rklarin tarihsel olarak farkli kokenlerden gelebilecegi veya farkli seleksiyon
baskilarina maruz kalmis olabilecekleri hipotezini destekler niteliktedir. Bu durum, ¢aligmada
tespit edilen genetik varyasyon kaliplarinin ve haplotip blok yapilarimin da daha anlamli
bicimde ele alinmasina olanak saglamistir. Dolayistyla morfolojik ve genetik verilerin birbirini
tamamlayacak sekilde degerlendirilmesi, elde edilen sonuglarin giivenilirligini ve biyolojik

yorum glictinii artirmigtir.

Kangal 1rki, Orta Anadolu’nun sert iklimine ve engebeli topografyasina binlerce yildir
eslik eden siirii koruma kopekleri arasinda bulunmaktadir. Sunulan tez galigmasinda ayni
Ol¢iim ekipman ile 6lgiilen 20 yetiskin bireyden (13 disi, 7 erkek) elde edilen veriler Ek-2-
Cizelge 1°de ham héliyle, Ek-2-Cizelge 7°de ise cinsiyete gore ortalama ve + standart hata
(SH) ile sunulmustur. Ana bilesenler incelendiginde Cidago Yiiksekligi (CY) 74,34 £4,63 cm,
Sirt Orta Yiiksekligi (SOY) 72,34 + 4,58 cm ve Sagn Yiiksekligi (SY) 74,84 + 4,27 cm’dir;
erkek bireylerde bu {i¢ parametrenin istatistiksel olarak daha yiiksek olmasi (ANOVA, p <
0,05) cinsel dimorfizmin viicut ¢atisina yansidigin1 gostermektedir. Bu ortalamalar, Daskiran
(2007)’m yetiskin Kangal’da bildirdigi 71,7 cm (erkek) ve 65,2 cm (disi) cidago degerlerinin
iist sinirina yaklagmakta, (Yilmaz ve Ertugrul, 2013)’un bildirdigi 74,8 cm karma ortalama ile
oldukga yakin seyretmektedir. Ayrica 6l¢iilen CY, Birlesik Krallik UKC standardinda verilen
29-33 ing (73,7-83,8 cm) erkek araliginin tam merkezine denk gelerek saha 6l¢iimlerimizin

giincel standartlarla uyumlulugunu teyit etmektedir (UKC, 1998).

Sunulan tez calismasinda Gogiis Cevresi (GC) ortalamasi 90,65 £+ 5,2 cm olup
erkeklerde 92,4 cm’ye cikmaktadir; bu deger Atasoy vd. (2005)’in Eskisehir—Sivrihisar
kokenli 6rneklerde rapor ettigi 87,0 + 1,8 cm’den belirgin sekilde yiiksektir, ancak diger

aragtirmacilarin yapmis oldugu ¢alismada elde edilen 86,2 cm karma ortalamasinin beklenen

81



Ol¢lim araliginda oldugu goriilmektedir (Daskiran, 2007; Yilmaz ve Ertugrul, 2013). Gogiis
Derinligi (GD) ise 35,82 + 2,97 cm ve Goglis Genisligi (GG) 24,82 + 2,74 cm olarak saptanmis
ve Yilmaz and Ertugrul (2013)’mn 31,6 cm’lik gogiis derinligi bulgusuna gore daha yiiksek

bulunmustur.

Bas- boyun bolgesinde, Kafa Cevresi (K.C., 54,34 + 4,03 cm) ve Kafa- Kafatasi
Uzunlugu (KUT; KAU) parametreleri, son yillarda geometrik morfometriyle gosterilen
belirgin cinsel dimorfizmi desteklerken: erkek kafataslarinda kemer genisliginin disilere gore

anlamli diizeyde arttig1 goriilmektedir.

Sonug olarak, saha kosullarinda degerlendirilen 20 Kangal kdpegine ait morfometrik

profil, literatiirde rapor edilen en genis veri setleriyle paralel bicimde ortaya koyulmustur.

Aksaray Malaklisi, Orta Anadolu’nun i¢ kesimlerinde kurt ve ¢akal tehdidinin belirgin
oldugu meralarda gelistirilen, iri ciissesi, genis bas yapisi ve sakin-diirtiisel karakter
bilesiminden olusan 6zgiin bir bek¢i kdpegi olarak tanimlanir; bu irkin yetistirilmesinde temel
amag, potansiyel yirticty1 uzak goriis alanindan itibaren pasif caydiricilikla durdurmak ve
gerektiginde yiiksek darbe giiciiyle siirliye yaklagsmasini engellemektir. Caligmamizda tamami
dogal yetistirme kosullarindan secilen 20 yetiskin kopek tek bir uzman tarafindan ayni
ekipmanla Sl¢iilmiis, ham degerler EK-2-Cizelge 2’de, cinsiyete gore ortalamalar ise Ek-2-
Cizelge 8’de Ozetlenmistir; boylece Ol¢iim hatasi en aza indirilmis ve literatiirle dogrudan

karsilagtirmaya elverisli tutarl bir veri dizisi elde edilmistir.

Elde edilen ortalama Cidago Yiiksekligi 80,3 + 1,16 cm olup erkekler 87,0+ 1,14 cm’ye
ulasarak disilerin 78,1 + 0,95 cm’lik ortalamasini istatistiksel olarak anlamli diizeyde
asmaktadir (ANOVA, p < 0,05). Bu degerler, Atasoy vd. (2014) tarafindan bildirilen 78,4 +
0,31 cm erkek, 72,9 + 0,49 cm disi araligin1 hafifce yukan tasimakta; Ograk vd. (2018)’nin
caligmasindaki 80,10 cm erkek, 71,40 cm disi ortalamalarimi ise 6zellikle erkek grubunda
belirgin sekilde geride birakmaktadir. Sirt Orta Yiiksekligi 76,7 + 1,12 cm, Sagn Yiiksekligi
78,8 £ 1,15 cm olarak kaydedilmis olup; s6z konusu yiiksek degerler, Aksaray Malaklisi’nin
Kangal’a kiyasla (CY ~ 74 cm) daha “mastiff-tipi” bir siliiet sundugunu dogrulamaktadir.

Gogis Derinligi 38,4 = 0,79 cm ve Gogiis Genigligi 31,3 + 0,45 cm degerleri ise Atasoy
vd. (2014)’nin disilerde 30,9 cm, erkeklerde 33,7 cm olarak verdigi bulgularla paralellik
gostermektedir ve erkek-disi farkinin burada da anlamli olusu, seksiiel dimorfizmin solunum

hacmine yansidigim ortaya koymaktadir.
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Govde uzunlugu 90,4 = 1,29 cm ile cidagonun %113’line denk gelerek UKC’nin

“mastiff formu” i¢in 6ngordiigi 1:1,1 uzunluk/yiikseklik idealine yakindir.

Tiim bu veriler bir araya geldiginde, Aksaray Malaklist’nin 80 cm’yi asan cidago
yiiksekligi, 93 cm’yi agan toraks gevresi ve 90 cm’nin lizerindeki gévde uzunluguyla yalnizca
Tiirkiye’deki Kangal, Akbas, Boz gibi siirii koruma wrklarimi degil; uluslararas1 diizlemde
Ispanyol Mastin Espafiol ve Fransiz Pyrenean Mastiff gibi molossoid tipleri de boy-hacim

oranlarinda geride biraktig1 anlagilmaktadir.

Boz kdpek irkinin morfometrik profili, step ve daglik arazide hem siirii koruma hem de
bekgilik islevini siirdiirebilmek {izere sekillenen ¢ok boyutlu bir adaptasyon ge¢misini
yansitmaktadir. Ek-2-Cizelge 3 ve Cizelge 9’daki veriler 15181inda erkek Boz’larda 6lgiilen
ortalama Cidago Yiiksekligi (86,3 £ 0,88 cm), disilerdeki (79,8+0,96 cm) degeri onemli dlglide
asmaktadir (p < 0,05).

Kranial morfolojide kafa uzunlugu (genel ortalama 31,2 + 0,35) ve somak uzunlugu
(genel ortalama 15,3 &+ 0,29) degerleri, Maremma’da bildirilen kafa uzunlugu (~ 30 cm) ve
Pyrenean’da saptanan somak uzunlugu (~ 13 cm) olglimleriyle kiyaslandiginda, Boz’un
somatik ve kraniyal alanlarda hafifce daha biiylik kalmasi, yerel yirticilarla fiziksel temasta ve

koku izinde avantaj saglayabilecegini diisiindiirmektedir (Serpell, 1995; Parker vd., 2017).

Tonya Finosu, Karadeniz’in Tonya ilgesi kokenli kiigiik yapili bir bek¢i kdpegi irkidir.
Bu 1k, spitz tipi yapisi ile karakterizedir; liggen ¢ikintili dik kulaklar1 ve viicudun iizerine
dogru kivrilan bir kuyrugu vardir. Yogun ¢ift katli tity yapis1 ve belirgin kiirk yelek (yakalik)

ile soguk iklim sartlarina uyum saglayabilmektedir.

Ek-2-Cizelge 10°da sunulan varyans analizine gore erkek Tonya Finosu kopeklerin,
cidago yiiksekligi (38,8 cm + 2,47) ile disilerden (35,8 cm + 1,42) yaklasik 3 cm daha fazla
olup bu fark istatistiksel olarak anlamlidir (p < 0,05); benzer bi¢imde sirt-orta, sagri ve kafa-
sirt yiikseklikleriyle (erkeklerde sirasiyla 38,5 cm, 39,1 cm ve 33,5 cm) viicut uzunlugu (46,1
cm) ve gogis cevresi (53,3 cm) degerleri de disilerden anlamli derecede biiyiiktiir. 24
parametrenin tamamini irdeledigimiz ¢alismamiz, literatiirde genellikle 10-12 temel Slgiitle
sinirli kalan 6nceki Tonya Finosu arastirmalarindan (Yilmaz ve Ertugrul, 2012b) daha genis

bir morfolojik profil ortaya koymaktadir.
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Bu caligmada elde edilen morfolojik dl¢timler genel olarak literatiirdeki sonuglarla
tutarlidir. Aragtirmamizdaki omuz yiiksekligi degerleri Yilmaz ve Ertugrul (2012b) tarafindan
bildirilen ortalamalarla 6rtiismektedir. Ote yandan, drnek sayisi, yas dagilimi veya 6lgiim
yontemleri bakimindan farkliliklarin  kiigiikk varyasyonlara yol ac¢mis olabilecegi

diistiniilmektedir.

Tonya Finosu, morfolojik olarak kiigiik spitz tipi irklara benzemektedir. Ornegin Japon
Spitz, FCI standartlarina gore 30-38 cm omuz yiiksekliginde, tamamen beyaz renkli bir spitz
irk1 olup; yogun cift kat tily ve oynar kuyruga sahiptir; Tonya Finosu ile benzer yiiksekligi ve
beyaz postu paylasmaktadir. Benzer sekilde, Italyan Volpino (Volpino Italiano) ki da
minyatiir spitz grubu icinde yer almaktadir. FCI standardi erkek Volpino i¢in omuz
yiiksekligini 27-30 cm, disiler i¢in 2528 cm olarak belirlemektedir. Goriildiigii gibi Volpino
Tonya Finosu’na goredaha kiiciik yapidadir. Volpino’nun kiirk rengi beyaz, kirmizi veya siyah

olabilmektedir.

Yilmaz and Ertugrul (2012b) Tonya Finosu’nun Alman Beyaz Spitz ile benzer oldugunu
belirtmislerdir. Alman Spitz (6zellikle kii¢lik veya orta boy cesitleri) de beyaz kiirklii ve benzer
tutumlu kiiciik bekg¢i kdpegidir. Fakat bu irkta renk olarak beyaz haricinde bagka tiirevler de

bulunabilmektedir. Tonya Finosu ise tamamen beyaz tily rengi ile dikakt cekmektedir.

Yerel Tiirk wrklan acisindan ise, hemen komsu bolgelerde yetistirilen birkag spitz-
benzeri ik vardir. Rize Kap1 Kopegi (Zerdava) 6rnegin irk standardina gore erkeklerde
ortalama 51-52 cm omuz yiiksekligine ulasirken, Tonya Finosu ancak yaklagik 30-32 cm
olabilmektedir. Ayrica Zerdava’nin postu kahverengi-beyaz puantajlidir. Cevresel
gereksinimler bakimindan her iki 1tk da bekgilik i¢in yetistirilse de Zerdava 6énemli 6l¢iide
daha biiyiikk ve desenli renkte oldugundan Tonya’dan belirgin sekilde farklidir. Dikkulak
(Civikulak/Zagar) ise Tonya Finosu’na benzer kiiciik ebatta yerli bir bekgi kopegidir.

Zerdava kopeginin morfometrik karakterizasyonu, Karadeniz havzasinin yogun bitki
ortlisii ve yliksek nem kosullarinda sekillenmis 6zglin bir bekg¢i-av kopegi fenotipini
yansitmaktadir. Calismada, 15 yetiskin 6rnek (9 disi, 6 erkek) standart kinolojik protokole
uygun olarak (25 dogrusal parametre kaydedilmistir (Ek-2-Cizelge 5); Zerdava kdpeginin
morfometrik karakterizasyonu, Karadeniz havzasimmin yogun bitki ortiisii, yliksek nem ve
egimli topografyasindaki dogal ve antropojenik seleksiyon baskilarinin bigimlendirdigi 6zgiin

bir bekgi-av fenotipini yansitmaktadir.
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Cinsiyet karsilagtirmasi, kiiglik 6rneklem biyiikligiiniin (n = 15) getirdigi varyans
kisitina ragmen, CY, SY, GU ve GC ol¢iilerinde anlamhi diizeyde (p<0,05) erkek viicut
oOl¢iilerinin daha biiyiik oldugunu gostermektedir. Erkeklerde CY 55,3 £+ 0,85 cm, disilerde
50,3 £ 0,92 cm’dir; benzer bicimde GU 58,5 + 0,67 cm’ye karsilik 54,9 + 1,54 cm’dir.
Otuzdokuz Zerdava kopegi iizerinden yapilan bagimsiz bir ¢alisma (Yilmaz ve Ertugrul,
2012a) cinsel dimorfizmi omuz yiiksekligi ve bas uzunlugu bakimindan benzer bigimde

raporlamistir.

Akbas ¢oban kdpegi, Orta Anadolu plato-step ekosisteminde uzun siiredir etkin olan
yiiksek sicaklik dalgalanmalari, genig goriis gerektiren agik meralar ve yogun yirtict baskisi
altinda sekillenmis, iri clisseli fakat dikkate deger ¢eviklige sahip bir siirii koruma fenotipini
temsil eden yerli bekc¢i wrkidir. Calismamizda, yaslan iki ile yedi yil arasinda degisen on
yetiskin kopekte (dordii disi, altis1 erkek) gergeklestirilen yirmi beg lineer morfometrik 6lgiim
Ek-2- Cizelge 6’da ayrintili olarak sunulmus; parametrelerin cinsiyete gore ortalamalari,
standart hatalar1 ve varyasyon katsayilar1 Ek-2-Cizelge 12’de derlenmistir. Tek yonli
ANOVA bulgular, ozellikle Cidago Yiiksekligi (CY), Kalca Yiiksekligi (SY), Govde
Uzunlugu (GU) ve Gogiis Derinligi (GD) bakimindan p<0,05 diizeyinde anlamli cinsiyet
etkileri gdstermis; s6z konusu degiskenlerde eta-kare (n?) katsayilarinin 0,48-0,54 araligina
ulagmasi, Akbas’ta orta-yiiksek biiyiikliikte dimorfik ayrismayi nicel olarak teyit etmistir (Ek-
2-Cizelge 12). Benzer tablo, Yilmaz ve Ertugrul’'un 2012’de Afyon-Ankara-Eskisehir
bolgesinde 59 Akbas’ta yapmis oldugu calismada 75 cm civarindaki ortalama CY degeri ile
uyumlu olup; Urosevic vd. (2020) tarafindan Eskisehir popiilasyonunda bildirilen ~65 cm’lik

nispeten diisiik ortalama, {ilke i¢i bolgesel varyasyonu isaret etmektedir.

Erkek Akbas’lar, Ek-2-Cizelge 12 verilerine gore omuz-kalga hattinda disilere kiyasla
ortalama bes santimetre daha yiiksek, gévde ve toraksta ise belirgin bigimde hacimlidir; bu
fark, (Atasoy vd., 2011) ile Urosevic vd. (2020) c¢alismalarinda tarif edilen erkek-agirlikli
hacimsel profil ile ortiismektedir.

Ek-2-Cizelge 12’ye gore erkek Akbas’larda Gogiis Derinligi (GD) ortalamasi 34,0 cm,
disilerde 32,8 cm; Gogiis Genisligi (GG) her iki cinsiyette de 22,8 cm civarindadir. Arazi
temelli davranig gézlemlerinde Urosevic vd. (2020) erkek Akbag’larin siirii etrafinda genis
yarigapl devriyeler ¢izdigini, disilerin ise yavru-kuzu segmentine yakin konumlandigini

bildirmis; 6l¢iimlerimiz bu gérev paylagimini nicel diizlemde desteklemistir.
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TY, PBC ve KSY gibi ayrintili ekstremite dl¢iitlerinin literatiirde seyrek raporlanmasi,
caligmamiza 6zgiin bir katki saglamakta ve bu Akbas’in islevsel morfolojisinin se¢ilim

baskilar1 altinda stabilize olmus karakterlerini yansitmaktadir.

Bu boliimde, tez kapsaminda elde edilen bulgular, irklar arasi karsilagtirmali olarak
degerlendirilmistir. Daha Onceki paragraflarda her bir irk kendi iginde cinsiyet temelli
morfolojik yapilar1 agisindan ele alinmigken, burada Kangal, Akbas, Aksaray Malaklis1 ve Boz
irklar1 arasindaki farkliliklar, her bir morfometrik parametrede gruplar arasi siralamaya gore
analiz edilmistir. Boylece, rklarin genel viicut yapilari, bolgesel morfolojik tistiinliikleri ve
Ozgilin karakteristikleri kargilagtirmali bigimde ortaya konmustur. Siirii koruma kopekleri
olarak smiflandirilan Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi ve Boz irklari; dis morfolojik
ozellikleri, viicut biiyiikliikleri ve kullanim amaglar1 bakimindan birbirine oldukga benzer bir
yap1 arz etmektedir. Bu tez ¢aligmasinda gerceklestirilen morfometrik 6l¢iimler, séz konusu
irklarin viicut 6lciilerinin istatistiksel olarak birbirinden ayrildigini ortaya koymaktadir. Bu
analizlere, siirli koruma kdpegi kategorisinde degerlendirilmeyen ve viicut biiyiikligii
acisindan bu wrklardan belirgin sekilde farklilik gdsteren Zerdava ve Tonya Finosu dahil

edilmemistir.

Cizelge 3.1°de yer alan istatistiksel analiz sonuglari, Kangal, Akbas, Aksaray Malaklis1
ve Boz wklar1 arasinda Olgiilen 25 viicut parametresinin 6nemli diizeyde farkliliklar
gosterdigini ortaya koymaktadir. ANOVA testine gore tiim Olgiitlerin ¢gogunda (p<0,001)
anlamli farklilik bulunmakta ve bu farklarin etki biiyiikliigii (eta squared) degerleri yiiksek
diizeydedir. Bu durum, wklar arasinda belirgin bir morfolojik farklilik oldugunu

gostermektedir.

Olgiitlerin gruplar arasindaki siralamalarina bakildiginda bazi 6lgiitlerin dort 1rk
arasinda aym hiyerarsik diizende yer aldig1 gézlenmektedir. Ornegin Cidago Yiiksekligi (CY),
Sirt Orta Yiiksekligi (SOY), Sagn Yiiksekligi (SY), Gogiis Derinligi (GD), Kafa Uzunlugu
(KAU), Kafatas1 Uzunlugu (KTU), Kafatasi Genisligi (KTG) ve Gozler Aras1t Mesafe (GAM)
olgiitlerinde sirastyla Boz > Aksaray Malaklis1 > Kangal > Akbas diizeni ortaya ¢ikmaktadir.
Ayni siralama Oriintiislintin tekrarlanmasi, bu 6lgiitlerin genetik olarak sabitlenmis, cevresel
kosullardan daha az etkilenen ve islevsel olarak birlikte evrimlesmis bir morfolojik blogu

temsil edebilecegini diisiindliirmektedir.
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Benzer sekilde Viicut Uzunlugu (VU), Somak Uzunlugu (SU), Dirsek Yiiksekligi (DY),
Topuk Yiiksekligi (TY), Gogiis Genisligi (GG), Kulaklar Aras1 Mesafe (KAM) ve Pati Bilek
Cevresi (PBC) parametrelerinde de Boz ve Aksaray Malaklisi irklarinin Kangal ve Akbas’a
kiyasla daha yiiksek degerlere sahip olmast, bu iki irkin daha iri bir morfolojik yapi tasidigim

gostermektedir.

Bazi parametrelerde (6rnegin Kulak Uzunlugu — KU, Gozler Arasi Mesafe — GAM)
siralama farklilik gostermekte olup, bu da bu o6zelliklerin ¢evresel faktorlere veya selektif
iiretim tercihlerine bagli olarak sekillenmis olabilecegini gostermektedir. Akbas irki bir¢ok
parametrede diger lic irka kiyasla daha diisiik degerlere sahiptir. Bu durum, Akbas’in daha
zarif ve hafif bir yapiya sahip oldugunu ortaya koymaktadir.

Ote yandan baz1 6lgiitlerde (6rnegin Omuzdaki Tity Uzunlugu — OTU, Somak Cevresi
— SC, Kulak Genisligi — KG, G6z Cevresi — GC) Aksaray Malaklisi’nin Boz ve Kangal’a
kiyasla daha belirgin degerler sergiledigi goriilmektedir. Bu durum, Aksaray Malaklisi’nin tiiy
yapisi, bas oran1 ve kulak formu bakimindan &zgiin bir alt grup olusturabilecegini
diisiindiirmektedir. Bu olgiitlerin ¢ogu literatiirde daha az raporlandig1 igin, bu ¢aligmada
ortaya konulan farkliliklar gelecekte yapilacak fonksiyonel morfoloji ya da genetik temelli

aragtirmalar agisindan referans veri sunmaktadir.

Sonug olarak, Cizelge 3.1’de sunulan gruplar aras1 karsilagtirma bulgular, irklar
arasinda bir¢ok viicut olciisiinde anlamli farklar bulundugunu ve bu farklarin biiyiik 6lgiide
islevsel morfolojiyle Ortiistiiglinii ortaya koymaktadir. Elde edilen bulgular hem morfolojik
seleksiyonun yoniinii anlamak hem de 1rklarin korunmasi ve 1slah programlariin planlanmasi

acisindan onemli bilimsel veriler sunmaktadir.

Sunulan tez ¢caligmasinda Tiirkiye’ye 6zgii 6 farkl yerli kopek irkindan (Kangal, n=20;
Akbas, n=20; Aksaray Malaklisi, n=20; Boz, n=21; Tonya Finosu, n=20 ve Zerdava, n=15)
toplam 115 bireyden elde edilen kan oOrneklerinden DNA izolasyonu basariyla
gerceklestirilmigtir. Yiiksek kaliteli DNA elde edilmesi, genotiplendirme ve ileri molekiiler

analizlerin giivenilirligi agisindan kritik bir 6neme sahiptir.

DNA biitiinliigii: DNA izolasyonu sonrasinda 6rneklerin biitiinltigii, %1°lik agaroz jel
elektroforezi ile degerlendirilmistir. Tiim orneklerde yiiksek molekiiler agirliga sahip net
bantlar goézlenmis, “smear” veya parcalanma gdzlenmemistir. Bu durum, izolasyon

protokoliiniin genomik DNA’y1 biiyiik 6l¢iide biitiin olarak koruyabildigini gostermektedir.

87



Saflik oranlari: DNA kalitesinin spektrofotometrik olarak degerlendirilmesinde
260/280 ve 260/230 oranlan yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu ¢aligmada tiim 6rneklerde
260/280 oranlarinin ortalama ~1.8, 260/230 oranlarinin ise ~2.0-2.2 arasinda oldugu tespit
edilmistir. Bu oranlar, DNA 6rneklerinde protein (260/280) ve organik ¢oziicii/tuz (260/230)
kontaminasyonu bulunmadigim1 ve orneklerin yiiksek saflikta oldugunu gostermektedir
(Gallagher ve Desjardins, 2006) . Ozellikle 260/230 oraninin 2’nin iizerinde olmasi, EDTA ve

karbonhidrat gibi kirleticilerin minimal oldugunu desteklemektedir.

DNA konsantrasyonu: Nanodrop analizleri ile 6lgiilen DNA konsantrasyonlarinin
ortalama 28 ng/uL (+ sapma) oldugu belirlenmistir. Bu konsantrasyon, SNP genotiplendirme
platformlar igin genellikle 6nerilen > 20 ng/pL alt simirm tizerinde olup (Thermo Fisher,
2020), sonraki asamalarda uygulanacak genotiplendirme, LD blok analizi ve popiilasyon

genetigi caligmalarinin gereksinimlerini rahatlikla kargilamaktadir.

[lerleyen boliimde SNP verilerinin filtrelenmesi, biyoinformatik ve istatistiksel analizler, Nei
mesafe matrisi ve filogenetik agaglar, temel bilesen analizi, fazlama, baglant1 dengesizligi
temelli haplotip bloklarin belirlenmesi, haplotip dizilerinin tespiti ve frekanslarinin saptanmasi
ve son olarak Ozgilin haplotip dizilerinin tespiti bagliklarinda elde dilen bulgular kendi

igerisinde ve literatiir ile tartisilacaktir.

Sunulan tez caligmasinda ytiriitillen SNP genotiplendirme analizlerinde Affymetrix
Axiom Canine HD Array platformu kullanilmis ve toplam 712.332 SNP lokusuna ait veriler
elde edilmistir. SNP ¢agri orani %99,719 olarak belirlenmistir. Kalite kontrol kriterlerini gecen
SNP orani ise %94,366 olarak kaydedilmistir.

Tonya Finosu 1rkina ait 1 6rnek diginda tiim 1rklara ait 95 6rnek Dish QC esik degerini
basart ile gegmistir. Thermo Fisher (2020) arafindan yayimlanan Axiom veri analiz kilavuzuna
gore Dish QC igin minimum esik deger 0,82 olarak belirlenmistir. Calismada elenen bir
ornegin Dish QC degeri 0,81 olarak tespit edilmis ve bu nedenle analiz disinda birakilmstir.
Yalnizca bir 6rnegin DQC esigini gecememesi, izolasyon asamasinda DNA’nin yeterli kalite
ve miktarda elde edilememesinden kaynaklanmaktadir. Béylece tiim kriterleri basariyla gecen

ornek oran1 %98,96 olarak hesaplanmistir.
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Nachiappan vd. (2025) tarafindan Hint kdpek irklarinda gelistirilen Axiom_Shwaan adl
yiiksek yogunluklu SNP array tasariminda kalite filtrelemeleri sonunda 629.597 SNP yer
almis, dogrulama genotiplendirmelerinde ise ortalama SNP ¢agr1 oram1 %99 olarak rapor
edilmistir. Benzer sekilde, Dog10K konsorsiyumu tarafindan yapilan ve diisiik kapsamli WGS
ile Axiom array sonuglarinin karsilagtirildigi bir aragtirmada, Axiom Canine HD Array’in SNP
cagrt oranlarinin ~ %99,4’lin tizerinde oldugu bildirilmistir (Meadows vd., 2023).
Caligmamizda SNP cagri orant %99,7 olarak tespit edilmistir. Kalite kontrolleri sonrasinda
baglangigtaki 712.332 SNP’den 672.196 SNP analizlerde kullanilmaya uygun bulunmustur.
Bu veriler 1s181nda elde edilen verilerin yeterli kalite ve yogunlukta oldugu anlasilmaktadir.
Ayrica Tirkiye’ye 6zgii yerli kopek popiilasyonlarmin genetik ¢esitliligini yeterince temsil
ettigi, bu sayede ileri diizey popiilasyon genetigi ve haplotip analizlerine uygunlugu goézler

oniine serilmistir.

Bu baglamda ¢alismamizin ulastigi %99,7 nin iizerindeki SNP ¢agr1 oranlari, platform
iiretici standartlarinin (%90 ve iizeri) ve daha 6nceki genomik ¢alismalarin lizerinde bir basari

diizeyine isaret etmektedir.

[leri istatistiksel filtreleme islemleri (-mind, -geno, -hwe, maf ve otozomal filtre) olarak
ornek veya SNP diizeyinde gesitli eleme adimlari uygulanmistir. Bu islemlerin toplaminda
183.681 SNP elenmis ve analizlerde kullanilmak {izere 488.515 adet SNP elde edilmistir. Bu
sayede, veri setinin hem kalite hem de giivenilirlik agisindan daha saglam bir yapiya

kavusmasi saglanmistir.

Sunulan tez ¢aligmasinda Akbasg 1rkina ait 20 kdpek National Institutes of Health catisi
altinda yiiriitilen ortak bir proje kapsaminda Illumina Canine HD BeadChip ile
genotiplendirilmistir. Akbas genotiplerinin, ¢alisma materyalindeki diger irklar ile beraber
analiz edilebilmesi i¢in ortak SNP belirtegleri belirlenerek genotip verileri birlestirilmis ve
biyoinformatik filtrelemelerin ardindan 115 bireyin 133.231 SNP belirtecini igeren

“indirgenmis veri seti” olusturulmustur.

Literatiirde, sunulan tez ¢aligmasinin materyalini olusturan Akbas, Boz, Tonya Finosu
ve Zerdava irklarini iceren SNP genotiplendirme ¢aligmasi bulunmamaktadir. Literatiirde SNP
genotiplendirme verisine sahip olan tek irk Aksaray Malaklis1’dir. Inanc vd. (2018) tarafindan
gergeklestirilen bu calismada s6z konusu irktan 46 kopek iizerinde yaklasik 120.000 SNP
belirteci genotiplendirilmistir. Bununla birlikte Ostrander vd. (2019) yaptiklari Dogl0K
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genom projesi kapsaminda; 3 adet Kangal, 7 adet Anadolu Coban Kopegi, 3 adet Akbas, 4
adet Zerdava ve 5 adet Tiirk Mastifi (Aksaray Malaklis1) kopegine ait tiim genom dizisini elde
etmistir. Dolayisiyla bu tez ¢alismasi, Akbas (170K), Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya
Finosu ve Zerdava wrklarma ait en yiiksek SNP yogunluguna sahip verileri igeren ve ayni
zamanda literatiirde bu 1rklar1 kapsayan ilk genis kapsamli genotiplendirme ¢aligmasi olma

ozelligini tagimaktadir.

Filogenetik agaclar, bireyler ya da popiilasyonlar arasindaki evrimsel iligkileri
gorsellestirmek ve genetik benzerlik veya farkliliklar1 degerlendirmek amaciyla siklikla
kullanilan biyoinformatik araglardir. Bu agaglarin olusturulmasinda genetik mesafe matrisleri

onemli bir rol oynamaktadir.

Sunulan tez caligmasimin materyal igerigi, belirte¢ tipi ve yogunlugu go6zoniinde
bulunduruldugunda, Nei’nin genetik mesafesi (Nei, 1972) ve buna dayali Neighbor-Joining
(NJ) algoritmasi (Saitou ve Nei, 1987) en uygun yontem olarak 6ne ¢ikmaktadir. Nei mesafesi,
ozellikle yiiksek yogunluklu SNP verisi ile popiilasyonlar arasindaki genetik farklilagmay1
allel frekans diizeyinde hassasiyetle Olgebilmesi sayesinde genis capli genotiplendirme
caligmalarinda altin standart olarak kabul edilmektedir. NJ yontemi ise herhangi bir molekiiler
saat varsayimi gerektirmeksizin, minimum evrim ilkesiyle dallar1 optimize ederek filogenetik
agaci olusturur; boylece esit evrimsel hiz varsayimi yapmaya gerek kalmadan biiyiik SNP veri
setlerinden giivenilir topolojiler elde edilmesini saglamaktadir (Takezaki ve Nei, 1996). Bu
yaklasim, biiyiik 6l¢ekli SNP panelleriyle elde edilen allel frekanslari temelinde popiilasyon
yapisini ve olasi ortak atalar1 gorsellestirmede uluslararasi literatiirde yaygin bicimde tercih

edilmektedir (Parker vd., 2017; von Holdt vd., 2010).

Buna karsin diger bazi mesafe ve agag yontemlerinin bu ¢aligmanin veri tipi i¢in ¢esitli
sinirlamalar1 bulunmaktadir. Ornegin UPGMA, ultrametrik agac iiretmesi nedeniyle tiim soy
hatlarinin sabit hizda evrimlestigi varsayimina dayanir; bu durum gergek popiilasyonlarda
genetik drift ve farkli seleksiyon baskilar1 nedeniyle ¢ogu zaman gecerli olmadigindan genis
SNP veri setleriyle kopek popiilasyonlar1 arasindaki iliskileri gercege aykin
yansitabilmektedir (Felsenstein, 2004). Benzer sekilde Maximum Parsimony (MP) veya
Maximum Likelihood (ML) gibi karakter-temelli yontemler, daha ok DNA sekans verisi veya
fazlanmig haplotip dizileri i¢in gelistirilmis olup, SNP array verisinde mevcut bagimsiz SNP
lokuslarinin yiiksek sayis1 nedeniyle biiyiik hesaplama maliyeti ve dallanma giivenilirliginde

belirsizlik yaratabilmektedir (Posada ve Crandall, 2001). Ozellikle ML ve Bayesian
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yontemler, tam dizi segmentleri tizerinde model parametrelerini daha dogru tahmin ettigi i¢in
SNP genotip paneli tabanl popiilasyon analizlerinde genellikle tercih edilmemektedir (Bryant
vd., 2012). Dolayisiyla, Nei mesafesi ile NJ algoritmasinin kombinasyonu, yiiksek yogunluklu
SNP veri setleri kullanilarak kopek irklart arasindaki akrabalik iliskilerini ortaya koymada

metodolojik ve hesaplamali agidan en dengeli ve giivenilir yaklasimi sunmaktadir.

Yapilan filogenetik analizler ile (NJ ve UPGMA) ile Axiom Canine HD Array veri seti
(488.515 SNP) ve indirgenmis SNP seti (133.231 SNP) kullanilarak her iki yontemle irklara
iligkin genetik iliskiler ortaya konulmustur. Axiom veri seti sonuglart (Sekil 3.5, Sekil 3.6) ve
indirgenmis veri seti sonuglart (Sekil 3.7, Sekil 3.8) incelendiginde, genel olarak benzer
akrabalik oriintiileri goriilmektedir. Ancak, kullanilan SNP sayisindaki farklilik bazi1 dallarin
olusumu ve destek degerlerinde kiiciik degisikliklere yol agmistir. Axiom veri seti daha fazla
sayida belirteg igerdiginden filogenetik agacglarda dallar daha yiiksek “bootstrap” destekleriyle
ayrismis, indirgenmis veri setinde ise bazi dallarda giiven degerleri nispeten diigmiis veya dal
siralanmalarinda ufak farkliliklar gézlenmistir. Buna ragmen, her iki veri seti de yerli irklarin

iki ana genetik grup olusturdugunu gostermektedir.

Y ontemsel olarak NJ ve UPGMA agaglar1 arasinda da biiyiik bir tutarlilik goriilmiistir.
UPGMA yontemi, tiim irklar arasindaki genetik mesafeleri hiyerarsik sekilde yansitirken, NJ
yontemi daha esnek dallanma yapisiyla benzer kiimeleri desteklemistir. Iki yontem arasidaki
kiictik topoloji farklari, olasilikla dallarin baglanma sirasindan ileri gelmektedir ancak bu
farkliliklar genel sonucu degistirmemektedir. Dolayistyla, veri setleri arasindaki farkliliklar
daha cok niceliksel (mesafe ve destek degeri) olup niteliksel kiimelenme desenini

etkilememistir.

Neighbor-Joining (NJ) yontemiyle elde edilen filogenetik agaclarda (Sekil 3.5 ve Sekil
3.6), incelenen bes yerli kopek irkinin genetik yakinliklarina gore iki ana dal olustugu
gozlenmektedir. Buna gore Kangal, Aksaray Malaklisi ve Boz Coban Kopegi ayn1 ana kiimede
toplanmakta, Zerdava ve Tonya Finosu ise ayr1 bir alt grup olarak goriilmektedir. Bu sonug,
genetik mesafelerin kopeklerin cografi kokeni ve islevsel/morfolojik tipleriyle uyumlu
oldugunu gostermektedir. Nitekim Orta Anadolu ve ¢evresinde yetisen iri yapili siirii koruma
kopekleri (molosser grubu) genetik olarak birbirine yakin bulunurken, Dogu Karadeniz’e 6zgii
kiictik boyutlu bekgi/av kdpekleri diger grupta yer almistir. Benzer bir siniflandirma literatiirde

de vurgulanmistir: Tirkiye nin yerli kdpek irklar, kabaca bes molosser (iri goban kopegi) ve
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iki kiiclik spitz tipi olarak ayrilmaktadir (Yilmaz ve Ertugrul, 2012) . NJ agaci, bu ayrimi

acikca yansitarak incelenen irklarin beklenen filogenetik konumlarin1 dogrulamaktadir.

Sekil 3.9°da sunulan indirgenmis veri seti ve Parker vd. (2017) tarafindan belirlenen 24
farkli kopek kladini temsil eden birer 1tk ile ¢izilen Nei uzaklik matrisine dayali NJ agacina
bakildiginda elde edilen bulgular literatiirde bildirilen genetik siniflandirmalarla biiyiik dlctide
ortigmektedir. Parker vd. (2017) kopek irklar arasinda genotipik benzerliklere dayal
olusturduklan filogenetik agacta (kladogram); Saluki, Anadolu Coban Kopegi (Anatolian
Shepherd), Afgan Tazisi, Azawakhi, Levriero Meridionale, Sloughi, Mastino Abruzzese,
Kuvasz, Komondor, Ibizan Hound, Cirneco dell’Etna, Pharaoah Hound ve Biiyiik Pirene
(Great Pyrenees) gibi 1wklarin toplandigi bir grubu “Mediterranean” kladi olarak
adlandirmigtir. Tez ¢aligmasinda yer alan Aksaray Malaklisi, Boz, Kangal, Akbas ve Zerdava
gibi Tiirkiye’ye 6zgii ¢oban kopeklerinin “Mediterranean” kladinda yer aldigi, 6zellikle kladin
temsilcisi olarak kabul edilen Saluki (SALU) ile genetik yakinlik gosterdigi anlasilmaktadir.
Bu durum, Tiirk ¢oban kdpeklerinin gen havuzunda tarihsel olarak Orta Asya ve Orta Dogu
gdclerinin ve muhtemelen tazi (sighthound) katkisinin da bulunduguna isaret etmektedir. Ayni
zamanda von Holdt vd. (2010) yaptiklar1 ¢alismada bu kladin igerisinde bulunan Saluki ve
Afgan Tazis1 irklar ve ayrica Akita, Chow Chow, Shar Pei ve Sibirya Huski’si gibi wrklar
“antik 1rklar” olarak tanimlamislardir (tarihi > 500 y1l 6ncesine dayanan irklar). Bu dogrultuda,
Tiirkiye’ye 0zgii ¢oban kopeklerinin; Ortadogu ve Akdeniz kokenli eski kopek
popiilasyonlarindan tiiremis olabilecegini, biiyiik olasilikla benzer seleksiyon baskilarina
(coban kopegi olarak siirii koruma, iklim adaptasyonu gibi) maruz kalarak evrimlestigini,
ayrica tarihsel gog¢ler ve insan hareketleriyle gen havuzlarmin kesismis olabilecegini
gostermektedir. Bu genetik yakinlik, morfolojik ve islevsel benzerliklerle (siirii koruma
giidiisti, kisa veya cift katmanli tlly yapisi, aile ile uyumlu miza¢ gibi) de uyumlu

bulunmaktadir.

Sekil 3.9’da Tonya Finosu (Ton) diger yerli kopek irklarindan olan belirgin sekilde
ayrilarak daha farkli bir genetik kiimede yer almistir. Tonya Finosu’nun &zellikle Akita
(AKIT) ve Shih Tzu (SHIH) gibi kiigiik Spitz veya Asya kdkenli refakatgi/aver kdpeklerle aynm
alt klad icerisinde yer almasi (bootstrap degeri %100) dikkat cekmektedir. Tonya Finosu’nun
filogenetik olarak Akita ve Shih Tzu ile aynm1 dallanmada yer almasi, bu 1rkin olasi Baltik—
Iskandinav veya Kuzey Asya spitz kokenli kiiciik kopeklerle genetik baglarim

diisiindiirmektedir. Literatiirde de Tonya Finosu’nun tipolojik olarak beyaz renkli, kisa
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burunlu ve dik kulakli bir Spitz tipi kdpek oldugu bildirilmis olup (Yilmaz ve Ertugrul, 2012b),
bu fenotip Parker vd. (2017) tammladig1 Spitz kladindaki kdpeklerle oldukca benzesmektedir.

Coutinho-Lima vd. (2024)’nin gerceklestirdigi calismada, Parker vd. (2017) tarafindan
yayimlanan halka agik verilerine ek olarak kendi SNP genotiplendirme analizlerinden elde
ettikleri Kangal ve Akbas genomlari kullanilarak olusturulan Neighbor-Joining (NJ)
filogenetik agaci incelendiginde, Kangal ve Akbas irklarinin Parker vd. (2017)’1n tanimladig1
Akdeniz “Mediterranean” kladi igerisinde gruplandigi goriilmektedir. Bu bulgu, tez

caligmamiz kapsaminda elde edilen sonuglarla da ortiismekte ve verilerimizi desteklemektedir.

Temel bilesen analizi (PCA), popiilasyon genetigi calismalarinda genetik yap1
cozlimlemesi i¢in yaygin olarak kullanilan giiclii bir yontem olup; SNP’lerden elde edilen
verileri birkag bilesen eksenine indirgeyerek popiilasyonlar arasi iligkileri iki veya ii¢ boyutlu
grafikler lizerinde gorsellestirmeyi saglamaktadir. Sunulan tez c¢alismasinda da PCA, alt1

kopek rkinin genetik benzerlik/farklilik durumunu ilk bakista anlagilir hale getirmistir.

Tez kapsaminda Axiom Canine HD Array ve indirgenmis veri setleri ile yapilan PCA
analizlerinden elde edilen bulgularda; Tiirkiye’ye 6zgii yerli kdpek irklarinin (Kangal, Akbas,
Aksaray Malaklisi, Boz, Tonya Finosu ve Zerdava) genetik olarak birbirinden belirgin sekilde
ayristig1 ortaya konulmaktadir.

Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen iki boyutlu (Sekil 3.11) ve ti¢ boyutlu
(Sekil 3.13) PCA grafikleri ile indirgenmis veri setinden elde edilen iki boyutlu (Sekil 3.15)
ve li¢c boyutlu (Sekil 3.16) PCA grafiklerinde; Kangal, Akbas, Aksaray Malaklis1 ve Boz
irklarmin farkli eksenlerde yogunlasan ayrik dagilimlari, bu irklarin genetik agidan bagimsiz
yapilar sergiledigini gostermektedir. Bu ayrisma, s6z konusu irklarm tarihsel olarak benzer
islevlere sahip olmalarina ragmen genetik olarak farklilasmis popiilasyonlar oldugunu
gostermektedir. Ozellikle Akbas ve Kangal’in Sekil 3.14’te birbirinden uzak konumlanmasi
dikkat c¢ekmektedir. Bu bulgu, Erdogan vd. (2013) tarafindan bildirilen mikrosatellit
analizleriyle ortlismektedir; ilgili caligmada, bu iki irkin ii¢ boyutlu uzayda ayr kiimelerde yer
aldig1 ve farkli genetik yapilara sahip oldugu ifade edilmektedir. Koban vd. (2009) ise
mitokondriyal DNA verilerine dayanarak, Kangal ve Akbas’in farkli evrimsel kokenlerden
tiiremis olabilecegini ve bu farkliliklarm, Kangal’in Iskandinavya ve Giineybati Asya,
Akbas’in ise Avrupa ve Dogu Asya kopeklerine olan yakinligiyla desteklendigini

bildirmektedir. PCA diizlemindeki bu ayrisma, farkli tarihsel seleksiyon baskilarimin ve
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cografi izolasyonun s6z konusu irklarin genetik yapisini sekillendirmede etkili oldugunu

ortaya koymaktadir.

Aksaray Malaklisi, diger coban kopeklerinden hem iki boyutlu PCA diizleminde (Sekil
3.11) hem de yalniz dort irki igeren indirgenmis veri seti {i¢ boyutlu PCA analizinde (Sekil
3.16) ayrisan bir konumda yer almaktadir. Boz irki da benzer sekilde, Sekil 3.13°de ayr bir
kiime olusturarak genetik farkliligini ortaya koymaktadir. Tiim bu ¢oban kopeklerinin, benzer
cografyalarda ve benzer gorevlerde kullanilmalarina ragmen ayr1 kiimelenmeler gostermesi,
genetik izolasyonun uzun siire devam ettigini ve yerel seleksiyon uygulamalarinin genetik

yapiy1 farkli yonlerde sekillendirdigini diisiindiirmektedir.

PCA bulgular, yalnizca ¢oban kopekleri arasinda degil, Dogu Karadeniz kokenli iki
yerli itk olan Tonya Finosu ve Zerdava agisindan da énemli ayrigmalar gostermektedir. Bu
irklarin hem Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen iki boyutlu (Sekil 3.10) ve ii¢
boyutlu (Sekil 3.12) PCA grafiklerinde hem de indirgenmis veri setinden elde edilen iki
boyutlu (Sekil 3.14) ve iic boyutlu (Sekil 3.17) PCA grafiklerinde belirgin bir ayrigma
sergiledigi goriilmektedir. Her iki irkin da cografi izolasyon ve siirli ¢iftlesme yoluyla genetik
biitiinligiinii korudugu anlasilmaktadir. Bu kiimelenme deseni, ayni zamanda kiiltiirel tercihler

ve islevsel farkliliklarin genetik yapiya yansimalari olarak da degerlendirilmektedir.

S6z konusu ayrigmalar, Coutinho-Lima vd. (2024) tarafindan gerceklestirilen ve
modern ¢oban kopeklerinin evrimsel ge¢misini ele alan kapsamli ¢alismanin bulgulariyla
ortiismektedir. Ilgili arastirmada, modern siirii koruma kdpegi (Livestock Guardian Dog,
LGD) wklarmin tek bir kdkenden degil, iki ayr1 evrimsel soy hattindan geldigi ve farkli
cografyalarda bagimsiz olarak gelistigi ifade edilmektedir. Bu yoniiyle, caligmamizda elde
edilen PCA bulgulart da LGD irklarinin evrimsel olarak ¢ok kokenli olabilecegini ve

Tiirkiye’deki ¢oban kopeklerinin bu gesitliligin bir yansimasi oldugunu diisiindiirmektedir.

Ote yandan, Coutinho-Lima vd. (2024) modern LGD 1rklar1 arasinda gen akisinin
yaygin oldugunu ve insan gocleriyle genetik karigimin siklastigini belirtmektedir. Ancak
sunulan tez ¢alismasinda elde edilen PCA grafiklerinde, Tonya Finosu ve Zerdava irklarimin
birbirinden uzak net kiimeler olusturmasi, s6z konusu 1rklar arasinda son donemde yaygin bir
gen akis1 yaganmadigini diisiindiirmektedir. Bu durum, her bir irkin uzun yillar boyunca kendi

kapali gen havuzunda evrimlestigini diisiindiirmektedir.
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Sonug olarak, PCA analizlerine dayali bu degerlendirme, Tiirkiye’ye 6zgii alt1 kopek
irkinin genetik yapilarmin iki ana desen sergiledigini gostermektedir: (1) Orta Anadolu
mengeli siirii koruma kopekleri (Akbas, Kangal, Aksaray Malaklisi, Boz) genetik olarak son
derece yakin ve ortilisen bir yap1 arz etmekte, (2) Dogu Karadeniz menseli yerel irklar (Tonya
Finosu, Zerdava) ise bu ana gdvdeden belirgin bicimde ayrisarak kendi soy kiimelerini
olusturmaktadir. Ik grup, ortak atalar ve tarihsel gen akisi nedeniyle gdrece yakin
kiimelenmelerine ragmen kendi iglerinde farkli irklara ayrilmistir. Ikinci grup ise cografi,
fiziki ve islevsel anlamda izolasyon kaynakli farklilagsmis popiilasyonlar olarak karsimiza
cikmaktadir. Her iki durumda da yapay se¢ilim baskisi ve insana bagl {ireme stratejileri bu
genetik driintiilerin bicimlenmesinde rol oynamustir. Ozellikle son birkag yiizyildaki kontrollii
yetistirme, kopek irklarinda belirgin genetik sinirlar ¢izmis ve her bir irki kendi iginde daha

homojen hale getirmistir.

Tiirkiye’de bu wrklarin saflastirilmas: ve kayit altina alinmasi ¢alismalari nispeten
yenidir. Dolayisiyla Anadolu’nun bu kadim kdpek popiilasyonlari, tam anlamiyla kapali birer
satkan 1k olmaktan ziyade, gecisli smirlar1 olan yapilar sergilemektedir. Bu da PCA
analizinde gordiiglimiiz lizere genetik ayrigmalarm keskin degil kademeli olmasma yol
acmaktadir. Bu bulgulan literatiirdeki caligsmalarla kargilagtirdigimizda genel bir tutarlilik
gozlenmektedir. Sutter vd. (2004) kdpeklerde uygulanan yogun yapay segilim neticesinde, her
bir irkin birkag yiizyil gibi kisa bir siirede olduk¢a homojen hale gelebildigini ve farkli irklari
genetik profillerinin belirgin bigimde ayrildigini belirtmistir. Bu siire¢, insanlarin belli
ozellikleri sabitlemek icin kapali bir ireme sistemi uygulamasinin bir sonucudur. Nitekim
giiniimiizde taniml ~ 400 kadar kopek 1rkinin biiyiik bir kismi Viktorya doneminden bu yana,
yani son 150 - 200 yilda, secere kayit sistemleri ile birbirinden izole sekilde ¢ogaltilmasiyla
olusmustur ve diinlimiizde modern irklar olarak anilmaktadir. Tez ¢aligmasinin konusu olan
Tiirkiye’ye 6zgl yerli kopek wrklarmin bir kismi da (6zellikle Kangal ve Akbas gibi) son
yillarda resmi 1k statiisii kazanip kayit altina alinmaya baglanmistir. Bu popiilasyonlar
gecmiste kirsal bolgelerde daha serbest lireme kosullarinda varliklarii siirdiirdiiklerinden,
genetik olarak birbirlerinden tamamen ayrigtiklarimi sdylemek giictiir. Nitekim Amerika ve
Avrupa kokenli kdpek irklari federasyonlar: uzun siire Kangal ve Akbas’1 tek bir irk olarak,
“Anadolu Coban Kopegi” adi altinda degerlendirmistir. Ancak yerel diizeyde yiiriitiilen
genetik caligmalar, bu iki irkin farkli genetik yapilara sahip oldugunu ortaya koymus ve ayr1
birer irk olarak taninmalar1 giindeme gelmistir (AVKIF, 2021; Erdogan vd., 2013). Benzer
sekilde, Aksaray Malaklis1 da yakin doneme kadar Kangal’in bir varyetesi sayilirken son

yillarda ayr1 bir itk olarak kabul gérmeye baslanmistir (Atasoy vd., 2014). Bu gibi 6rnekler,
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genetik verilerin 1tk tanimlarini sekillendirmedeki 6nemini gostermektedir. Parker vd. (2017)
gibi kapsaml g¢aligmalar, genetik akrabaliga dayali irk gruplandirmalarini ortaya koyarak
hangi 1rkin hangi genetik soya yakin oldugunu haritalamistir. Dolayisiyla, tez ¢alismasinda
sunulan bulgular bu biiyiik resmin yerel Slgekteki bir parcasini yansitmakta ve Tirkiye
0zelinde popiilasyon genetigi dinamiklerinin anlagilmasma katki saglamaktadir. Nitekim,
Tiirkiye’ye 0zgii yerli kopek irklari, diinya kopek cesitliligi icerisinde 6zgiin yerlerini
almaktadir. Bu baglamda, PCA’ya dayali genetik yap1 analizleri, yerli kdpek irklarimizin

korunmasi, taninmasi ve gelecekteki genetik caligsmalar i¢in 6nemli ipuglart sunmaktadir.

ADMIXTURE analizinin temel amaci, incelenen kopek gruplari arasindaki genetik
iligki yapilarin1 ve olas1 ortak atasal bilesenleri ortaya koymaktir. Bu dogrultuda sunulan tez
caligmasimda K=2’den K=5"e kadar farkli atasal popiilasyon sayilar1 denenmis ve her bir K
degeri icin capraz dogrulama (CV) hatalar1 hesaplanmistir. CV hatas1 degeri, model
karmagiklig1 ile veriye uyum arasindaki dengeyi yansittigindan, en diisiik CV hatasina sahip
K degeri popiilasyon yapisini en iyi agiklayan model olarak kabul edilmektedir. Analizlerde
Axiom Canine HD Array verileri i¢in CV hatasinin en diisiik oldugu deger K=3 olarak
bulunmustur; indirgenmis SNP veri setinde ise CV hatasi en diisiik K=4te elde edilmistir. Her
iki veri setinde de c¢ok diisiik (K=2) veya cok yiiksek (K=5) degerler, muhtemelen asiri
basitlestirme ya da asir1 uyumdan kaynakli olarak daha yiiksek CV hatalarina yol agmustir.
Dolayisiyla K=3—4 aralig1, incelenen kopek popiilasyonlarimin temel genetik yapi taglarini en

dengeli sekilde yansitan aralik olarak belirlenmistir.

Elde edilen ADMIXTURE bar grafikleri, her bir bireyin genomundaki atasal soy katki
oranlarimi renklerle gostermektedir. Genomik katki desenlerinin incelenmesi sonucunda, bazi
genetik bilesenlerin belirli irklarda baskin oldugu; buna karsilik birden fazla irk tarafindan
paylasilan ortak genetik bilesenlerin de bulundugu tespit edilmistir. Ozellikle Orta Anadolu
kokenli ¢oban kopekleri olan Aksaray Malaklisi, Boz ve Kangal irklarinda benzer renk
dagilimlarinin ortaya ¢ikmasi, bu irklarin 6nemli 6lgiide ortak bir genetik temeli paylastigina
isaret etmektedir. Buna karsin, Dogu Karadeniz bolgesine 6zgii daha kiiciik boyutlu irklar olan
Tonya Finosu ve Zerdava’nin profillerinde, Orta Anadolu ¢oban kdpeklerinden ayrisan farkli
bir genetik bilesenin (bar grafiklerinde farkli renkte) baskin oldugu goriilmiistiir. Bu durum,
cografi izolasyon ve farkli seleksiyon ge¢mislerinin bir sonucu olarak, s6z konusu iki grup
arasinda belirgin bir genetik ayrisma bulundugunu gostermektedir. Yine de her bir irkin
genomunda birden fazla atasal bilesenin bir arada bulunmasi, bu popiilasyonlar arasinda

tamamen keskin genetik sinirlar olmadigini, tarihsel donemlerde irklar arasi gen akiginin veya
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ortak atalarin varliginin muhtemel oldugunu diisiindiirmektedir. Kangal irki biiyiik oranda
Orta Anadolu siirii kopeklerine 6zgii genetik bilesenler tagimakla birlikte, diigiik oranda Tonya
Finosu/Zerdava grubuna ait bilesenler de sergilemektedir. Benzer sekilde Zerdava ve Tonya
Finosu’nda baskin bilegsen disinda Orta Anadolu grubu ile paylasilan azinlik bilesenlerin
varligl, bu wrklarn birbirinden net sekilde ayrilan desenler olusturmaktan ziyade, evcillesme
stireci sonras1 bu cografyadaki ortak yabani atalarmdan tiirediklerine ve ortak genetik

kokenlere sahip olduklarina isaret etmektedir..

Indirgenmis veri seti analizine Akbas irkinin da dahil edilmesiyle (K=4 senaryosu)
atasal soy desenlerinde baz1 degisimler gozlenmistir. Akbas irki eklendiginde modelde en
uygun kiime sayisinin 4’e ¢ikmasi, bu irkin genetik yapisinin diger irklardan kismen ayrigik
olup ilave bir atasal bilesen gerektirdigine isaret etmektedir. Nitekim K=4 ADMIXTURE
grafiginde Akbas bireylerinin genomlarinda, biiyiik oranda kendilerine 6zgii bir renk (turkuaz)
bileseninin belirginlestigi goriilmiistiir. Bu bilesen, diger irklarda daha diisiik oranlarda temsil
edilmekte; yani Akbag’lar kismen ayrismis bir gen havuzuna sahip olmakla birlikte diger Tiirk
coban kopekleriyle ortak atalara dayali baz1 genomik unsurlar1 da paylasmaktadir. Bu bulgu,
Akbag wrkinin Anadolu’daki ¢oban kopegi gen havuzunun bir parcasi oldugunu ancak
muhtemelen cografi veya soy kiitigli izolasyonu nedeniyle belli allel frekanslarinda
farklilasarak ayri bir grup gibi tanimlandigini gostermektedir. Ozetle, ADMIXTURE
analizindeki tiim wrklarin tamamen tek renk (tek atali) olmamasi fakat bir ya da iki renk
bileseninin baskin ¢ikmasi, incelenen Tirk yerel kdpek iwrklarmin birbirlerinden belirli
diizeyde farklilagtigin1 fakat aralarinda ortak genetik miras unsurlari da bulundugunu ortaya

koymaktadir.

Elde edilen bu bulgular, kdpek popiilasyon genetigine dair literatiirde rapor edilen
sonuclarla genel olarak uyumlu bulunmustur. Parker vd. (2017) saftkan kopekler {izerinde
yaptig1 kapsamli bir caligmada, modern kopek irklarmin sabit ve izole soy hatlarindan ziyade,
boliinme ve tekrar karigma siirecleriyle sekillendigi gosterilmistir. 161 farkli irktan verilerin
analiz edildigi bu arastirmada, genetik benzerliklere dayali belirli ik gruplart (kladlar)
tanimlanmis ve birgok irkta farkli cografi kokenli soylarin karigimi tespit edilmistir. Bu sonug,
kopek wrklarmin tarihsel gelisimi sirasinda farkli soylarin bir araya gelerek yeni irklarin
olustuguna isaret etmektedir. Sunulan tez calismasinda gozlenen, irklar arasi paylasilan
genomik bilesenlerin varlig1 da bu bulgular ile uyum igerisindedir. Diger bir deyisle, irklar

belirli diizeyde farklilagmis gen havuzlarina sahip olsalar da tamamen 6zgiin ve izole degildir;
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belirli donemlerde gerceklesen gen akisi ya da ortak kokenler, gliniimiiz irklarinin

genomlarinda iz birakmugtir.

Ozellikle goban kdpekleri iizerine odaklanan giincel ¢aligmalar da sunulan bulgulari
desteklemektedir. Coutinho-Lima vd. (2024) diinya genelinden 304 ¢oban kdpegini analiz
ettikleri kapsamli ¢alismalarinda, modern siirii koruma kopeklerinin tek bir ortak atadan
gelmedigini, aksine farkli cografi kokenlere sahip birden fazla eski kopek soyundan
tiirediklerini ortaya koymustur. Bu ¢alisma, giiniimiiz ¢oban kopegi irklar1 arasinda da yaygin
bir ortak atalik miras ve gen akis1 bulundugunu, tarihsel hayvan ve insan goglerinin bu irklari
gen havuzlarm sekillendirdigini gostermektedir. Ornegin farkl iilkelerin ¢oban kdpekleri
arasinda Onemli diizeyde genetik benzerlikler tespit etmis; bu benzerliklerin, ge¢miste
stirilerin ve onlarin koruyucusu kopeklerin birlikte cografi yer degistirmesine dayandigi ileri
sirmiislerdir. Ayrica aym arastirmada, c¢oban kopeklerinin c¢evrelerindeki serbest
popiilasyonlarla da genetik materyal paylagmis olabilecegi, dolayisiyla belirli bir irkin
yeteneklerinin korunmasinda soy safligindan ziyade siirekli secilimin rol oynadigi
belirtilmektedir. Sunulan ¢aligmada incelenen Tiirk ¢oban kdpeklerinde, gozlenen ortak
genetik bilesenler ve karisim desenleri, s6z konusu bulgularla uyumludur. Ornegin Kangal,
Akbas, Aksaray Malaklis1 ve Boz irklarinin birbirleriyle paylastigi genetik bilesenler, tarihsel
olarak benzer islevlere sahip bu irklarin ortak atalara ve karsilikli gen akisina dayandigini

gosteren kiiresel ¢aligmalarin yerel 6lgekteki yansimalaridir.

Benzer bir sekilde, Balkan kdkenli ¢oban kdpekleri lizerine yapilan bolgesel ¢alismalar
da coban kopekleri arasindaki genetik iliskilerin karmasikligini ortaya koymaktadir. Janes§ vd.
(2021) ti¢ Balkan ¢coban kopegi irkini diger bazi coban ve popiiler irklarla birlikte analiz etmis
ve bu li¢ rkin genetik olarak ayri1 popiilasyonlar olsa da aralarinda belirgin bir genetik karisim
(admixture) bulundugunu bildirmistir. Ozellikle Sarplaninac ve Tornjak irklarinda 6nemli
diizeyde karsilikli gen akis1 izleri gozlenirken, Karst Coban Kdpeginin (Slovenya kokenli bir
kopek 1rk1) genetik agidan digerlerinden daha saf kaldig1 tespit edilmistir. Caligmadaki hemen
hemen tiim ¢oban kdpegi irklarinda dikkate deger diizeyde karisim desenleri saptanmis olmast,
bu islevsel gruptaki kopeklerin tarihsel olarak tamamen izole soylar olmayip birbirleriyle
iligkili alt popiilasyonlar oldugunu gostermektedir. Nitekim yazarlar, sz konusu ortak genetik
bilesenlerin varligini, Neolitik dénemden itibaren gerceklesen evcil hayvan ve insan
hareketleriyle iliskilendirmekte ve ¢oban kopeklerinin tek bir cografi kokenden ziyade farkli
bolgelerde paralel gelismis olabilecegini 6ne siirmektedir. Bu bolgesel bulgular, Tiirkiye’deki
coban kdpekleri arasinda gozlenen benzerlik ve farkliliklarin da benzer tarihsel siireglerin bir

iirlinii olabilecegini diisindiirmektedir.
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Caligmamiz ile literatiirde yer alan benzer caligmalar arasinda ortaya ¢ikan farkliliklarin,
basta 6rneklem kapsami ve cografi dagilim olmak iizere cesitli metodolojik ve biyolojik
degiskenlerle iliskili oldugu diisiiniilmektedir. Oncelikle, &rnek sayis1 ve ¢alismaya dahil
edilen 1tk cesitliligi gibi faktorlerin, elde edilen bulgular iizerinde 6nemli bir etkisinin
bulundugu diistiniilmektedir. Genis kapsamli uluslararasi ¢aligmalar, ¢ok sayida ve birbirinden
farkli genetik kokene sahip irklar icermeleri nedeniyle, popiilasyonlar arasi biiyiik Slgekli
genetik ayrimlari belirlemede etkili olmaktadir. Bununla birlikte Parker vd. (2017) filogenetik
caligmalarin, aym1 cografi bolgede evrimlesmis ve tarihsel olarak benzer islevlere sahip
popiilasyonlar arasindaki daha ince yapisal farkliliklar1 saptamada siirh kalabilecegi one
stirmektedir, ¢linkii bu 6zelliklerin cografyadan bagimsiz olarak da tekrarlayan sekilde ortaya
cikabildigini ifade etmektedir. Konuya iligkin yiiziin iizerinde kopek irkin1 kapsayan
calismalarinda, makro diizeydeki gruplar basariyla ayristirilmakta; ancak yerel diizeydeki
(aym1 cografyada benzer is yapan kopekler) ince varyasyonlarm goz ardi edilebildigi
anlagilmaktadir. Buna karsilik, bu tez galigmasinda oldugu gibi daha dar bir cografyada
gelismis ve islevsel olarak benzer rollere sahip birkag yerli irkin kargilagtirilmasi, aralarindaki
genetik benzerlikleri ve ayrismalar1 daha ayrintili bicimde ortaya koyma olanagi sunmaktadir.
Ayrica benzer sekilde, popiilasyonlarin cografi yayilimi da genetik yapilarin farkh
yorumlanmasina neden olabilmektedir. Farkli kitalardan veya uzak bolgelerden 6rneklenen
irklar1 iceren ¢aligmalarda, cografi mesafe ile artan genetik uzaklik, yapisal analizlerde keskin
ayrimlarin gézlemlenmesine yol agmaktadir. Ancak aymni iilke sinirlar i¢inde evrimlesmis ve
belirli tarihsel siirecleri ortaklasa gecirmis popiilasyonlarda, genomik diizeyde Ortiisen
bilesenlerin bulunmasi beklenmektedir. Bu baglamda, Tiirkiye yerli kdpek wrklar1 arasinda
saptanan ortak atasal bilesenlerin, ortak cografi kdken, benzer ¢evresel secilim baskilar1 ve
olas1 tarihsel gen akis1 gibi etkenlerin bir sonucu oldugu diisiiniilmektedir. Dolayisiyla
calismamizda gozlemlenen genetik benzerliklerin hem bolgesel yakinlik hem de kiiltiirel ve

islevsel siireklilikle aciklanabilir nitelikte oldugu degerlendirilmektedir.

Tiim bu bulgular birlikte degerlendirildiginde, ADMIXTURE analizi sonuglarimiz,
Tiirkiye’ye 6zgii alt1 yerel kdpek 1rki arasinda genetik olarak hem ayrigsmanin hem de ortak
atalarin izlerinin bulundugunu ortaya koymaktadir. Elde ettigimiz atasal soy dagilimlari,
literatiirde farkli kopek gruplar icin bildirilen popiilasyon yapis1 oriintiileriyle biiytlik 6lgiide
uyum i¢indedir. Kiiciik 6lgekli farkliliklar ise 6rneklem biiytikliigii, cografi kapsam, genetik
cesitlilik ve yontem farkliliklart gibi bilimsel parametrelerle agiklanabilmektedir. Genel
olarak, bulgularimiz kopek irklarmin genetik yapisinin kati sinirlarla ayrilmaktan ziyade

goreceli ve gecirgen oldugunu, ancak belirli gruplarin yine de karakteristik genomik profillere

99



sahip oldugunu gostermektedir. Bu durum, hem {ilkemizdeki yerli kopek irklarinin korunmasi
ve anlasilmasi agisindan, hem de kdpek evrimi ve irklagmasi konusundaki kiiresel resme katki

saglamas1 bakimimdan énemli bir sonugtur.

Beagle v5.5 ile yapilan fazlama (genotip saflastirma) islemi sonucunda Axiom Canine
HD Array verisi ve indirgenmis veri seti i¢in baz1 onemli istatistiksel degerler raporlanmistir.
Beagle ile yiriitilen fazlama (haplotip tahmini) islemlerinde, tahmini etkin popiilasyon
biiyiikliigli (Ne) ve ortalama hata orani (err) fazlama kalitesinin degerlendirilmesi agisindan
biiyiik 6nem tagimaktadir (Browning vd., 2018). Fazlama algoritmasi, Ne degerini kullanarak
baglant1 dengesizligi (LD) desenlerini tahmin eder; bu nedenle yanlis belirlenen Ne, haplotip
bloklariin ger¢ek biyolojik uzunluklarimi yansitmayan faz dizilimlerinin olusmasma yol
acabilmektedir (Browning ve Browning, 2007). Ortalama hata oram (err), fazlama siirecinin
dogrulugunu dogrudan gosteren bir parametre olup, yiiksek degerler faz hatalarinin arttigini
ve elde edilen haplotiplerin giivenilirliginin azaldigin1 ifade etmektedir. Dolayisiyla bu
istatistiksel parametreler, fazlama sonuclarinin hem biyolojik gecerliligi hem de sonraki LD
blok analizleri, haplotip frekans hesaplamalar1 ve seleksiyon taramalar1 gibi ileri diizey

genomik analizler i¢in temel gilivenilirlik kriterleri olarak dikkate alinmalidir.

Asagida, elde edilen veriler literatiirdeki bulgularla karsilastirilmig; 6zellikle kopek
genomu verileri oncelikli olmak iizere, gerektiginde insan ve diger tiirlerden 6rneklerle

degerlendirilmistir.

Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen fazlama ¢iktilarinda tahmini etkin
popiilasyon biiyiikligii (Ne); kiiglikten biiylige Kangal’da 1.042,42, Zerdava’da 1.346,91,
Tonya Finosu'nda 2.765,13, Aksaray Malaklisi’'nda 3.907,28 ve Boz’da 9.166,57
bulunmustur. indirgenmis veri seti ile hesaplanan etkin popiilasyon biiyiikliikleri ise, kiigiikten
biiylige, Zerdava’da 556,59, Tonya Finosu’nda 1.193,97, Aksaray Malaklisi’nda 2.067,37,
Boz’da 4.776,49, Kangal’da 5.350,19 ve Akbag’da 5.836,77 olarak hesaplanmigtir. Alam vd.
(2012), Kore’ye 6zgii yerli bir kopek irkinda, farkli yogunluklarda ve nesillerde (20k, 60k ve
179k) SNP panelleri ile gergeklestirdikleri hesaplamalarda ii¢ farkli degerde (1.601, 528,
1.129) etkin popiilasyon biiyiikliigii hesaplamistir. Axelsson vd. (2012) ise gesitli kopek irklart
ile yaptiklar1 ¢alismada ortalama etkin popiilasyon biiyiikliigiinii yaklasik 7.752 olarak

hesaplamustir.
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Axiom Canine HD Array verisi, goreceli olarak daha yiiksek bir genetik ¢esitlilik
yansitmaktadir. Bu sonuglar genel olarak saf itk popiilasyonlarinda gozlenen dar etkin
popiilasyon biiyiikliikleri ile uyumludur. Ornegin Sutter vd. (2004), LD temelli calismalarinda
Golden Retriever ve Labrador Retriever gibi irklarda Ne degerlerinin birkac¢ bin civarinda
oldugunu, Akita gibi dar kurucu popiilasyona sahip irklarda ise bu degerin ¢cok daha diisiik
olabildigini bildirmistir. Benzer sekilde Gajaweera vd. (2019) Kore yerli kopek irklarimda Ne
degerini ortalama 2.500 civarinda tahmin etmis ve bu degerleri sinirhi genetik varyasyonun

gostergesi olarak yorumlamistir.

Ozellikle Kangal ve Zerdava’da elde edilen diisiik Ne degerleri (<1.500), bu wrklarda
geemiste yasanan daralma olaylarinin (bottleneck) ve kapali yetistirme programlarinin etkisini
ortaya koymaktadir. Literatirde Ne degerinin diisiik olmasi, genetik siiriiklenmenin
hizlanmasina ve resesif zararli alellerin homozigot hale gelerek genetik hastalik risklerinin
artmasina zemin hazirlayan onemli bir unsur olarak degerlendirilmektedir (Leroy, 2011;
Lindblad-Toh vd., 2005). Buna karsilik Boz 1rkinda saptanan gorece yiiksek Ne degerleri
(~9.000), bu popiilasyonun daha genis genetik tabana sahip oldugunu ve genetik ¢esitliligin

nispeten daha iyi korundugunu diisiindiirmektedir.

Caligmada kullanilan iki farkli SNP paneli arasinda Ne tahminlerinde goriilen fark ise,
SNP yogunlugundan kaynaklanan metodolojik bir durumdur. Axiom Canine HD gibi yliksek
yogunluklu array’ler (~580.000 SNP) LD kirilma noktalarim1 daha hassas 6lgebilmekte ve
boylece LD egrisinden tahmin edilen Ne degerlerini daha giivenilir kilmaktadir (Corbin vd.,
2012; Tenesa vd., 2007). indirgenmis veri setinde ise SNP’lerin genom iizerindeki daha seyrek
dagilimi, LD bloklarinin oldugundan daha uzun géziikkmesine ve dolayisiyla Ne hesaplarimin
sapmasina neden olabilmektedir. Bu durum literatlirde SNP se¢im yanliligi (SNP

ascertainment bias) olarak da tanimlanmaktadir (Lachance ve Tishkoff, 2013).

Sonug olarak bu bulgular, Tiirkiye’ye 6zgii yerli kdpek popiilasyonlarmin genetik
acidan ortalama bir etkin popiilasyon biiylikliigiine sahip oldugunu ve koruma-genetik
programlarinin planlanmasinda bu verilerin dikkate alinmasi gerektigini gdstermektedir.
[lerleyen galigmalarda daha genis 6rneklem gruplari ve tam genom dizileme gibi yaklagim
farkliliklariyla bu tahminlerin dogrulanmasi, uzun vadeli genetik saglik yonetimi acisindan

biiyiik 6nem tagimaktadir.
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Baglant1 dengesizligi (LD) temelli haplotip bloklarinin analizi, bir popiilasyondaki
rekombinasyon yapilarinin, secilim izlerinin ve genetik cesitliligin daha ayrintili bi¢cimde
ortaya konmasini saglayan gii¢lii bir yontem olarak degerlendirilmektedir (Berner ve Roesti,
2017; Gabriel vd., 2002; Sabeti vd., 2002). Kopek popiilasyonlarinda LD bloklarinin yapisi,
yalnizca 1rklar arasi evrimsel siireci degil, ayn1 zamanda izolasyon, genetik siiriiklenme ve
yapay seleksiyon gibi tarihsel baskilarin da izlerini tagimaktadir (Lindblad-Toh vd., 2005). Bu
baglamda, Tiirkiye’ye 6zgii alt1 yerli kdpek 1rki hem yiiksek yogunluklu Axiom Canine HD
verisi hem de indirgenmis SNP veri seti kullanilarak degerlendirilmis; elde edilen haplotip
bloklarinin sayisi, blok bagina diisen ortalama SNP sayisi, blok uzunluklar1 ve kapsanan

genom oranlar gibi temel parametreler analiz edilmistir.

Axiom Canine HD veri setinden elde edilen 488.515 SNP belirteci ile indirgenmis veri
setinden elde edilen 133.231 SNP belirteci kullanilarak her iki platformda LD blok sayilar1 ve
en uzun blok uzunluklar karsilastirilmistir. Elde edilen sonuglara gore, LD blok sayisi
bakimindan her bir irkta Axiom Canine HD platformunun belirgin bir stiinliik sergiledigi
gbzlenmistir. Aksaray Malaklisi’nda Axiom veri setinde 20.205 blok tespit edilirken,
indirgenmis veri setinde bu say1 4.664 olarak belirlenmistir. Benzer sekilde Boz irkinda 18.951
blok Axiom platformunda saptanmis olup indirgenmis veri setinde 4.383 blok belirlenmistir.
Kangal’da ise Axiom platformunda 16.753 blok sayisi, indirgenmis veri setinde ise 3.892 blok
olarak hesaplanmistir. Tonya Finosu’nda Axiom platformunda 20.253 blok, indirgenmis veri
setinde 5.035 blok tespit edilmistir. Zerdava’da ise Axiom veri setinde 12.044 blok sayist,
indirgenmis veri setinde ise 2.807 blok sayisi olarak bulunmustur. indirgenmis veri setinde

yalnizca Akbas 1irkina iliskin veriler yer almakta olup, bu irkta toplam 3.783 blok saptanmistir.

Ote yandan LD blok uzunluklar1 karsilastirildiginda, genel olarak indirgenmis veri
setinde daha uzun bloklarin ortaya ¢iktig1 goriilmektedir. Ornegin Aksaray Malaklisi’nda
Axiom veri setinde en uzun blok 2.259 kb iken, indirgenmis veri setinde 2.973 kb uzunlugunda
bir blok belirlenmistir. Boz’da bu degerler sirasiyla 1.171 kb ve 1.473 kb; Kangal’da 900 kb
ve 1.063 kb; Tonya Finosu’nda ise 2.037 kb ve 2.288 kb olarak hesaplanmistir. Zerdava’da ise
tersine bir durum gozlenmis, Axiom veri setinde en uzun blok 4.999 kb iken indirgenmis veri
setinde bu uzunluk 2.999,99 kb olarak belirlenmistir. Ayrica Akbas irkinda yalnmizca
indirgenmis veri setinden elde edilen verilere gore en uzun blok uzunlugu 1.513 kb olarak

tespit edilmistir.
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Bulgular, yiiksek SNP yogunluguna sahip Axiom Canine HD Array platformunun daha
fazla sayida, ancak gorece daha kisa bloklarin tespitine olanak sagladigini; buna karsin SNP
yogunlugu diisiik veri setinde blok sayisinin azalirken blok uzunluklarinin belirgin sekilde
arttigini ortaya koymustur. Bu farkliligin temel nedeni, SNP yogunlugu arttik¢a iki ardigik
belirtec arasindaki fiziksel mesafenin azalmasi ve bdylece LD bloklarinin daha dar segmentler
olarak tanimlanabilmesidir. Diger bir ifadeyle, genom {izerinde daha sik yerlesmis SNP’ler,
rekombinasyon noktalarini ve LD blok siirlarin1 daha hassas bir sekilde ortaya koyarak blok
uzunluklarinin kisalmasina yol agmaktadir. Buna karsiik SNP yogunlugu diisiik veri
setlerinde iki belirte¢ arasindaki mesafe biiyiidiigli i¢cin, LD bloklar1 daha genis araliklarda
tanimlanmakta ve blok bagina diisen ortalama SNP sayis1 artmaktadir. Dolayisiyla taranan
SNP sayisinin fazlaligi dogrudan blok ¢6ziiniirliiglini artirmakta, bu da bloklarin daha kiigiik
boyutlarda ve daha ayrintili sekilde haritalanmasina imkan tanimaktadir. Bu teknik parametre,
LD analizlerinin yorumlanmasinda kritik bir unsur olup, platformlar veya ¢alismalar arasinda

yapilan karsilagtirmalarda mutlaka dikkate alinmalidir.

Dolayisiyla iki platform arasindaki bu temel fark; LD bloklarinin niceliksel olarak
sayisini, niteliksel olarak ise uzunluklarimi dogrudan etkilemektedir. Daha yogun SNP
kapsayan platformlar, genomun ince yapisint daha ayrintili sekilde haritalandirirken, diisiik
yogunluklu platformlarda blok smirlar1 daha seyrek kesildigi i¢in daha uzun bloklar
olusmaktadir. Bu durum, LD temelli analizlerin yorumlanmasinda SNP yogunlugunun kritik
bir parametre oldugunu ve sonuglarin bu teknik 6zellige gore degerlendirilmesi gerektigini

acikca gostermektedir.

Parker vd. (2017) 161 kopek wrkini kapsayan ¢aligmalarinda, ayni klad igerisinde yer
alan irklarin, farkli kladlarda bulunanlara kiyasla daha uzun ortak haplotip bloklar1 paylastigini
ortaya koymustur. Bu bulgu, her bir kdpek irkinin kendine 6zgii haplotip blok uzunluklarina
sahip oldugunu ve dolayisiyla irklar arasindaki genetik ayrismanin belirgin bir sekilde

izlenebildigini gostermektedir.

Sunulan ¢alismada; Axiom Canine HD Array veri setinden elde edilen ortalama haplotip
blok uzunluklar1 Kangal’da 18,54 kb, Aksaray Malaklisi’'nda 22,72 kb, Boz’da 18,26 kb,
Tonya Finosu’nda 31,42 kb ve Zerdava’da 63,29 kb olarak hesaplanmistir. indirgenmis veri
setinde ise Akbag’ta 39,86 kb, Kangal’da 39,80 kb, Aksaray Malaklisi’nda 43,50 kb, Boz’da
38,34 kb, Tonya Finosu’nda 57,18 kb ve Zerdava’da 124,22 kb degerlerine ulagilmistir.

103



Her iki veri setinin genel degerlendirmesi, Akbag, Kangal ve Boz irklarinin ortalama
haplotip blok uzunluklarinin birbirine olduk¢a yakin oldugunu ortaya koymaktadir. Buna
karsin, Aksaray Malaklis1 bu parametre bakimmdan diger ¢oban kopeklerinden ayrigmakta;
Tonya Finosu ve 6zellike Zerdava ise dikkate deger sekilde daha uzun haplotip bloklarina
sahip olmasiyla 6ne ¢ikmaktadir. Bu sonuglar, Tiirkiye’ye 6zgii kopek irklarmin genetik

yapilarindaki gesitliligi ve farklilasmay1 agikca ortaya koymaktadir.

Sutter vd. (2004) galigmalarinda 200 SNP belirteci ile Golden Retriever ve Labrador
Retriever’da LD temelli haplotip blok uzunlugunu 400-700 kb olarak hesaplamisken,
Akita’da bu mesafeyi 2,4 Mb, Bernese Dag Kdpegi ve Pekingese’de ise 3—3,2 Mb olarak

hesaplamustir.

Quignon vd. (2007) calismalarinda722 SNP belirteci ile Golden Retriever’da LD blok
uzunlugunu yaklasik 1,2 Mb, Flat-Coated Retriever ve Bernese Dag Kopegi'nde 1,8 Mb,
Rottweiler’da ise 1,9 Mb hesaplamistir.

Gray vd. (2009) tarafindan yapilan analizde Labrador Retriever’da LD blok uzunlugu
yaklasik 20 kb gibi olduke¢a kisa bulunmusken, Saint Bernard’da 83 kb, Pomeranian’da 200
kb, Poodle’da 250 kb, Standard Poodle’da 318 kb, Toy Poodle’da 415 kb, Dachshund’da 427
kb, Whippet’te 500 kb, Pembroke Welsh Corgi’de 639 kb, Old English Sheepdog ve Miniature
Poodle’da 672 kb, Scottish Terrier’de 716 kb, Doberman Pinscher’da 826 kb, Portuguese
Water Dog’da 846 kb, Golden Retriever’da 1,4 Mb, Akita ve Border Terrier’da 1,3 Mb,
Briard’da 2,0 Mb, Irish Wolfhound’da 2,2 Mb, Basset Hound’da 2.4 Mb, Pekingese’de 4,2
Mb ve Mastiff ile Bernese Mountain Dog’da 5 Mb’1n iizerinde olarak kaydedilmistir. Bu
caligma, LD uzunluklarinin irklara ve tarihsel daralmalara gore biiyiik degiskenlik gosterdigini

acikca ortaya koymustur.

Karlsson vd. (2007) 27.000 SNP belirteci kullandiklari ¢aligmalarinda képek irklarmin
genelinde LD bloklarinin ¢ogunlukla 500 kb ile 1 Mb arasinda degistigi belirtilmis, savaglar
ve popiilasyon daralmalarina baglh olarak bazi irklarda bu bloklarin daha da uzadig: ifade

edilmistir.

Vaysse vd. (2011) 170.000 SNP belirteci kullandiklar aragtirmalarinda ise, bazi irklarda
LD bloklarmin 1 Mb’1n {izerinde oldugunu tespit etmistir. Bu bloklar, se¢ilim baskis1 ve dar

kurucu popiilasyonlarin bir sonucu olarak yorumlanmustir.
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Lindblad-Toh vd. (2005) tiim genom verilerinden 2,5 milyon SNP belirteci elde ettikleri
caligmalarinda, genel olarak safkan kopek irklarinda, LD blok uzunlugunun 5-15 Mb arasinda

degisen genis mesafelerde olabilecegini bildirmistir.

Hayward vd. (2016)’nin 180.000 bin SNP belirteci kullandiklar1 ¢alismalarinda da
benzer sekilde safkan irklarm kiigiik kurucu popiilasyonlar ve siddetli yapay seg¢ilime maruz
kalmalar1 nedeniyle LD bloklarinin genellikle 1 Mb’1n iizerine ¢iktig1, buna karsin irklar arasi

analizlerde LD’ nin insanlardaki gibi daha kisa mesafelerde seyrettigi belirtilmistir.

Ke vd. (2011) farkhh wklarda Illumina 22K ve Affymetrix 50K gibi yaygin cipler
kullanarak yaptiklar1 ¢aligmada LD bloklarin farkli kdpek popiilasyonlar1 arasinda yiizlerce

kilobazdan megabazlara kadar uzayabilecegini bildirmistir.

Literatiirde bildirilen Golden Retriever, Labrador Retriever ve Akita gibi safkan irklarda
LD bloklarmin siklikla megabaz mertebesinde oldugu, baz1 irklarda bu uzunluklarin 5 Mb’in
iizerine ciktig1 dikkat ¢cekmektedir. Bu durum, 6zellikle dar kurucu popiilasyonlar, yapay
seleksiyon ve siddetli popiilasyon darbogazlarinin bir sonucu olarak yorumlanmaktadir (Gray
vd., 2009; Quignon vd., 2007; Sutter vd., 2004). Ote yandan calismamizda tespit edilen blok
uzunluklarinin, ~100 kilobaz diizeyinde seyrettigi goriilmektedir (Cizelge 3.8, Cizelge 3.9).
Bu bulgular, Tiirkiye yerli kdpek popiilasyonlarinin genel olarak daha kisa LD blok yapilaria
sahip oldugunu ve bunun daha genis genetik ¢esitlilik ve daha zayif yapay secilim baskilarinin
bir yansimasi olabilecegini diisiindiirmektedir. Yapay secilimin smirli oldugu yerli kdpek
irklarinda kusaklar boyunca rekombinasyon olaylar1 LD bloklarimin kirilmasina ve daha kiigiik
haplotip bloklarinin olusmasina yol agmaktadir (Mokry vd., 2014). Bdylece LD bloklar,
zaman ic¢inde art arda gelen rekombinasyonlarla kisa segmentlere pargalanmaktadir.
Dolayisiyla Tiirkiye’nin kdy kopekleri gibi genetik agidan daha heterojen, genis ve tarihi
olarak daha serbest ¢iftlesen popiilasyonlarda, LD bloklarinin kisalmasi dogal bir sonug olup,
yerli kopek popiilasyonlarinin adaptif potansiyellerinin daha yiiksek olabilecegini, yani
cevresel degisimlere daha hizli yamit verebilecek genetik altyapiya sahip olduklarimi da

diisiindiirmektedir.
Axiom Canine HD Array veri seti 6zgiin haplotip sayilari; Aksaray Malaklisi igin 1.143,

Boz i¢in 940, Kangal i¢in 778, Tonya Finosu i¢in 797 ve Zerdava igin 945 olarak tespit

edilmistir. Indirgenmis veri setinde belirlenen dzgiin haplotip sayilari ise; Akbas i¢in 181,
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Aksaray Malaklisi i¢in 235, Boz i¢in 221, Kangal i¢in 172, Tonya Finosu i¢in 181 ve Zerdava

igin 227 olarak belirlenmistir.

Li vd. (2023) 76 farkli kopek irkindan toplam 412 bireyin tiim genom dizilemesini
gergeklestirdikleri ¢aligmalarinda; yaklagik 22,4 milyon SNP, 5 milyon kiigiik INDEL ve 1,3
milyon STR lokusu tespit etmislerdir. Bu analiz sonucunda, 76 kopek irkindan 68’inde toplam
27.845 adet 1rka 6zgii SNP belirlemislerdir. Arastirmacilar, bu 6zgiin SNP’leri tanimlarken,
ozellikle 1wk igerisindeki tiim bireylerde ortak sekilde gozlenen SNP’leri ve SNP
kombinasyonlarini (haplotipleri) temel almis ve bu belirtecleri “irk-spesifik genetik imza”
(breed-specific genetic signature, BSGS) olarak adlandirmiglardir. Arastirmacilar bu
tanimlamay1 yapmakta kendi gelistirdikleri C++ tabanl bir algoritma kullanmiglardir. Farkli
kopek irklar1 arasindaki varyant farkliliklarini ve benzerliklerini bulmak amaciyla, irk varyanti
frekansi (breed variant frequency, BVF) hesaplamasi yapmislardir. BVF, belirli bir varyanti
iki kromozomunda da tasiyan kopeklerin sayisinin, tim kdpeklerin toplamina boliinmesiyle
bulunmustur. Eger bir varyant hedef irkta BVF > 0,9, tiim diger gegerli irklarda BVF < 0,1 ise

bu varyant o 1rka 6zgii genetik imza (BSGS) olarak tanimlanmistir.

Liu vd. (2025) DoglOK projesinden elde ettikleri 145 farkli kopek irkina ait, 1929
Ornegin tiim genom dizileme verisi ile gergeklestirdikleri kapsamli ¢aligmada, irka 6zgii SNP
varyantlari belirlemislerdir. Bu amagla, Ensembl Variant Effect Predictor (VEP) araci ile anote
edilmis verilerden 1rka 6zgii SNP taramasi i¢in allel frekans analizleri yapilmislardir. Bu
analizlerinde bir SNP’nin belirli bir irkta frekansi > 0,80, diger tiim 1rklarda ise <0,20 olmasi
durumunda o SNP wka 0zgli varyant (breed-specific SNP) olarak tanimlanmistir. Bu

metodoloji sonucunda toplam 43.487 adet irka 6zgii SNP tespit ettiklerini bildirmiglerdir.

Sunulan tez ¢aligmasinda 6zgiin haplotip dizilerinin belirlenmesi i¢in, Li vd. (2023) ve
Liu vd. (2025) tarafindan kullanilan yontemlerden farkli olarak; ilgili rktaki tiim bireylerde
en az bir kromozomda bulunmasi ve diger ¢alisma materyali irklarda tamamen sifir frekansa

sahip olmasi kriteri benimsenmistir.

Bu yontemlerin karsilastirmali degerlendirmesi sonucunda; tezde kullanilan yaklagimin
cok daha kati kriterlere dayanmasi sayesinde tam anlamiyla irka 6zgii haplotiplerin
belirlenebilmesi avantaj saglarken, 6rneklem biiyiikliigii arttikca popiilasyon i¢i varyasyon
nedeniyle haplotip kaybi riskinin artmasi1 dezavantaj saglamaktadir. Bununla birlikte, sunulan

tez ¢aligmasinda fazla sayida 6zgiin haplotip belirlenmesi, tan1 uygulamalarinda tek bir
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haplotipe bagimli kalmaksizin, 1k tespiti yapilabilmesine olanak tanimakta, bdylece tanisal
duyarlilig1 6nemli 6lgiide artirmaktadir. Ote yandan Li vd. (2023) ve Liu vd. (2025) tarafindan
kullanilan daha esnek esik degerleri, genis 6rneklemli popiilasyon ¢aligsmalarinda varyasyonu
tolere edebilme ve daha fazla sayida potansiyel varyant saptayabilme avantaji sunmaktadir.
Ancak bu durum, bazi varyantlarin tam anlamiyla irka 6zgiin olmayabilecegi anlamina
gelmekte ve dolayisiyla tamisal Ozgiinlilk agisindan goreceli bir dezavantaj olusturma
potansiyelini gézler 6niine sermektedir. Sunulan tez ¢alismasinda kullanilan kati kriterlerle
uygulanan yontem ise 1rka 6zgli mutlak haplotiplerin belirlenmesi ve tanida yanlis pozitiflik
ihtimalinin diismesi avantajli yonlerindendir. Sunulan tez caligmasinda uygulanan kati
kriterler sayesinde, irka 6zgli mutlak haplotiplerin belirlenebilmesi ve tanida yanlis pozitiflik

riskinin en aza indirgenmesi 6nemli avantajlar arasinda yer almaktadir.
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5. SONUC VE ONERILER

Bu caligma, Tiirkiye’ye 6zgii alt1 yerli kdpek irkinin (Kangal, Akbas, Aksaray Malaklisi,
Boz, Tonya Finosu ve Zerdava) morfometrik, filogenetik ve haplotip yapilarmin kapsamli
bigimde karakterize edilmesini amaglamistir. Caligma kapsaminda elde edilen baslica bulgular

su sekilde 6zetlenebilir:

Morfometrik Olglimler, incelenen kopek irklar1 arasinda belirgin viicut yapisi
farkliliklarmin istatistiksel olarak da anlamli oldugunu ve yapilan orneklemenin 1wk
standartlarim karsiladigini ortaya koymustur. Ozellikle Boz ve Aksaray Malaklisi irklarmin
birgok parametrede daha iri morfolojiye sahip oldugu, buna karsin Akbag’in daha hafif ve uzun
bacakli bir yapida oldugu belirlenmistir. Zerdava ve Tonya Finosu gibi Karadeniz kokenli
irklar ise daha kompakt ve c¢evik gdvde yapilariyla ayrigmistir. Bunun yaninda tiim kdpek
irklarinin temel viicut ol¢iimleri anlamlh derecede farklilik gostererek, her bir popiilasyonun
farklh wrklar olarak ele alinabilecegini desteklenmistir. Cinsiyetler arasi karsilastirmalarda,
cogu wrkta cidago yiiksekligi, gogiis cevresi ve govde uzunlugu gibi parametrelerde erkeklerin
disilere gore anlamli derecede daha biiyiik degerlere sahip oldugu ve bu durumun cinsel

dimorfizmin bir yansimasi oldugu gosterilmistir.

Filogenetik analizlerde, Tiirkiye’ye 6zgii yerli kopek irklar1 olan Kangal, Akbas,
Aksaray Malaklisi, Boz ve Zerdava, %100 bootstrap destegine sahip giiclii bir diigiim altinda,
SALU (Saluki / Mediterranean kladi) ile birlikte ayn1 alt grupta yer almistir. Bu, bu wrklarin
genetik acgidan giicli bigimde Mediterranean kladi ile dogrudan iliskili bir alt soy
olusturdugunu gostermektedir. Ote yandan, Tonya Finosu (Ton) ayn1 %100 bootstrap degerine
sahip ana node’un bir bagka kolunda, AKIT (Akita / Asian spitz) ve SHIH (Shih Tzu / Asian
toy) ile kardes grup olarak konumlanmis; ancak bu ii¢lii arasinda Ton daha erken ayrilan bir
dal olarak g6zlenmistir. Bu durum, Tonya Finosu’nun genetik agcidan SALU ve onunla ayni
alt kladda yer alan diger yerli irklardan bir miktar daha uzak, ancak yine de aymi {ist kladi
paylagan bir kardes soy oldugunu ortaya koymaktadir. Dolayisiyla, Tiirkiye yerli kopek
irklarinin genel olarak Akdeniz kdkenli (Mediterranean kladi) genetik mirasla giiclii sekilde
iligkili oldugu, Tonya Finosu’nun ise bu yapi igerisinde daha erken ayrilmis ve Akita ile Shih
Tzu’ya kardes bir alt grup olusturdugu, ancak yine de bu biiyiik kladin parcasi olarak SALU

ve diger yerli irklarla ortak bir atasal kdkeni paylastig1 sonucuna varilmaktadir.
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PCA analizlerinde Zerdava ve Tonya Finosu irklarimin bariz bir sekilde kendi aralarinda
ve siirli koruma kdpekleri arasinda ayrildigi goézlenmistir. Bu bulgular bu iki irkin saf irklar
olarak anilmasinin dncii belirtegleri olmustur. Ayrica yalnizca siirii koruma kopekleri arasinda
gergeklestirilen li¢ boyutlu PCA analizlerinde Akbas, Kangal, Aksaray Malaklis1 ve Boz
irklarinin da ayn gruplanmalar sergiledigi dolayisi ile bu popiilasyonlarin da saf irklar olarak

anilabilecegi gbzler Oniine serilmistir.

ADMIXTURE analizlerinde K=3 diizeyinde en diisiik hata orani1 elde edilmis, bu durum
caligmada Orneklenen wrklarin ii¢ ana genetik bilesenden olustugunu ortaya koymustur.
Kangal, Aksaray Malaklis1 ve Boz irklarinin bireyleri, agirlikli olarak ortak bir genetik bilesen
ile karakterize olmus ve bu wrklar arasinda belirgin bir genetik biitlinliikk gdzlenmistir. Tonya
Finosu ise daha karmagik bir yap1 sergilemis; hem bu ortak bilesenden hem de ikinci bir
genetik bilesenden Onemli oranlarda pay alarak karisik (admixture) bir genetik profil
gostermistir. Zerdava bireyleri ise biiyiik 6l¢iide iiglincii bir genetik bilesen (6rnegin mavi)
tarafindan temsil edilmis olup, diger irklardan daha farkli bir genetik yapiya sahip oldugunu

ortaya koymustur.

Bu bulgular, Tiirkiye yerli kopek irklarin genetik olarak temelde li¢ ana bilesene
ayrildigimi, Kangal, Aksaray Malaklis1 ve Boz’un benzer genetik yapiy1 paylastigini, buna
karsin Tonya Finosu’nun heterojen bir yap1 sergiledigini ve Zerdava’nin ise genetik olarak

daha ayrismis bir grup oldugunu gostermektedir.

Akbasin igerisinde oldugu indirgenmis veri seti degerlendirildiginde; Tiirkiye’deki yerli
kopek irklarinin temel olarak dort ana genetik bilesenden olusan kompleks bir yapiya sahip
oldugu; Akbas, Aksaray Malaklisi, Boz ve Kangal’in yakin bir genetik birliktelik gosterdigini,
buna karsin Tonya Finosu’nun heterojen bir genetik yapi, Zerdava'nin ise belirgin sekilde
ayriks1 bir genetik grup teskil ettigini ortaya koyulmaktadir. Bu bulgular, s6z konusu irklarin
farkli cografi kokenleri, tarihsel genetik siiriiklenme ve yerel adaptasyon siireclerinin bir

sonucu olarak degerlendirilmektedir.

Fazlama ve LD blok analizleri, Tiirkiye’ nin yerli kdpek popiilasyonlarimin genel olarak
daha kisa haplotip blok yapilarina sahip oldugunu, bunun da daha genis genetik ¢esitlilik ve
daha diisiik yapay seleksiyon baskilarinin bir sonucu olabilecegini diigiindiirmektedir.
Ozellikle Zerdava ve Tonya Finosu’nda daha uzun LD bloklarmin saptanmasi, olasi dar

kurucu popiilasyon etkilerini veya cografi izolasyonu isaret etmektedir.
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Caligmada kat1 kriterlerle belirlenen 6zgiin haplotip dizileri, s6z konusu irklarin genetik
tanisal caligmalarinda referans olarak kullanilabilecek nitelikte olup, irka 6zgii genetik imza

(breed-specific genetic signature) olarak 6nemli bir veri seti ortaya koymustur.

Irklarin korunmasi hususunda; Tiirkiye’ye 6zgii yerli kdpek irklarmin morfolojik ve
genetik olarak belirgin farkliliklar tagidigi ve genetik cesitliligin biiyiik ol¢lide korunmus
oldugu ortaya konmustur. Bu durum, gelecekte planlanacak tescil ve koruma programlarinda

bu genetik kaynaklarn siirdiiriilebilir sekilde yonetilmesi gerektigini vurgulamaktadir.

Caligmada elde edilen ayrintili morfometrik veriler, mevcut irk standartlarinin yeniden
gbdzden gegirilmesine ve daha objektif smir degerlerin tanimlanmasina katki saglayabilir.
Ozellikle Kangal, Akbas, Aksaray Malaklis1 ve Boz irklar1 genisletilmis 6lgiim profilinin

standardizasyona dahil edilmesi 6nerilmektedir.

Belirlenen 6zgiin haplotip dizileri ve LD blok desenleri, ileride hizli genetik testlerin
(6r. SNP panel temelli 1rk tayin kitleri) gelistirilmesine temel olusturabilir. Bu durum, hem 1rk
standartlarinin digina ¢ikacak sekilde yapilacak yetistiriciligin 6nlenmesi hem de s6z konusu

irkin genetik safliginin belgelenmesi agisindan 6nemli bir arag niteligi tasimaktadir.

Bu calismada siirhi birey sayist ve SNP ¢ip temelli yaklagimlar kullanilmustir.
Gelecekte tiim genom dizileme (WGS) yontemleriyle daha genis popiilasyonlardan drnekler

toplanarak, genetik yapinin daha ayrintili haritalanmasi saglanabilir.

Elde edilen genetik verilerin, uluslararasi kopek genom veri tabanlariyla (6r. Dog10K)
biitiinlestirilmesi, Tirkiye’ye 6zgili irklarin diinya genelindeki genetik yerini daha net bir

sekilde ortaya koyacaktir.

Morfolojik ve genetik farkliliklarin, siirii koruma yetenegi, iz siirme kapasitesi veya
adaptif davramig gibi islevsel c¢iktilarla iligkisi gelecekte davramigsal c¢aligmalarla

arastirilmalidir.
Sonug olarak bu tez caligmasi, Tiirkiye’ye ozgii yerli kopek irklarinin genetik ve

morfolojik yapisim1 detayli bicimde ortaya koyarak hem bilimsel literatiire hem de yerel

hayvancilik politikalarina katk: saglayacak giiglii bir temel olugturmustur.
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EKLER

Ek-1. Komut Listesi

Axiom Canine HD Array VCF Verilerinin Filtrelenmesi

1. 1. plink2 --vcf /home/genetikserver/Desktop/vcf2.0/total_affy_id.vcf.gz --recode
vcf bgz --out /home/genetikserver/Desktop/vcf2.0/total_affy filtered_data --chr-set 38
--chr 1-38 --max-alleles 2 --min-alleles 2 --maf 0.01 --geno 0.01 --hwe le-5 --mind 0.1
--threads 64 --memory 512000

--vcf, analizde kullanilacak VCF dosyasinin konumunu belirtmektedir.

--recode vcf bgz, filtreleme sonrasi verilerin yeniden bgzip formatinda (sikistirilmis VCF)

kaydedilmesini saglamaktadir.

--out, ¢ikt1 dosyasinin adini1 ve konumunu belirlemektdir.

--chr-set 38, kullanilan genomda 38 otozomal kromozom bulundugunu tanimlamaktadir.

--chr 1-38, yalmiz otozomal kromozomlarin dahil edilecegin, X, Y ve mitokondriyal

kromozomlarin filtrelenmesini saglamaktadir.

--max-alleles 2 ve --min-alleles 2, sadece iki allelli SNP’leri dahil etmektedir.

--maf 0.01, Minor Allele Frequency (MAF) filtresidir. Veri setinde %1’in altinda olan nadir

SNP’lerin analizden ¢ikartilmasini saglamaktadir.

--geno 0.01, Orneklerin %1°inden fazlasinda eksik olan SNP’lerin elenmesini saglamaktadir.

--hwe le-5, gbzlenen genotip frekansindan anlamli sapma gosteren SNP’ler (p < 107°)

elenmesini saglamaktadir.

--mind 0.1, Bir 6rmegin genotip verisinin %10’undan fazlasi1 eksikse, o bireyin analizden

cikartilmasini saglamaktadir.

127




--threads 64, 64 islemci ¢ekirdegi kullanilmasin1 saglamaktadir.

--memory 512000, analiz sirasinda 512 GB RAM kullanabilecegini belirtmektedir.

Akbas ve Diger Irklara Ait Birlestirilmis Verilerin Birlestirilmesi ve Filtrelenmesi

1. cut -f2 axiom.cleaned.bim | sort > axiom_snps.txt
2. cut -f2 akbas.cleaned.bim | sort > akbas_snps.txt

3. comm -12 axiom_snps.txt akbas_snps.txt > ortak_snps.txt

--cut -f2, belirtilen dosya igerisinde ikinci siitunda bulunan SNP isimlerini bir txt dosyasina

yazmaktadir.

--comm -12, belirtilemn iki veri setindeki ortak SNP’leri tespit ederek ¢ikti olusturmaktadir.

Ardindan iki veri seti de ortak SNP’lere gore filtrelenmistir. Bu islem PLINK v1.9 ile
gergeklestirilmigtir.

1. plink1.9 --bfile data.cleaned
2. --extract ortak_snps.txt --make-bed --out data.final

3. plinkl1.9 --bfile akbas.cleaned --extract ortak_snps.txt --make-bed --out akbas.final

--bfile, PLINK formatindaki ilgili veri setini belirtmektedir.

--extract, ortak SNP dosyasinda bulunan SNP’lerin ¢ikartilmasimi saglamaktadir.

--make-bed, ¢iktry1 PLINK formatinda (.bed, .bim, ve .fam) olusturmaktadir.

--out axiom.final, ¢iktinin adin1 ve konumunu belirtmektedir.
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Iki veri seti icerisinde ortak SNP belirteclerinin filtrelenmesinin ardindan birlestirme
asamasina gegilmistir. Bu asama PLINK ile gergeklestirilmistir. Komut satir1 asagida

belirtilmistir.

1. plink1.9 --bfile axiom.final

2. --bmerge akbas.final --make-bed --out merged_final --chr-set 38

--bfile axiom.final, giris dosyasin1 belirtmektedir.

--bmerge akbas.final, giris dosyasi ile SNP karsilastirmasi ve birlestirlme islemini

gergeklestirmektedir.

--make-bed, ¢iktinin PLINK formatinda (.bed, .bim, ve .fam) olugsmasini saglamaktadir.

--out merged _final, ¢iktinin ismini ve konumunu belirtmektedir.

--chr-set 38, 38 otozomal kromozom ile islem yapildigini belirtmektedir.

Verilerin birlestirilmesinin ardindan hatali bilgi i¢erebilecek belirteclerin filtrelenmesi

gerceklestirilmigtir. Bu amacgla PLINK v1.9 kullamilmigtir. Uygulanan komut asagida
belirtilmistir.

1. plink1.9 \ --bfile merged_final \ --geno ©.05 \ --mind 0.1 \ --maf 0.01 \ --hwe le-6
\ --make-bed \ --out merged_final_qc \ --chr-set 38

--bfile merged final, girdi dosyasim belirtmektedir.

--geno 0.05, %5'ten fazla eksik verisi bulunan SNP'leri filtrelemektedir.

--mind 0.1, %10’dan fazla eksik verisi olan 6rnekleri veri setinden ¢ikartmaktadir.

--maf 0.01, MAF frekansi %1'in altinda olan SNP'leri filtrelemektedir.

--hwe le-5, Hardy-Weinberg dengesizligi testine gore p-degeri le-5'denn daha kiiclik olan
SNP'leri filtrelemektedir.

--make-bed, ¢ciktinin PLINK formatinda (.bed, .bim, ve .fam) olusmasin saglamaktadir..
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--out merged final qc, ¢iktinin ismini ve konumunu belitrmektedir.
--chr-set 38, 38 otomozomal kromozom ile islem yapildigini belirtmektedir.
Biyoinformatik ve Istatistik Analizler
FST Ciktilarinin Gorsellestirilmesi
PLINK’ den elde edilen FST verilerinin gorsellestirilmesi amaciyla R (Team, 2024)

paket programi icerisinde ‘gglpot2’, ‘reshape2’ ve ‘pheatmap’ kiitiiphaneleri kullanilarak 1s1

haritas1 (heat-map) olusturulmustur.

1. install.packages("ggplot2")

2. install.packages("reshape2")

3. install.packages("pheatmap"”) # opsiyonel

4. fst_mat <- matrix(c( ..), nrow=5, byrow=TRUE)

5. rownames(fst_mat) <- colnames(fst_mat) <- c("Aks", "Boz", "Kan", "Ton", "Zer")
6. library(reshape2)

7. library(ggplot2)

8. fst_df <- melt(fst_mat)

9. ggplot(fst_df, aes(x = Varl, y = Var2, fill = value)) +

10. geom_tile(color = "white") +

11. scale_fill gradient(low = "white", high = "red", name = "FST") +

12. geom_text(aes(label = sprintf("%.3f", value)), size = 4) +

13. labs(title = "Pairwise FST Heatmap", x = "Population", y = "Population") +
14. theme_minimal()

Principal Component Analysis (PCA)

1. plink1.9 --bfile dataset --indep-pairwise 50 5 0.1 --chr-set 38 --out pruned_data

--bfile dataset veri setini (.bed, .bim, .fam) belirtmektedir.

--indep-pairwise 50 5 0.1, sirasiyla, 50 SNP’lik bir kayan pencere uzunlugu, her adimda
pencerenin 5 SNP kaydirilmasi ve r* (LD) esigi olarak 0.1 kriterlerini belirtmektedir.

--chr-set 38, 38 adet otozomal kromozomu ifade etmektedir.

--out pruned_data, elde edilecek dosyalarin adin1 ve konumunu belirtmektedir.
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Ardindan PLINK v1.9 --pca komutu kullanilarak ilk 20 ana bilesen tespit edilmistir.
Elde edilen ozvektorler ve o6zdegerler (eigenvec ve eigenval) PLINK cikti dosyalarina

kaydedilmistir.

PCA sonucunda elde edilen veriler R paket programinda gorsellestirilmistir: Bu amagka

‘gglpot2’ ve ‘readr’ kiitliphanelerinden yararlanilmigtir.

1. library(ggplot2)
2. library(readr)
3. library(dplyr)
4. library(ggrepel)
5. eigenvec <-
read_table2("/home/genetikserver/Desktop/plink2/Filtreli_Plink/axiom_pca.eigenvec",
col_names = TRUE)

6. eigenval <-
scan("/home/genetikserver/Desktop/plink2/Filtreli_Plink/axiom_pca.eigenval")

7. eigenvec_clean <- eigenvec %>%

8. filter(!is.na(PC1l) & !is.na(PC2))

9. pcl_var <- round(100 * eigenval[l] / sum(eigenval), 1)

10. pc2_var <- round(10@ * eigenval[2] / sum(eigenval), 1)

11. p <- ggplot(eigenvec_clean, aes(x = PCl, y = PC2, color = FID)) +

12. geom_point(size = 3, alpha = 0.85) +

13. ggrepel: :geom_text_repel(aes(label = IID), size = 3, max.overlaps = 100) +

14. theme_minimal(base_size = 16) +

15. labs(

16. x = paste@("PC1 (", pcl_var, "%)"),

17. y = paste@("PC2 (", pc2_var, "%)"),

18. color = "Population”

19. ) +

20. theme(

21. legend.position = "right",

22. panel.grid = element_line(color = "grey9o0"),
23. axis.title = element_text(face = "bold"),
24, axis.text = element_text(color = "black"),
25. plot.title = element_text(face = "bold", size = 18, hjust = 0.5)
26. ) +

27. ggtitle("Principal Component Analysis")
28. ggsave("PCA_yayinlik_birey ismi.png", p, width = 10, height = 8, dpi = 600)
29. print(p)
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Haplotip ve Haplotip Blok Analizleri

for breed in aks boz kan ton zer; do

echo "Alt kiime olusturuluyor: $breed"

bcftools view \

-S /home/genetikserver/Desktop/plink2/filtrelenmis_vcf/keep_$breed.txt \
-0z \

-0 /home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/$breed_only.vcf.gz \
/home/genetikserver/Desktop/plink2/total_affy_filtered_data_nodeup.vcf.gz
tabix -p vcf /home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/$breed_only.vcf.gz

W 00 N O U1 A W N B

done

-beftools view -S, belirli 6rneklerin ID'lerini igeren bir dosyay1 (keep *.txt) klavuz alarak

sadece bu bireylerin bulundugu alt kiime VCF dosyas1 olusturmaktadir.

-Oz, ¢iktiy1 sikistirilmis VCF formatinda olusturmaktadir (VCF.GZ).

-tabix -p vcf, sikistirilmis VCF dosyasini indekslenmesini salamatadir.

-“for ... do ... done’ dongiisii, her bir 1rk igin iglemlerin tekrarlanmasini saglamaktadir.

Fazlama (Phasing)

1. java -Xmx400g -jar /home/genetikserver/Downloads/beagle.jar \

2. gt=/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/boz_only.vcf.gz \

3. out=/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/phased/boz_phased \
4. nthreads=64 \

5. impute=false

-java -Xmx400g, Beagle’in ¢aligmasi i¢in 400 GB RAM kullanmasini saglamaktadir.

-jar /home/genetikserver/Downloads/beagle.jar, Beagle programinin bulundugu konumu

belirtmektedir

-gt=/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/’irk’_only.vcf.gz, herbir irka ait 6rneklerin

bulundugu sikistiritlmis VCF dosya konumunu vermektedir.

-out=...boz_phased, fazlanmis verilerin kaydedilecegi konumu belirtmektedir.
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-nthreads=64, 64 isle ¢ekirdegi kullanilmasini saglamaktadir.

-impute=false, kayip veri tamamlama (imputasyon) islemini devre dis1 birakmaktadir.

Baglanti Dengesizligi Temelli Haplotip Bloklarinin Belirlenmesi

1. plink2 --vcf ../phased/irk_phased.vcf.gz
2. --make-bed

3. --chr-set 38

4. --out ../plink1.9/1rk_phased

--vcf, girdi dosyasi olarak VCF formatinda veri kullanmay1 saglamaktadir.

--make-bed, verinin .bed, .bim, .fam doniistiirilmesini saglamaktadir.

--chr-set 38, 38 otozomal kromozom kullanilacagini belirtmektedir.

--out, ¢iktilarin konum ve ismini belirtmektedir.

1. plink1.9 --bfile ../plink1.9/1irk_phased --chr-set 38 --blocks no-pheno-req --blocks-
min-maf 0.01 --blocks-inform-frac 0.7 --blocks-max-kb 500 -out ../irk_ldblocks

--bfile, girdi olarak PLINK formatinda dosyalarim konumu belirtilmektedir.

--chr-set 38, 38 otozomal kromozomu dikkate alinmaktadir.

--blocks, LD bloklarmin tespit edilmesi i¢in kullanilmaktadir.

--no-pheno-req, fenotip verisinin gerekli olmadigim belirtmektedir.

--blocks-min-maf 0.01, yalmzca minor allel frekans1 %]1'den biiyilkk olan SNP'ler

degerlendirilmektedir.

--blocks-inform-frac 0.7, 6rneklerin %70’inde bulunan SNP’ler kullanilmaktadir.

--blocks-max-kb 500, belirlenecek en uzun blogu 500kb olarak sinirlandirmaktadir.

--out, ¢iktilarin kaydedilecegi yeri ve ismini bildirmektedir.
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Haplotip Dizilerinin Tespiti ve Frekanslarin Saptanmasi

1. import pandas as pd

2. import gzip

3. from collections import Counter

4. import os

5. vcf_dir = "/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/phased”

6. blocks_dir = "/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/phased/1ld_bloklar"
7. output_dir = os.path.join(blocks_dir, "haplotipler2.0")

8. os.makedirs(output_dir, exist_ok=True)

9. breeds = ["aks", "boz", "kan", "ton", "zer"
10. for breed in breeds:
11. vcf_file = os.path.join(vcf_dir, f"breed} phased.vcf.gz")
12. blocks_file = os.path.join(blocks_dir, f"breed} ldblocks.blocks.det")
13. output_file = os.path.join(output_dir, f"breed}_ haplotip_chrpos.csv")
14. if not os.path.exists(vcf_file) or not os.path.exists(blocks_file):
15. print(f"Dosyalar bulunamadi: breed}")

16. continue

17. snp_info = }

18. samples = []

19. # VCF dosyasini oku

20. with gzip.open(vcf_file, "rt") as f:

21. for line in f:

22. if line.startswith("#CHROM"):

23. samples = line.strip().split("\t")[9:]

24, elif not line.startswith("#"):

25. parts = line.strip().split("\t")

26. chrom, pos, snp_id, ref, alt = parts[@], parts[1], parts[2],

parts[3], parts[4]

27. genotypes = [x.split(":")[0] for x in parts[9:]]

28. snp_info[snp_id] = "CHROM": chrom, "POS": pos, "REF": ref, "ALT":
alt, "GENO": genotypes}

29. # Blok dosyasini oku

30. blocks = []

31. with open(blocks_file, "r") as f:

32. next (f)

33. for line in f:

34. parts = line.strip().split()

35. if len(parts) < 6:

36. continue

37. chr_num, bpl, bp2, snp_ids = parts[@], parts[1l], parts[2],
parts[5].split("|")

38. blocks.append((chr_num, bpl, bp2, snp_ids))
39. block_haplotypes = []
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40. for i, (chr_num, bpl, bp2, snp_ids) in enumerate(blocks):

41. haplotypes, positions = [], []

42. # SNP pozisyonlarini kaydet

43. for snp_id in snp_ids:

44, if snp_id in snp_info:

45. snp = snp_info[snp_id]

46. positions.append(f"snp['CHROM']}:snp['POS"']}")

a47. # Birey basina haplotiplerin iretilmesi

48. for ind in range(len(samples)):

49. hi, h2 =[], []

50. for snp_id in snp_ids:

51. if snp_id not in snp_info:

52. h1l.append("N")

53. h2.append("N")

54. continue

55. ref, alt = snp_info[snp_id]["REF"], snp_info[snp_id]["ALT"]
56. geno = snp_info[snp_id]["GENO"][ind]

57. alleles = geno.split("|")

58. hl.append(ref if alleles[0] == "0" else alt if alleles[Q] == "1"
else "N")

59. h2.append(ref if len(alleles) > 1 and alleles[1] == "@" else alt if
len(alleles) > 1 and alleles[1] == "1" else "N")

60. haplotypes.append(("".join(h1), "".join(h2)))

61. # Hangi bireyde hangi haplotiplerin oldugunun belirlenmesi.
62. hap_to_inds = }

63. for ind in range(len(samples)):

64. hl_str, h2_str = haplotypes[ind]

65. hap_to_inds.setdefault(hl_str, []).append(samples[ind])
66. hap_to_inds.setdefault(h2_str, []).append(samples[ind])
67. # Haplotip frekanslarin hesaplanmasi

68. flat_haps = [hap for pair in haplotypes for hap in pair]
69. hap_freq = Counter(flat_haps)

70. for hap, freq in hap_freq.items():

71. individuals = ",".join(sorted(set(hap_to_inds.get(hap, []))))
72. block_haplotypes.append(

73. "Block_ID": f"Block_ i+1}",

74. "CHR": chr_num,

75. "BP1": int(bpl),

76. "BP2": int(bp2),

77. "Haplotype": hap,

78. "Frequency": freq,

79. "Individuals": individuals,

80. "SNP_POSITIONS": "|".join(positions)

81. I9)

82. # Haplotip ¢iktisi
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83. df_out = pd.DataFrame(block_haplotypes)[[
84. "Block_ID", "CHR", "BP1", "BP2", "Haplotype", "Frequency", "Individuals",
"SNP_POSITIONS"

85. 1]

86. df_out.to_csv(output_file, index=False)

87. print(f" Cikti kaydedildi: output_file}")

88. # Tum bireylerde en az bir defa gbdzlenen haplotipler

89. df_all_seen = df_out[df_out["Individuals"].apply(lambda x: set(x.split(",")) ==
set(samples))]

90. filtered_output_file = os.path.join(output_dir,
f"breed}_haplotip_all_individuals.csv")

91. df_all seen.to_csv(filtered_output_file, index=False)

92. print(f" Tim bireylerde gozlenen haplotipler kaydedildi:

filtered_output_file}")
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Ozgiin haplotip dizilerinin belirlenebilmesi amaciyla, bir ik icerisindeki tiim bireylerin
en az bir kromozomunda bulunan haplotipler arasindan yalnizca ilgili irkta bulunanlar tespit

edilmistir. Bu amacla kullanilan Python betigi agagida belirtilmistir.

1. import pandas as pd
2. import os

3. input_dir =
"/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/phased/1ld_bloklar/haplotipler2.0"

4. output_dir = input_dir

5. breeds = ["aks", "boz", "kan", "ton", "zer"

6. hap_dict = }

7. hap_extra_info = } # pozisyonlari tutmak i¢in
8. # Her 1irkin dosyasini okunmasi
9

. for breed in breeds:

10. file_path = os.path.join(input_dir, f" breed}_haplotip_all individuals.csv")
11. if not os.path.exists(file_path):

12. print(f" Dosya bulunamadi: file_path}")

13. continue

14. df = pd.read_csv(file_path)

15. for _, row in df.iterrows():

16. key = (row["CHR"], row["BP1"], row["BP2"], row["Haplotype"])

17. hap_dict.setdefault(key, set()).add(breed)

18. hap_extra_info[key] = row["SNP_POSITIONS"]

19. # Yalnizca bir irkta gozlenenler
20. breed_specific_haps = breed: [] for breed in breeds}

21. for key, breed_set in hap_dict.items():

22. if len(breed_set) ==
23. only breed = list(breed_set)[9]
24, breed_specific_haps[only breed].append(key)

25. # Her 1irka 0zgli haplotipleri CSV olarak kaydet

26. for breed in breeds:

27. specific_haps = breed_specific_haps[breed]

28. output_file = os.path.join(output_dir, f" breed} private_fixed_haplotypes.csv")
29. df_rows = []

30. for chr_, bpl, bp2, hap in specific_haps:

31. df_rows.append(

32. "CHR": chr_,

33. "BP1": bpl,

34, "BP2": bp2,

35. "Haplotype": hap,

36. "SNP_POSITIONS": hap_extra_info.get((chr_, bpl, bp2, hap), "")
37. 19)

38. df_out = pd.DataFrame(df_rows)

39. df_out.to_csv(output_file, index=False)

40. print(f" breed} i¢in 6zgiin haplotipler kaydedildi: output_file}")
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Her 1rkta 6zgiin olarak bulunan haplotip sayilarinin ve kromozomlardaki dagilimlarinin

tespit edilebilmesi i¢in agsagida belirtilen Python betigi kullanilmistir.

1. import pandas as pd

2. import os

3. # Girdi ve c¢ikti klasori

4. input_dir =
"/home/genetikserver/Desktop/plink2/Fazlama/phased/1d_bloklar/haplotipler2.0"

5. output_file = os.path.join(input_dir, "breed_private_haplotype_summary.csv")

6. # Irk listesi

7. breeds = ["aks", "boz", "kan", "ton", "zer"
8. summary = []
9

. for breed in breeds:

10. file_path = os.path.join(input_dir, "
breed} private_fixed_haplotypes.csv")
11. if not os.path.exists(file_path):
12. print(f" Dosya bulunamadi: file path}")
13. continue
14. df = pd.read_csv(file_path)
15. hap_count = df.shape[0]
16. # Kromozom frekansi
17. top_chrs = df["CHR"].value_counts().nlargest(5)
18. # Ilk 5 kromozomu metin olarak bic¢imlendir
19. top_chr_str = "; ".join([f" chr_} ( count})" for chr_, count in

top_chrs.items()])

20. summary . append (

21. "Breed": breed,

22. "Private_Haplotype_Count": hap_count,

23. "Top_5_Chromosomes": top_chr_str

24. 19)

25. print(f" breed}: hap_count} 6zgiin haplotip | En ¢ok: top_chr_str}")

26. # CSV olarak kaydet
27. df_summary = pd.DataFrame(summary)
28. df_summary.to_csv(output_file, index=False)

29. print(f" Ozet tablo kaydedildi: output_file}"
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Ek-2. Viicut Olgiimleri ve Istatistiksel Analizleri

Cizelge 1. Kangal 1rki kdpeklere ait viicut lgiimleri

= A . . . . . . . . .
2 ¥ Z o oz g Fo8 ¢ ¢ oH o ox 2 o5 9 2 25 %vyg 3z ZEY
E @) o 7)) v %) ¢ 0 &) &) a = N > M N g A oz @ M S ™
Kanl 75 73 76 66 22 46 33 245 84 40 21 27 82 53,5 15 145 12 7 33 10 13 6 5,5 155
Kan2 76 74 77 68 22 37 33 23 84 39 21 28 82 51 15 15 13 7 30 9 13 6 14
Kan3 82 80 81 70 22 45 35 26 97 39 20 30 83 60 16 16 14 95 36 9 14 7 5 16
Kan4 72 70 74 71 17 40 34 22 90 36 19 29 78 52 18 155 11 7 30 9 13 5 3,5 15
Kan5 70 68 71 64 18 34 34 23 90 36 19 29 75 50 17 15 12 75 28 9 12 5 3 14
Kané6 73 70 73 66 17 40 37 24 90 37 21 29 82 55 17 16 12 75 33 9 13 5 4,5 15,5
Kan7 71 70 73 57 19 40 33 19 88 35 18 25 75 53 13 14 12 75 28 9 125 5 6 15,5
Kan9 73 72 75 66 16 40 36 25 90 36 19 28 73 50 15 145 13 7,5 29 8 13,5 5 4 14
Kan10 79 75 79 67 17 40 40 28 95 40 22 29 83 58 17 18 12 8 32 9 145 6 5 16
Kanl1 71 69 72 60 17 40 34 27 90 36 20 28 77 50 15 155 13 7,5 29 9 135 5 4 16
Kan12 76 73 76 64 17 42 38 28 95 37 19 30 81 54 16 13 14 8 30 9 13 5 4 15
Kanl13 80 78 80 64 19 40 40 27 98 41 22 30 82 58 17 17 13 85 33 7 15 6 5 165
Kanl14 65 62 66 56 18 38 36 26 85 30 18,5 27 81 52 15 15 12 75 28 8 12 5 5 15
Kanl5 78 76 78 62 19 40 36 26 87 36 20 30 86 50 13 155 17 7 32 7,5 13,5 5 5,5 165
Kanle 77 75 77 65 17 40 38 28 94 38 19 30 85 60 16 17,5 14 8 34 9 14,5 55 4,5 16,7
Kan17 71 70 70 61 17 40 33 23 80 39 22 28 75 47 17 145 11 8 32 9 12 5 5 15
Kanl8 76 75 76 62 19 40 38 27 97 39 21 33 86 59 18 17 15 85 35 9 15 5 6 16
Kan19 82 80 82 73 18 46 43 28 99 40 22 30 88 59 16 18 14 9 34 8 15 5 6 17
Kan20 68 66 69 61 17 40 33 20 90 37 21 26 76 57 12 145 14 75 35 9 13 4,5 55 14
Kan21 70 69 70 62 17 40 32 22 89 38 22 27 77 58 13 14 14 75 36 8 13,5 4,5 55 15

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr1 Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD:
Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG:
Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Arasi
Mesafe, OTU: Omuzdaki Tiiy Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 2. Aksaray Malaklis1 irk1 kopeklere ait viicut dl¢timleri

= . : . .
- T R - R B B A=A - T - B B
Z @) e 7)) ¥ 2 ¢ &} &) &) a = 2 > X A N n b v M v & O o
Aks1 86 82 83 73 26 55 41 31 110 45 23 34 9% 68 19 20 15 8 38 14 17 6 55 19
Aks2 82 81 83 77 26 50 40 34 107 45 24 29 86 62 18 19 12 7,5 36 13 17 5 45 18
Aks3 84 81 83 75 27 50 42 34 114 40 25 32 95 60 17 19 15 7 35 14 15 5 45 175
Aks4 75 72 72 70 27 45 36 33 100 41 25 31 92 61 17 17 14 75 37 12 15 5 35 17
Aks5 78 75 77 66 25 47 36 32 105 43 24 29 90 56 19 19 10 75 36 12 17 5 4 17
Aks6 80 77 81 74 27 50 41 33 107 39 24 29 91 60 15 17 144 6,5 35 13 13 5 4 17
Aks7 85 82 85 75 27 50 42 33 110 45 26 32 92 67 18 18 14 75 37 12 16 5 45 19
Aks8 88 85 86 72 27 52 43 32 119 45 26 34 93 73 23 22 13 9 40 13 17 6 7 19
Aks9 77 74 78 68 25 47 34 29 96 39 22 30 90 66 17 18 13 7 34 12 16 5 4 17
Aks10 85 83 84 72 23 54 40 28 97 40 25 30 8 62 16 16 14 7 37 13 15 6 4 17
Aks12 77 73 78 65 25 50 36 30 97 40 23 28 82 58 17 18 11 6,5 33 15 5 35 17
Aks14 78 73 76 67 27 52 35 32 98 39 25 31 87 61 19 18 12 7 35 13 16 5 4 17
Aks15 80 75 75 66 23 45 35 25 89 37 20 27 8 60 17 18 10 6 33 13,5 16 45 4 16
Aks17 91 84 88 77 28 57 43 34 115 43 26 32 102 71 19 22 13 75 43 14 19 6 4 19
Aks18 76 72 76 68 21 45 37 31 93 40 23 30 90 58 19 20 11 8 33 11 17 5 17,5
Aks19 81 78 78 65 23 50 42 30 100 43 23 31 93 59 17 19 14 85 35 13 17 4 18
Aks20 68 63 68 57 21 40 34 30,5 91 34 19 26 80 60 15 18 11 7,5 33 11 15 6 35 17
Aks21 78 74 76 68 28 53 36 33 97 40 26 31 88 61 18 19 12 75 34 14 16 45 4 17
Aks22 80 75 75 67 24 44 36 30 92 37 19 27 86 52 19 20 13 7 31 13 17 5 4 20
Aks23 77 74 74 68 24 45 37 31 88 36 20 27 97 53 20 19 12 7 33 14 17 45 4 18

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr1 Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD:
Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG:
Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Arasi
Mesafe, OTU: Omuzdaki Tiiy Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 3. Boz (Giireh) 1rk1 kopeklere ait viicut dlgtimleri

2% %2 % 7 ¢ 2 8¢ 9 £ s 3859 g ey 33 E g
Z o e 175} A 75} < &} &} &} a =~ d > - A A w Z @ M d & O a
Bozl 80 75 80 74 27 50 40 29 105 39 25 32 93 60 16 16 15 9 36 7 13 6 18
Boz2 79 77 80 72 25 49 38 29 105 41 24,5 30 85 58 17 16 13 7 34 10 14 5,5 3 17
Boz3 82 79 82 72 26 50 40 30 98 41 24 30 93 57 16 16 14 9 35 10 14 6 5 17,5
Boz4 78 76 80 72 26 50 38 31 100 40 22 33 92 63 18 18 15 37 37 12 16 7 5 19
Boz6 80 74 76 70 25 50 38 27 95 40 22 285 87 545 14,7 155 14 7,5 31,5 11 14 6,5 3 17
Boz7 90 92 90 82 28 56 45 31 118 52 30 33 100 73 18 185 15 9,5 40 12 16 8,5 5 21
Boz8 83 80 85 73 26 50 40 29 101 41 23 31 91 64 16 17 15 9 37 9 15 7,5 5 18,5
Boz9 85 82 86 71 27 50 40 30 110 43 25 30 93 66 16 17 14 9 37 9 15 8 3 18
Boz10 | 78 76 76 67 24 50 40 24 96 39 21 31 85 63 16 17 15 8 39 10 14 6,5 4,5 16,5
Bozll | 82 80 82 75 24 50 48 27 96 42 26 30 86 56 16 17 14 8 38 10 14 7 3 16,5
Boz12 | 78 78 77 67 26 50 36 30 100 41 23 33 92 6l 17 17 16 9 39 10 17 8 4 17,5
Boz13 | 76 75 76 66 22 50 36 27 95 40 20 29 86 62 17 15 18 8 34 10 14 7 2,5 15
Boz14 | 89 84 86 77 28 50 46 36 118 46 26 34 102 68 17 19 17 10 40 9 15 8 55 19,7
Bozl15 | 75 73 77 70 26 50 36 30 100 40 23 32 85 54 18 16 14 8 32 8 14 5 4.5 18
Boz16 | 84 82 85 80 25 50 40 31 100 42 25 30 100 65 18 18 15 9 37 9 15 8 5 18
Boz20 | 86 83 84 79 26 58 40 27 90 44 28 32 92 56 18 17 14 85 37 14 7 4 17
Boz21 | 80 78 81 72 25 50 36 30 95 41 23 33 91 61 17 18 16 9 38 10 16 7 4 17
Boz 22 | 85 83 86 78 29 50 41 32 100 42 25 30 100 66 18 19 16 10 38 10 17 7 5 18
Boz 23 | 80 77 81 70 22 50 37 27 90 42 20 29 90 63 17 16 17 8 37 10 14 7 3 16
Boz 24 | 88 86 89 80 25 50 41 28 102 45 30 33 105 65 19 18 17 38 10 17 7 4 18
Boz26 | 89 8 90 80 25 50 40 27 102 46 31 32 103 64 18 18 17 85 39 10 17 7 5 17

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr1 Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD:
Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG:
Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Arasi
Mesafe, OTU: Omuzdaki Tiiy Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 4. Tonya Finosu 1rki kopeklere ait viicut dlgiimleri

2% Z ¥ 7 v 2 8 ¢g X o= 25928 5§ v o 2 2 29
E &} > &% ¥i ZINNE &) v 0 A = S N o @ e n 4 ¥ 3 S
Tonl 31 31 33 30 12 20 16 17 51 16 10 16 45 33 9 11 7 5 16 5 9 3 6 9
Ton2 | 29 29 29 23 12 19 18 16 52 13 9 15 43 32 9 10 6 4.5 15 5 8 3 5 9
Ton3 | 32 32 33 25 11 20 16 15 50 16 8 15 45 31 8 19 7 5,5 15 5 9 3 65 9
Ton4 31 31 31 26 11 20 15 14 50 14 9 14 42 29 8 10 6 45 145 5 8 3 6 9,5
Ton5 | 43 43 43 36 14 25 22 16 56 26 13 18 50 36 10 12 8 6 20 7 10,5 3,5 9 95
Ton6 | 40 38 40 32 13 20 17 16 50 18 13 16 46 34 9 10 7 5,5 18 5 8 3,5 5,5 8
Ton7 | 36 37 38 32 11,5 21 20 18 55 21 10 16 46 335 9 10,5 7 4.5 16 6 8 3,5 9 8
Ton8 | 42 41 42 35 12 22 20 17 58 22 14 20 49 36 11 12 9 5,5 18 5 10 4.5 7 9
Ton9 | 40 40 41 36 13 22 20 17 51 22 13 17 47 325 9 11,5 8 5,5 18 5 8,5 3,5 7 9
Tonl0 | 41 40 42 38 11 20 20 16 50 21 13 17 48 33,5 10 11 7 5,5 18 6 8,5 3,5 5 9
Tonll | 32 31 32 26 11 19 17 16 52 15 10 16 44 32 9 9 7 5,5 16 5 7 3,5 6 9
Tonl2 | 27 26 28 23 10 20 15 14,5 42 16 10 15 40 27 8 9 7 5 14 5 7 3 6 7
Tonl3 | 46 45 46 40 12 20 25 17 60 25 14 18 50 37 10 12 8 5 20 6 10 3,5 7 10
Tonl5 | 37 36 38 32 16 20 20 15 54 20 12 15 48 31 7,5 10 6,5 55 16,5 5 7,5 3,5 6,5 8
Tonl6 | 31 31 32 29 10 20 18 15 43 17 11 16,5 41 32 85 95 7 5 16 5,5 8 3,5 6 75
Tonl7 | 41 41 41 33 10 20 21 16 50 20 13 16,5 42 32,5 95 10 5 5,5 18 5,5 9 3,5 5 9
Tonl8 | 42 41 42 36 10 20 19 14 51 20 12 16 45 38 9 11 7 5 16 5 8,5 3 3 9
Tonl9 | 32 30 31 11 11 19 17 14 52 18 11 17 43 32 9,5 10,3 75 5 17 5 8 3 7 8
Ton20 | 41 40 41 35 10 20 20 15 55 21 12 16 44 33 85 10,5 7,5 4,5 16,5 5 8,5 3 5 9
Ton21 | 40 39 40 35 10 20 21 16 55 19 10 18 45 32 11 10 7 5 18 5,5 8,5 3 7 9

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagn Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD:
Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu,
KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler
Aras1 Mesafe, OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi

142



Cizelge 5. Zerdava 1rki kdpeklere ait viicut dlgiimleri

= . . .
2% F2x5% ¢ 28 ¢ 924289 EEggey 3352 ¢
Z © z 4 g 4 G O O &) | B > X Moo P g @ 4 N d S a
Zerl 53 49 51 47 14 25 25 20 64 29 17 21 55 39 11 13 10 6 22 6 10 3 3 10
Zer2 55 51 51 48 17 25 25 21 63 29 17 22 59 405 12 13,5 10 7 22 11 4.5 3 11
Zer3 51 50 51 44 145 25 23 19 58 28 15 19 56 36 10 12 9 55 21 6 10 4 2,5 10
Zer4 54 52 53 50 15 25 22 21 67 26 16 21 59 39,6 11 13 10 6,5 25 6 10 3,5 9,5
Zers 54 52 54 47 15 27 24 22 71 28 16 21 65 38,5 12 9 9 6,5 24 7 10 3,5 10
Zer6 48 46 48 42 11 25 23 18 59 28 16 19 57 36 10 11 9 55 19 6 9 3,5 10
Zer7 47,5 46 47 40 11 25 20 145 52 27 16 20 50 33 11 10 9 55 18 8 8,5 3 8,5

Zer8 53 52 53 45 12 25 22 17 62 27 16 21 57 39 11 11 10 5,5 18 6,5 9,5 3,5
Zer9 49 47 48 42 14 25 24 16 66 25 16 20 50 32 11 11 9 55 20 7 85 3,5
Zer10 55 52 54 47 13 25 27 19 64 27 16 20 56 40 11 12 9 55 22 7 10,5 3,5
Zerll 58 55 55 50 14 25 27 20 74 29 16,5 22 60 41 12 13 11 65 22 65 9,5 4
Zer12 52 51 52 43 12 25 16 12 62 25 16 21 55 36 12 12 9 5 19 6 10,5 3,5
Zer13 52 51 51 41 14 25 27 18 62 26 15 20 55 38 11 12 10 6 21 55 10 4
Zerl4 46 45 47 40 12 25 24 17 60 24 14 20 51 36 11 11 9 55 18 6 9 4
Zer1s 58 55 55 50 14 25 27 20 74 29 16,5 22 60 41 12 13 11 6,5 22 65 9,5 4

N R A A W DR DWW A
[
(=]

~

13

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr1 Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD:
Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatast Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu,
KTG: Kafatasi Genigligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gdzler
Aras1 Mesafe, OTU: Omuzdaki Tiiy Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 6. Akbas 1rk1 kopeklere ait viicut dlgtimleri

= . . . . . . . * * . .
- = R T S S - J= B S - R R B =+
Z O 3% 4 g ¢ &) &) O A =~ v > M oY 2 g n 4 S o S A
Akbl |70 68 71 60 18 38 34 23 83 36 20 26 77 50 15 15 11 5 26,5 13 55 55 13,5 70
Akb2 |72 70 73 63 19 40 32 24 83 40 18 25 77 50 16 15 9 4 28 12 4 7 14 72
Akb3 |74 70 74 62 19 40 36 23 90 36 20 29 73 52 17 16 12 7 33 13 6 5,5 14,5 74
Akb4 |66 63 66 56 18 39 32 21 80 35 18 24 72 56 14 16 10 5 25 12 5 5 13 66
AkbS |75 65 68 64 16 36 32 21 80 40 18 29 75 53 15 15 7 9 26 15 5 5 13 75
Akb6 |73 67 69 59 17 37 33 22 84 38 20 27 76 54 15 14 10 6 29 13 5 5 14 73
Akb7 |72 64 70 58 19 41 35 24 87 39 18 28 78 50 16 16 9 5 30 14 6 6 14 72
Akb8 |67 69 72 60 20 39 31 25 86 37 19 25 74 55 14 16 10 5 27 13 6 5,5 13 67
Akb9 |68 66 69 61 18 38 34 22 88 36 19 27 75 53 15 15 11 6 28 13 5 5 13 68
Akb10 |71 67 70 62 19 40 36 23 89 39 20 28 76 51 16 14 10 7 29 14 5 6 14 71

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr Yiiksekligi, KSY: Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD:
Gogiis Derinligi, GG: Gogiis Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu,
KTG: Kafatasi Genigligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gdzler

Aras1 Mesafe, OTU: Omuzdaki Tiiy Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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VUCUT OLCULERININ ISTATISTIK ANALIZI

Cizelge 7. Kangal 1rkina ait bazi viicut 6lgiilerinin cinsiyete gore ortalamalar1 ve standart hatalar1

Viicut Olgiisii (cm) Disi (n=13) Erkek (n=7) Toplam (n=20)
C.Y.X t Sx 72,2+0,99 78,1£1,47 74,3+4,63
S.0.Y. X + Sx 70,2+1,04 76+1,36 72,3+4,58
S.Y.X + S% 73+0,93 78+1,51 74,8+4,27
K.S.Y. X + Sx 62,8+1,11 66,9+1,5 64,3+4,36
S.G.X + 5% 17,9+0,43 18,9+0,86 18,3+1,83
K.Y.U.X + S¥ 40+0,72 41,1+1,2 40,4+2,78
G.D.X + Sx 34,9+0,56 37,4+1,46 35,8+2,97
G.G.X + 5% 24,1+0,77 26,1+0,86 24,8+2,74
G.C.X £+ Sx 89,6+0,97 92,4+2,8 90,6+5,2
D.Y.X + Sx 36,4+0,66 39,4+0,37 37,5+2,46
T.Y.X + S% 19,9+0,34 21,1+0,46 20,3+1,34
KA.U.X + 5% 28,3+0,57 29,3+0,36 28,7+1,79
V.U.X + Sx 79,2+1,16 82,6+1,49 80,4+4,33
K.C.X + 5% 53,3+0,87 56,1+1,92 54,3+4,03
K.T.U.X t+ Sx 15,2+0,55 16,3+0,29 15,6+1,73
K.T.G.X + Sx 14,9+0,28 16,6+0,54 15,5¢1,4
S.U.X + Sx 13,2+0,45 13+0,44 13,1+£1,45
S.0.G. X + Sx 7,5+0,11 8,3+0,31 7,8+0,68
S.C.X + Sx 31,2+0,81 33+0,72 31,9427
K.G.X t Sx 8,7+0,18 8,6+0,3 8,740,69
K.AM. X + Sx 13,1+0,21 14+0,42 13,4+0,98
GAM.X + 5% 5+0,1 5,8+0,26 5,340,62
O.T.U.X t Sx 4,8+0,28 5,1+0,17 4,9+0,84
P.B.C.X + 5% 15,2+0,22 15,9+0,4 15,4+0,94

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr Yiiksekligi, KSY: Kuyruk
Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD: Go6giis Derinligi, GG: G6giis Genisligi,
GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi,
KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak
Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Aras1 Mesafe,
OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 8. Aksaray Malaklis1 irkina ait bazi viicut dl¢iilerinin cinsiyete gore ortalamalar1 ve standart
hatalar1

Viicut Olgiisii (cm) Disi (n=4) Erkek (n=6) Toplam (n=10)
C.Y.X t Sx 78,1+0,95 87+1,14 80,3%1,16
S.0.Y. X + Sx 74,5+1,1 83,2+0,58 76,7+1,2
S.Y.X + S% 76,7+1,01 85,2+0,86 78,8+1,15
K.S.Y. X + Sx 68,1£1,23 73,8+0,97 69,5+1,1
S.G.X t Sx 24,9+0,57 26,2+0,86 25,24+0,48
K.Y.U.X + ¥ 47,5+0,91 53,6+1,21 49,1+0,95
G.D.X + 5% 37,1+0,71 41,8+0,58 38,3+0,71
G.G.X £ Sx 31,2+0,6 31,6+1,03 31,3+0,5
G.C.X + 5% 98,3+1,92 110,243,71 101,3£2,04
D.Y.X + 5% 39,5+0,74 43,6+0,98 40,6+0,72
T.Y.X + 5% 22,8+0,6 25,2+0,58 23,4+0,52
KA.U. X + Sx 29,2+0,48 32,4+0,75 30+0,51
V.U.X + 5% 88,8+1,2 93,6+2,77 90+1,19
K.C.X + 5% 59,1+0,9 68,2+1,38 61,4+1,2
K.T.U.X + S% 17,6+0,38 19+1,14 18+0,41
K.T.G.X + Sx 18,5+0,24 19,6+1,17 18,8+0,34
S.U.X + Sx 20,9+8,8 13,8+0,37 19,2+6,58
S.0.G.X + 5% 7,2+0,16 7,8+0,34 7,4+0,15
S.C.X + Sx 34,2+0,4 39+1,14 35,4+0,62
K.G.X + S% 15,340,21 17,4+0,93 15,8+0,34
K.AM. X + Sx 12,8+0,25 13,2+0,37 12,9+0,21
GAM. X + 5% 15,9+0,3 16,8+0,66 16,2+0,28
O.T.U.X + S% 540,09 5,8+0,2 5,2+0,12
P.B.C.X + 5% 4+0,1 540,57 4,3+0,18

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagn Yiiksekligi, KSY:
Kuyruk Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD: G6giis Derinligi, GG: Gogiis
Genisligi, GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC:
Kafatas1 Cevresi, KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak
Genigsligi, SC: Somak Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1t Mesafe,
GAM: Gozler Arast Mesafe, OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 9. Boz 1rkina ait bazi viicut dlgiilerinin cinsiyete gore ortalamalar1 ve standart hatalar

Viicut Olgiisii (cm) Disi (n=13) Erkek (n=8) Toplam (n=21)
C.Y.X t Sx 79,8+0,96 86,3+0,88 82,2+0,97
S.0.Y. X + Sx 77,2+0,91 84+1,3 79,8+1,04
S.Y.X + S% 79,8+1,06 86,4+0,73 82,3+1
K.S.Y. X + Sx 71,3+1,04 77,5+1,32 73,7+1,04
S.G.X t Sx 24,8+0,42 26,84+0,53 25,6+0,38
K.Y.U.X + S¥ 49,9+0,08 51,8+1,16 50,6+0,47
G.D.X + 5% 38,7+0,9 41,6+0,86 39,8+0,71
G.G.X £ Sx 28,3+0,55 30,5+0,98 29,1+0,54
G.C.X + 5% 98,2+1,2 104,9+3,44 100,8+1,62
D.Y.X + Sx 40,9+0,5 44,4+1,24 42,2+0,66
T.Y.X + 5% 23,4+0,81 26,5+0,91 24,6+0,68
KA.U.X + Sx 31+0,45 31,6+0,56 31,2+0,35
V.U.X + 5% 89,8+1,41 97,9+1,83 92,9+1,4
K.C.X + 5% 59,7+0,96 65,4+1,67 61,9£1,04
K.T.U.X + S% 16,7+0,27 17,5+0,38 17+0,23
K.T.G.X + Sx 16,6+0,28 17,94+0,31 17,1+0,25
S.U.X + Sx 15,2+0,41 15,4+0,42 15,3+0,29
S.0.G.X + 5% 10,542,22 9,3+0,19 10+1,36
S.C.X + Sx 36,1+0,73 38+0,46 36,8+0,52
K.G.X + S% 9,8+0,34 9,6+0,38 9,8+0,25
KAM.X + Sx 14,7+0,36 15,5+0,38 15+0,28
GAM. X + 5% 6,6+0,22 7,6+0,21 7+0,19
O.T.U.X + S% 3,9+0,27 4,6+0,29 4,240,21
P.B.C.X + 5% 17,1+0,28 18,5+0,44 17,6+0,28

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr Yiiksekligi, KSY: Kuyruk
Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD: Go6giis Derinligi, GG: G6giis Genisligi,
GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi,
KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak
Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Aras1 Mesafe,
OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 10. Tonya Finosu irkina ait baz1 viicut 6l¢iilerinin cinsiyete gore ortalamalari ve standart hatalar1

Viicut Olgiisii (cm) Disi (n=14) Erkek (n=6) Toplam (n=20)
C.Y.X t Sx 35,8+1,42 38,8+2,47 36,7+1,24
S.0.Y. X + Sx 35,1+1,36 38,5+2,47 36,1+1,22
S.Y.X + S% 36,2+1,41 39,342,29 37,2+1,21
K.S.Y.X + SX 29,4+1,94 33,5+2,03 30,7+1,52
S.G.X t Sx 11,3+£0,44 12+0,58 11,5+0,35
K.Y.U.X + Sx 20,1+0,2 21+0,89 20,4+0,3
G.D.X + 5% 18,3+0,54 20,2+1,35 18,9+0,57
G.G.X £ Sx 15,4+0,32 16,5+0,22 15,7+0,26
G.C.X + 5% 51,2+1,19 53,3+1,58 51,9+0,96
D.Y.X + 5% 18,3+0,74 20,7+1,86 19+0,77
T.Y.X + Sx 11+0,47 12,2+0,7 11,4+0,4
K.A.U. X + Sx 16,2+0,4 16,9+0,37 16,4+0,31
V.U.X + 5% 44,6+0,72 46,3+1,33 45,2+0,65
K.C.X + 5% 32,4+0,72 33,8+0,86 32,9+0,57
K.T.U.X + S% 940,29 9,4+0,2 9,1£0,21
K.T.G.X + Sx 10,9+0,65 10,9+0,49 10,9+0,47
S.U.X + Sx 7+0,19 7,2+0,48 7,1+0,19
S.0.G.X + 5% 5+0,11 5,40+0,15 5,2+0,1
S.C.X + Sx 16,3+0,37 18+0,73 16,8+0,37
K.G.X + S% 5,3+0,21 5,8+0,31 5,4+0,18
KAM.X + Sx 5,2+0,1 5,6£0,33 5,340,12
GAM. X + 5% 8,3+0,19 9+0,5 8,5+0,21
O.T.U.X + S% 3,3%0,11 3,4+0,08 3,3+0,08
P.B.C.X + 5% 6+0,37 6,7+0,56 6,2+0,31

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr Yiiksekligi, KSY: Kuyruk
Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD: G6giis Derinligi, GG: G6giis Genisligi,
GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi,
KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak
Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Aras1 Mesafe,
OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 11. Zerdava 1rkina ait bazi viicut dl¢giilerinin cinsiyete gore ortalamalar: ve standart hatalar

Viicut Olgiisii (cm) Disi (n=9) Erkek (n=6) Toplam (n=15)
C.Y.X +5x 50,3+0,92 55,5+0,85 52,4+0,93
S.0.Y. X + Sx 48,6+0,87 52,8+0,7 50,3+0,8
S.Y.X + Sx 49,9+0,82 53,5+0,62 51,3+0,71
K.S.Y.X + SX 42,9+0,89 48,3+0,84 45,1+0,94
S.G.X + Sx 13,1£0,52 14,2+0,7 13,5+0,43
K.Y.U. X + Sx 25,2+0,22 2540 25,1+£0,13
G.D.X + Sx 22,9+1,06 25+1 23,7+0,78
G.G.X + Sx 17,4+0,99 19,7+0,61 18,3+0,69
G.C.X + Sx 61,6+1,78 67,3+2,22 63,9+1,54
D.Y. X + Sx 26,7+0,58 27,8+0,54 27,1£0,42
T.Y.X + Sx 15,7+0,29 16,3+0,17 15,9+0,2
K.A.U. X + Sx 20,1+0,26 21,3+0,33 20,6+0,25
V.U.X + Sx 54,9+1,54 58,5+0,67 56,3+1,05
K.C.X + Sx 36,1+0,78 40,2+0,33 37,7+0,72
K.T.U.X + Sx 11+0,24 11,5+0,22 11,2+0,17
K.T.G.X + S% 11,240,4 12,6+0,37 11,8+0,33
S.U.X + Sx 9,24+0,15 10,2+0,31 9,6+0,19
S.0.G.X + 5% 5,7+£0,14 6,3+0,25 5,9+0,15
S.C.X + Sx 20,2+0,66 21,8+0,91 20,9+0,56
K.G. X + Sx 6,7+0,34 7,2+0,31 6,9+0,24
K.AM. X + Sx 6,4+0,26 6,4+0,15 6,4+0,16
GAM. X + 5% 9,5+0,25 10+0,26 9,7+0,19
O.T.U.X + S% 3,6+0,13 3,8+0,17 3,7+0,11
P.B.C.X + Sx 3,4+0,31 3,7+0,21 3,5+0,2

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr Yiiksekligi, KSY: Kuyruk
Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD: Go6giis Derinligi, GG: G6giis Genisligi,
GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi,
KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak
Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Aras1 Mesafe,
OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Cizelge 12. Akbas irkina ait bazi viicut 6lgiilerinin cinsiyete gore ortalamalar1 ve standart hatalari

Viicut Olgiisii (cm) Disi (n=4) Erkek (n=6) Toplam (n=10)
C.Y.X t Sx 67,8+0,85 72,8+0,6 70,8+0,95
S.0.Y. X + Sx 66,5+1,32 67,2+1,01 66,9+0,77
S.Y.X + S% 69,5+1,32 70,7+0,95 70,2+0,76
K.S.Y. X + Sx 59,3+1,11 61,3+0,95 60,5+0,76
S.G.X t Sx 18,5+0,5 18,2+0,54 18,3+0,37
K.Y.U.X + S¥ 38,5+0,29 39+0,82 38,8+0,49
G.D.X + 5% 32,8+0,75 34+0,77 33,5+0,56
G.G.X £ Sx 22,8+0,85 22,8+0,48 22,8+0,42
G.C.X + 5% 84,3+1,75 85,5+1,57 85+1,13
D.Y.X + 5% 36+0,41 38,7+0,61 37,6+0,58
T.Y.X + Sx 19+0,41 19+0,45 19+0,3
KA.U.X + Sx 25,5+0,65 27,7+0,61 26,8+0,55
V.U.X + 5% 74,5+1,04 75,8+0,7 75,3+0,6
K.C.X + 5% 53,5+1,32 51,7+0,67 52,4+0,69
K.T.U.X + S% 14,5+0,29 15,8+0,31 15,3+0,3
K.T.G.X + Sx 15,5+0,29 15+0,37 15,2+0,25
S.U.X + Sx 10,5+0,29 9,5+0,67 9,9+0,43
S.0.G.X + 5% 5,3+0,25 6,3+0,71 5,9+0,46
S.C.X + Sx 26,6+0,63 29,2+0,95 28,2+0,72
K.G.X + S% 5,4+0,24 5,240,31 5,3+0,2
KAM.X + Sx 5,3+0,14 5,8+0,31 5,6+0,2
GAM. X + 5% 13,1+0,13 13,9+0,2 13,6+0,18
O.T.U.X + S% 3,840,25 3,3+0,36 3,5+0,24
C.Y.X t Sx 9,8+0,14 10,1+0,37 10+0,23

CY: Cidago Yiiksekligi, VU: Viicut Uzunlugu, SOY: Sirt Orta Yiiksekligi, SY: Sagr Yiiksekligi, KSY: Kuyruk
Sokumu Yiiksekligi, SG: Sagr1 Genisligi, KYU: Kuyruk Uzunlugu, GD: G6giis Derinligi, GG: G6giis Genisligi,
GC: Gogiis Cevresi, DY: Dirsek Yiiksekligi, TY: Topuk Yiiksekligi, KAU: Kafa Uzunlugu, KC: Kafatas1 Cevresi,
KTU: Kafatas1 Uzunlugu, KTG: Kafatas1 Genisligi, SU: Somak Uzunlugu, SOG: Somak Genisligi, SC: Somak
Cevresi, KU: Kulak Uzunlugu, KG: Kulak Genisligi, KAM: Kulaklar Aras1 Mesafe, GAM: Gozler Aras1 Mesafe,
OTU: Omuzdaki Tity Uzunlugu, PBC: Pati Bilek Cevresi.
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Ek-3. DNA izolasyonu ve Kontrolii Verileri

Cizelge 13. izole DNA’larin Spektrofotometrik Olgiimleri

Ornek Konsantrasyon  Birim 260/280 260/230
Kan 1 8,6 ng/ul 1,88 2,12
Kan 2 28,4 ng/ul 1,73 2,1
Kan 3 29,3 ng/pl 1,83 2,09
Kan 4 16,4 ng/ul 1,9 2,0
Kan 5 21,9 ng/ul 1,72 2,18
Kan 6 73 ng/ul 1,86 2,03
Kan 7 1,1 ng/ul 1,7 2,13
Kan 9 7 ng/ul 1,96 2,12
Kan 10 18,3 ng/pl 1,75 2,05
Kan 11 20,6 ng/pl 1,8 2,13
Kan 12 27,5 ng/pl 1,9 2,0
Kan 13 6,8 ng/ul 1,76 2,14
Kan 14 7,4 ng/ul 1,94 2,11
Kan 15 15 ng/pl 1,79 2,1
Kan 16 22,9 ng/ul 1,97 2,04
Kan 17 23,2 ng/ul 1,76 2,17
Kan 18 15,7 ng/ul 1,99 2,1
Kan 19 11,9 ng/ul 1,81 2,18
Kan 20 19,3 ng/ul 1,85 2,1
Kan 21 38,7 ng/ul 1,91 2,17
Aks 1 17,7 ng/pl 1,71 2,17
Aks 2 9,2 ng/ul 1,96 2,03
Aks 3 44 ng/ul 1,73 2,11
Aks 4 12,2 ng/ul 1,92 2,18
Aks 5 24 ng/pl 1,93 2,18
Aks 6 27,1 ng/ul 1,78 2,11
Aks 7 20,3 ng/pl 1,95 2,01
Aks 8 29,1 ng/ul 1,98 2,11
Aks 9 37,2 ng/ul 1,96 2,04
Aks 10 52 ng/ul 1,7 2,15
Aks 12 16,2 ng/ul 1,73 2,01
Aks 14 13,8 ng/pl 1,76 2,0
Aks 15 56,4 ng/ul 1,81 2,04
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Cizelge 13. Devamu. izole DNA’larin Spektrofotometrik Olgiimleri

Aks 17
Aks 18
Aks 19
Aks 20
Aks 21
Aks 22
Aks 23
Boz 1
Boz 2
Boz 3
Boz 4
Boz 6
Boz 7
Boz 8
Boz 9
Boz 10
Boz 11
Boz 12
Boz 13
Boz 14
Boz 15
Boz 16
Boz 20
Boz 21
Boz 22
Boz 23
Boz 24
Boz 26
Ton 1
Ton 2
Ton 3
Ton 4
Ton 5
Ton 6
Ton 7
Ton 8
Ton 9
Ton 10
Ton 11

37,9
19,1
15,6
16,1
31,6
61,4
23,4
28,9
22,4
13,1
47,9
47,5
33,6
37,5
32,1
25,6
15

16,1
12,5
36,5
15,9
22,9
22

33,2
9,2

22,4
354
27,8
162
41,1
7,1

16,9
9,9

40,8
23,6
53

9,7

160
28,3

ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul

1,97
1,99
1,79
1,79
1,86
1,9

1,86
1,86
1,79
1,93
1,98
1,85
1,89
1,83
1,99
1,82
1,99
1,99
1,77
1,89
1,92
1,79
1,95
1,71
1,8

1,74
1,92
1,78
1,75
1,72
1,89
1,8

1,8

1,99
1,84
1,99
1,83
1,74
1,82

2,17
2,14
2,03
2,02
2,14
2,16
2,04
2,03
2,01
2,1

2,16
2,05
2,19
2,08
2,03
2,15
2,01
2,11
2,01
2,17
2,06
2,2

2,19
2,18
2,0

2,07
2,1

2,01
2,02
2,11
2,17
2,0

2,1

2,06
2,08
2,01
2,04
2,01
2,07
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Cizelge 13.Devamu. izole DNA’larin Spektrofotometrik Olgiimleri

Ton 12
Ton 13
Ton 15
Ton 16
Ton 17
Ton 18
Ton 19
Ton 20
Ton 21
Zer 1
Zer 2
Zer 3
Zer 4
Zer 5
Zer 6
Zer7
Zer 8
Zer 9
Zer 10
Zer 11
Zer 12
Zer 13
Zer 14
Zer 15

19
13,2
8,3
23,1
35
30
56
32
18,2
15,5
11
13
252
10,8
24,2
25,5
26
25,5

10,3
15,7
160
92
15

ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul

1,85
1,86
1,75
1,89
1,89
1,91
1,82
1,87
1,97
1,95
1,8

1,82
1,91
1,83
1,75
1,96
1,86
1,96
1,85
1,86
1,95
1,76
1,97
1,99

2,02
2,02
2,09
2,08
2,04
2,01
2,02
2,02
2,02
2,11
2,03
2,12
2,15
2,09
2,05
2,12
2,06
2,07
2,04
2,13
2,19
2,09
2,17
2,17
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Aks.22 Aks 23 Boz 1 Boz_2 Boz 3 Boz4 Boz 6 Boz7 Boz8 Boz 9 Boz 10 Boz ITBOZ 1280z 13 Boz_14 Boz_15 Boz_16 Boz_20 Boz_21 1kb

%1 agaroz jel

Boz_22 Boz_23 Boz 24 Boz 26 Ton_1 Ton_2 Ton_3 Ton_4 Ton 5 Ton_6 Ton_7 Ton_8 Ton_9 Ton_10 Ton_11 Ton_12 Ton_13 Ton_15 Ton_16 1kb

W— \o— : '
b B B I IR S SR — — T w—

%1 agaroz jel

Kan_1 Kan_2 Kan3 Kan 4 Kan_5 Kan 6 Kan_7 I(all 9 Kan_10 Kan_11 Kan_12 Kan_13 Kall 14 Kan_15 Kan_16 Kan_17 Kan_18 Kan_ 19 Kan_20 1kb

' e

Kan_21 /Aks 1 Aks_2 m_}f4 Aks_5 Ah Aks_19 Ahzn Aks_21 llb
. :
e

¥ e =

. Al “

Aot ] o oy

%1 Agaroz Jel 1

! : .
Ton_17 Ton_18 " Ton_19 " Ton_20 Ton_21 ¢ Zer_1
s .

. b
0-—’

%1 agaroz jel

Zer_6 Zer_7 Zer_8 Zer_9 Zer_10 Zer_11 Zer_12 Zer_13 Zer_14 Zer_15

%1 agaroz jel

Sekil 1. izole edilen DNA’larin %1 Agar Jel Elektroforez Goriintiisii
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Boz1 Boz2 Boz3 Boz4 Boz6 Boz7 Boz8 Boz9 Boz 10 Boz 11 Boz 12 Boz 13 Boz 14 Boz_ 15 Boz_16 Boz 20 Boz 21 Boz 22 Boz 23 20bp

L e et et Y v ot it et ol el il W ol ot et

|

Boz 24 Boz 26 Ton 1 Ton - Q-rﬂ_s t‘l’ﬂl_ﬁ Ton7 Ton8 Ton 9 Ton 10 Ton 11 Ton 12 Ton 13 Ton 15 Ton_ 16 Ton_ 17 Ton_ 18 20bp
) ( B v

x Y

e L R ——

%3 Agaroz Jel

Kan_1 Kan 2 Kan3 Kan 4 Kan5 Kan 6 Kan_7 Kan 9 Kan_10 Kan_11 Kan_12 Kan_13 Kan_14 Kan_15 Kan_16 Kan_17 Kan_18 Kan_19 Kan 20 20bp

——

I el e B el N —

Kan21 Aks 1 Aks 2 Aks 3 Aks 4 Aks 5 Aks 6 Aks7 Aks 8 Aks 9 Aks 10 Aks 12 Aks 14 Aks 15 Aks 17 Aks 18 Aks 19 Aks 20 Aks 21 20bp

L e e e W W el i W W W W W s e

Aks_22 Aks 23 20 bp

%3 Agaroz Jel

Ton 19 Ton 20 Ton 21 Zer1 Zer2 Zer3 Zer4 Zer5 Zer6 Zer7 Zer8 Zer9 Zer10 Zer11 Zer12 Zer13 Zer14 Zer15 20bp

, (-
T T et et et et et it s et St ) ) D D g

%3 Agaroz Jel

Sekil 2. Hibridizasyon 6ncesi fragmente olmus iiriinlerin %3’liik agaroz jel goriintiisii

155



Cizelge 14. Hibridizasyon dncesi fragmente olmus {irlinlerin spektrofotometrik dlgiimleri

Ornek Konsantrasyon Birim 260/230
Kanl 99,1 ng/pl 1,982
Kan10 91,3 ng/ul 1,867
Kan18 85,5 ng/pl 1,847
Aks5 85,6 ng/ul 1,857
Aksl15 84,6 ng/ul 1,872
Bozl 84,8 ng/ul 1,812
Boz10 86,5 ng/ul 1,747
Boz21 100,8 ng/ul 1,806
Ton4 105,1 ng/pl 1,894
Tonl2 111 ng/ul 1,986
Ton21 103,9 ng/ul 1,788
Zer8 98 ng/pl 1,925
Kan2 97.3 ng/ul 1,946
Kanl1 99,7 ng/ul 1,982
Kan19 100,7 ng/pl 1,963
Aks6 98,1 ng/pl 1,883
Aks17 108,2 ng/ul 2,164
Boz2 113,5 ng/ul 1,852
Bozl1 109,7 ng/ul 1,841
Boz22 110,9 ng/pl 1,842
Ton5 87,2 ng/ul 1,851
Tonl3 120,4 ng/ul 1,881
Zerl 115,5 ng/pl 1,869
Zer9 125,7 ng/pl 1,783
Kan3 106 ng/ul 1,755
Kanl2 105,2 ng/ul 1,777
Kan20 99,5 ng/pl 1,809
Aks7 97 ng/ul 1,767
Aks18 101,8 ng/ul 1,77
Boz3 98,9 ng/pl 1,766
Boz12 105,9 ng/ul 1,81
Boz23 108,2 ng/ul 1,731
Ton6 93,7 ng/pl 1,874
Tonl5 92,5 ng/ul 1,85
Zer2 101,8 ng/ul 2,036
Zer10 91,6 ng/ul 1,832
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Cizelge 14. Devamu. Hibridizasyon oncesi fragmente olmus tirlinlerin spektrofotometrik dl¢iimleri

Kan4
Kanl3
Kan21
Aks8
Aks19
Boz4
Boz13
Boz24
Ton7
Tonl6
Zer3
Zerll
Kan5
Kanl4
Aksl
Aks9
Aks20
Boz6
Boz14
Boz26
Ton8
Tonl7
Zer4
Zerl2
Kan6
Kanl5
Aks2
Aks10
Aks21
Boz7
Boz15
Tonl
Ton9
Tonl8
Tonl0
Zer5
Zerl3

90,7
95,1
99,1
99
122,8
114,8
116,2
112,3
114,7
110,1
119,2
112,5
1233
140,7
114,7
125,2
123,8
122,7
156,1
123,9
124,5
121,8
119,3
109,4
118,4
117,2
123,2
126,5
113,1
123,2
112,5
115,8
114,1
114
29,5
121
116

ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul

1,814
1,902
1,982
1,98

2,456
2,296
2,324
2,246
2,294
2,202
2,384
2,25

2,31

2,814
2,294
2,504
2,476
2,454
3,122
2,478
2,49

2,436
2,386
2,188
2,368
2,344
2,464
2,53

2,262
2,463
2,249
2,315
2,281
2,279
0,59

2,419
2,319
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Cizelge 14. Devamu. Hibridizasyon oncesi fragmente olmus tirlinlerin spektrofotometrik dl¢iimleri

Kan7
Kanl6
Aks3
Aks12
Aks22
Boz8
Boz16
Ton2
Tonl9
Zer6
Zerl4
Kan9
Kanl7
Aks4
Aksl4
Aks23
Boz9
Boz20
Ton3
Tonl1
Ton20
Zer]
Zerl5

114,8
120,4
113,7
112,8
110

113,6
117,9
111,3
116,4
115,1
114,4
114,6
112,8
113,9
127,7
112,6
128,4
111,3
142,4
121,3
112,3
1183
129,4

ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul
ng/ul

2,295
2,407
2,273
2,255
2,199
2.271
2,357
2,226
2,327
2,301
2,287
2,291
2,255
2,277
2,553
2,251
2,567
2,225
2,847
2,425
2,245
2,365
2,587
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Ek-4. Irklara Ozgii En Uzun Haplotip Blok Is1 Haritalar1 ve Haplotip Dizileri

Baslangig: 99,021 Mb Kromozom: | - 206,34 kb Bitis: 99.227 Mb
G AC C GG T

e
AR KKK X i
L

00030
) 4

D’ Renk Skalasi

Indirgenmis Veri | |
Seti Zerdava 0.0 1.0

Sekil 3. indirgenmis veri seti, Zerdava 1rk1 haplotip blok 1s1 haritas

Baslangig: 40,853 Mb Kromozom: 6 - 223,75 kb Bitis: 41.077 Mb
ATT c 3 A

_—
2200
)

<’

Indirgenmis Veri (I |

D’ Renk Skalas
Seti Tonya Finosu 0.0 1.0

Sekil 4. indirgenmis veri seti, Tonya Finosu 1rk1 haplotip blok 1s1 haritasi
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XXX
KKK

C

D’ Renk Skalasi

indirgenmis Veri .

Seti Kangal o4 =

Sekil 5. Indirgenmis veri seti, Kangal irki haplotip blok 1s1 haritast

Baslangig: 0,788 Mb Kromozom: 34 - 364,62 kb Bitis: 1,153 Mb

TT TA A ATr ACT AGA T ATG GAG GGC CGGGG

D’ Renk Skalasi
indirgenmis Veri T

Seti Aksaray 0.0 1.0

Sekil 6. Indirgenmis veri seti, Aksaray Malaklis1 1rk1 haplotip blok 1s1 haritast
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Baslangig: 33,093 Mb Kromozom: 21 - 348,45 kb Bitis: 33.441 Mb

T A A CA AT T T CCAG G C CCGT

/]

D’ Renk Skalasi
. o l .
lndlrgm.ums Veri 0.0 1.0
Seti Boz
Sekil 7. indirgenmis veri seti, Boz 1rk1 haplotip blok 1s1 haritasi
Baslangig: 33,146 Mb Kromozom: 12 - 176,34 kb Bitig: 33.322 Mb
C C G

=
XY

0K

D’ Renk Skalasi

indirgcnmis Veri (I @2 |
Seti Akbas 0.0 10

Sekil 8. indirgenmis veri seti, Akbas 1rk1 haplotip blok 1s1 haritasi
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Baslangig: 47,950 Mb Kromozom: 12 - 325,26 kb Bitis: 48,275 Mb

T AA GT T CG C A TT AC
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Axiom Canine HD D’ Renk Skalasi
Array Aksaray [ 1 |
Malakhsi 0.0 1.0

Sekil 9. Axiom Canine HD Array veri seti, Aksaray Malaklis1 irk1 haplotip blok 1s1 haritasi

Baslangig: 20,052 Mb Kromozom: 19 - 261,92 kb Bitis: 20,314 Mb
GG TA T C A CG T A  CGAG
\ \-{i::: S \ / / .,-f"""{/’ — ::‘—_1-_12‘—12;,:::_’7"-’

D’ Renk Skalast
( .

Axiom Canine HD
Array Boz 0.0 1.0

Sekil 10. Axiom Canine HD Array veri seti, Boz irki haplotip blok 1s1 haritasi

164



Baslangig: 0,696 Mb Kromozom: 20 - 324,12 kb Bitis: 1,020 Mb

ATTGG C TT AT AN ATT TG T T A TT TAT T

D’ Renk Skalasi
Axiom Canine HD [ T

Array Tonya Finosu 0.0 1.0

Sekil 11. Axiom Canine HD Array veri seti, Tonya Finosu 1rk1 haplotip blok 1s1 haritast

Baslangig: 59,858 Mb Kromozom: 8 - 170,93 kb Bitis: 60,029 Mb

G G GG TAGT € CT A

.

D’ Renk Skalasi

. . "
Axiom Canine HD 0.0 1.0

Array Kangal

Sekil 12. Axiom Canine HD Array veri seti, Kangal 1irki haplotip blok 1s1 haritasi
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Sekil 13. Axiom Canine HD
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