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Tiirkiye’de rahvan kosan atlar arasindaki genetik cesitlilik
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Ozet: Bu arastirma, Tiirkiye’de 7 farkli cografi bolgede yetistirilen ve Rahvan kosularina katilan atlarin 17 mikrosatelit lokus
bakimindan genetik yapilarinin belirlenmesi amaciyla yapilmistir. Bunun igin 4 yas ve iizeri 353 rahvan atin kan/kil 6rnekleri kulla-
nilmistir. Ayrica, Rahvan kosularina katilan atlar ile Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanligi, Yiiksek Komiserler Kurulu’na kayitl
bulunan Arap (n=53) ve Ingiliz (n=51) atlar1 arasindaki genetik benzerlik veya farkliliklar da ortaya konulmustur. Genetik analizler
sonucunda, ortalama Fis Fir ve Fgr degerleri sirastyla 0.0982, 0.0999 ve 0.0019; bélgelere gére (ig Anadolu, Karadeniz, Ege, Marma-
ra, Dogu Anadolu, Giineydogu Anadolu ve Akdeniz Bdolgesi) gozlenen heterozigotluk indeksi (H,) sirasiyla, 0.718, 0.688, 0.711,
0.719, 0.722, 0.700 ve 0.708 olarak belirlenmistir. Rahvan, Arap ve Ingiliz ati populasyonlarindaki ortalama allel sayilari sirastyla,
10.65, 5.18 ve 5.00 olarak hesaplanmustir. Populasyonlar arasindaki farkliliklart ortaya ¢ikarmak amaciyla yapilan Faktoriyel Benzer-
lik Analizi’nde Rahvan, Arap ve Ingiliz atlarinin ayr kiimeler olusturdugu gériilmiistiir. Aym sonuglar yapi (structure) analizinde de
ortaya ¢ikmugtir. Sonug olarak, Rahvan atlarmin bélgelere gore 6nemli farkhiliklar gostermedigi ancak, Arap ve Ingiliz atlarindan ise
oldukga farkli olduklar1 ortaya konmustur.

Anahtar sozciikler: At, genetik ¢esitlilik, mikrosatelit, rahvan, Tiirkiye.

Genetic diversity between rahvan (pacing) horses in Turkey

Summary: This study was conducted to determine the genetic structures of Rahvan (pacing) horses from 7 different
geographical region in Turkey. For this purpose, 17 microsatellite loci were used. Blood or hair root samples were collected from 353
Rahvan horses aging 4 years or older. Also, genetic similarities or differences were investigated between Rahvan, Arabian (n=53)
and Thoroughbred (n=51) horses. As a result of genetic analysis, Fs, Fir and Fsr values of Rahvan horses were calculated as 0.0982,
0.0999 and 0.0019, respectively. According to region (The Central Anatolia, Black Sea, Aegean, Marmara, Eastern Anatolia, Southeastern
Anatolia and Mediterranean Region), observed heterozigosities (H,) were estimated as 0.718, 0.688, 0.711, 0.719, 0.722, 0.700 and
0.708, respectively. Numbers of alleles of Rahvan, Arabian and Thoroughbred horses were 10.65, 5.18, and 5.00, respectively.
Factorial Correspondences Analysis was performed to reveal differences among populations. Rahvan, Arabian and Thoroughbred
horses were all clustered as separate groups. Also, structure analysis were given the same results. The results showed that Rahvan
horses were similar in all regions in terms of microsatellite loci, but quite different from Arabian and Thoroughbred horses.

Key words: Genetic diversity, horse, microsatellite, rahvan, Turkey.

Giris
Tiirkler eski zamanlardan beri atli sporlara biiylik
onem vermislerdir. Ingiltere’de ilk at yarist 1603’de I.

Japonya, Brezilya, Ozbekistan, Tiirkmenistan gibi iilke-
lerde Rahvan yarislart daha gelismis durumdadir. Ameri-

Jan zamaninda, Fransa’da 1776’da ‘Fontaineblue’ de
yapilmistir. Tiirkler’de yariglarin tarihi ¢cok daha eskidir.
Osmanli Tiirklerinde yarislara ait ilk kayitlara Orhan
Gazi zamaninda 1326 yilinda rastlanmaktadir. Belirli
giinlerde at yariglar1 diizenlemek, Tiirklerin en eski adet-
lerinden birisidir. Atlarin ve binicilerin savasta daha
¢evik olmalart igin de atlara ve atli sporlara biiyiik dnem
verilmistir (6). Bunlardan birisi de rahvan atlar1 ve yaris-
laridir.

Rahvan atcilik diinyaya Tiirklerden yayilmasina
kargin, bugilin diinyada Amerika Birlesik Devletleri,
Ingiltere, Fransa, Almanya, Ispanya, Italya, izlanda,

ka Birlesik Devletleri’nde Tennessee Walking, Saddle
Bred, Standardbred, American Walking Horse gibi rah-
van yiiriiyen farkli sentetik at irklar1 6zel bir neme sahip
bulunmaktadir (18).

Yasadiklar1 cografyada kiiltiirel mirasin bir pargasi
olan bu hayvanlarin molekiiler genetik markerlere dayali
genetik Ozelliklerinin belirlenmesi olduk¢a Gnemlidir.
Uzerinde calisilan populasyonlarda belirtilen 6zelliklerin
ve daha etkin koruma stratejilerinin tespit edilmesinde
molekiiler genetik veriler temelinde yararlanilabilecek
etkili yontemler arasinda mikrosatelit markerler dncelikli
olarak yer almaktadir (9).
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Cesitli iilkeler (6rnegin; Norveg, Italya) at irklarinin
genetik yapisini incelemek ve diger at irklartyla aralarin-
daki genetik farkliliklar1 ortaya g¢ikarabilmek igin farkl
yontemler kullanmakta olup, halen bu ¢aligmalara devam
etmektedirler. Molekiiler markerlerin (mikrosatelitler
gibi) genetik yapiy1 ortaya g¢ikarmada daha giivenilir
oldugu ispatlanmistir. Bu konuda c¢ok sayida arastirma
yapilmakta ve daha fazla calismaya ihtiya¢ duyuldugu
bildirilmektedir (4, 8, 10, 11, 27).

Molekiiler teknikler ¢esitli hayvan gruplari ve farkli
irklar arasindaki filogenetik iligkileri analiz etmede yay-
gin olarak kullanilmaktadir. Mikrosatelit markerlerin
giicii ve yararlilig1 atlar iizerinde yapilan bir¢ok genetik
caligmada bildirilmistir (1, 2, 15, 32). Genetik yapimin
korunmasi ve populasyonlarin devamliligiin saglanmasi
icin (2), at populasyonlarindaki genetik iligkileri, 1k
icindeki ve wrklar arasindaki varyasyonu arastirmak ama-
ciyla da mikrosatelitler kullanilmaktadir (22). Mikrosate-
lit DNA markerleri kullanilarak Alman ¢ekim atlarindaki
genetik farkliliklar tespit edilmistir (1). Mikrosatelitler-
den ayni zamanda pedigri bilgilerinin dogrulugunu tespit
etmekte de yararlanilmaktadir (11, 20, 21).

Tiirkiye’de farkli haralarda ve halk elinde yetistiri-
len Arap atlarindaki genetik farkliliklarin arastirildig: bir
calismada (13), Fir (0.019) ve Fgr (0.034) degerleri pozi-
tif, Fis degeri ise negatif (-0.015), ortalama gen akis1 7.10
olarak tahmin edilmistir. Hindistan at rrklar1 ile Ingiliz
atlarmin genetik yapilarmin karsilastirildigi bir arastir-
mada (17), ortalama allel sayisinin Marwari at irkinda en
yiiksek (10.06) oldugu bunu Bhutia (8.70), Zanskari
(8.52), Manipuri (8.42), Kathiawari (7.90), ingiliz (6.27)
ve Spiti (5.52) atlarinin izledigi bildirilmistir. Ortalama
Fis degeri 0.003 - 0.132, Fgr degeri ise 0.0512 - 0.2724
arasinda degismis olup Fip degeri 15.98 olarak tespit
edilmistir. Yapilan kiimeleme analizi sonucunda da Ingi-
liz atlarinin Hindistan atlarindan tamamen ayrildig: belir-
lenmistir. Quarter atlarinda genomik farkliliklarin ince-
lendigi bir arastirmada (24), Fis degeri 0.0028, ortalama
heterozigotluk 0.3468, Fgr 0.0342 olarak bildirilmistir.
Mikrosatelit markerler kullanilarak atlarda genetik var-
yasyonlarin arastirildigi bir calismada (23), Arap, Ingiliz
ve yerli Misir at irklar igin beklenen heterozigotluk (H.)
degeri sirasiyla, 0.754, 0.829 ve 0.807 olarak tespit edil-
mistir. Yerli at irkinda etkili allel sayis1 5.70, Arap atinda
3.82, ingiliz atinda ise 4.85 olarak hesaplanmistir. Zans-
kari ponilerinde mikrosatelit markerler kullanilarak gene-
tik cesitliligin incelendigi bir arastirmada (16), ortalama
allel sayist 8.52, gozlenen heterozigotluk (H,) 0.68, Fis
degeri 0.115 olarak belirlenmistir. italyan Lipizzan atla-
rinin populasyon yapist ve kan yakinligi lizerine yapilan
bir ¢alismada (5), Fis, Fir, Fst, Ho, He, allel frekanst ve
lokus basima etkili allel sayisi sirastyla, -0.133, -0.067,
0.058, 0.660, 0.628, 0.485 ve 2.921 olarak hesaplanmis-
tir.

Rahvan yiirliyiis dogustan gelen bir 6zelliktir. Bu
nedenle, rahvan atlarinda rahvan yiiriiylis yeteneklerinin
genetik bir temelinin olmast kuvvetle muhtemeldir. Ge-
notipinde rahvan yiirliyiisii kontrol eden genler yok ise
rahvan ylriiylisiin 6gretilmesi kolay degildir veya diisikk
bir olasiliktir. Bazi irklarda dogustan rahvan yiirliyiise
¢ok daha sik rastlanir (6, 18). Tiirkiye’de morfolojik
yapilar1 birbirinden ¢ok farkli rahvan kosan atlar bulun-
maktadir. Bu atlarin genotipik yapilar1 hakkinda yeterli
bilgi yoktur. Dolayisiyla bu atlarin genetik yapilarinin
ortaya konmasi ileride yapilabilecek diizenlemeler ve bu
rklarin tescili i¢in bilyiik 6nem tagimaktadir.

Bu arastirmada, Tiirkiye’de 7 farkli bolgede yetisti-
rilen ve rahvan at1 olarak tanman atlarda 17 mikrosatelit
lokus bakimindan genetik yapilarinin ve bdlgeler arasin-
daki benzerliklerin / farkliliklarin belirlenmesi amaglan-
mistir.

Materyal ve Metot

Bu arastirma Ankara Universitesi Hayvan Deneyleri
Yerel Etik Kurulu’nun 27/08/2010 tarih ve 2010-96-337
say1ll etik kurul karar1 kapsaminda yiiriitiilmiistir. Aras-
tirmanin hayvan materyalini, Tiirkiye’de 7 farkli cografi
bolgede halk elinde yetistirilen, 4 yas ve iizeri toplam
353 bag rahvan at1 ile Gida, Tarim ve Hayvancilik Ba-
kanlhigr Yiiksek Komiserler Kurulu’nda kayithi bulunan
53 bas Arap ve 51 bas Ingiliz at1 olusturmustur. 353 bas
rahvan atinin bélgeler bazinda dagilimi; I¢ Anadolu
(n=50), Karadeniz (n=51), Ege (n=50), Marmara (n=50),
Dogu Anadolu (n=52), Giineydogu Anadolu (n=50) ve
Akdeniz (n=50) bolgeleri seklindedir. Rahvan at drnekle-
ri, rahvan kosularin diizenlendigi ve rahvan atlarin bu-
lundugu yerlere gidilerek, rahvan kosan atlardan alinmis-
tir. Arap ve Ingiliz atlarina ait 6rnekler ise Yiiksek Komi-
serler Kurulu’nda kayitli bulunan listeden rastgele 6rnek-
leme ile secilmistir.

Aragtirmanin hayvan materyalini olusturan rahvan
atlarindan genetik analizlerin yapilabilmesi icin kan/kil
ornekleri alinmistir. Toplanan kil 6rneklerinden DNA
izolasyonu yapmak i¢in bu orneklerin kok kisimlarinin
bulundugu taraf 0.5 cm kesilmis ve 4-6 adet kil 6rnegi
Proteinaz-K ile bir gece 56°C de inkiibasyona birakilmis-
tir. Inkiibasyonu takiben bu 6rneklerden ve kan drnekle-
rinden 200 pl alimmis ve Qiagen BioRobot M48 cihazi
kullanilarak MagAttract DNA Blood Mini M48 Kit pro-
tokoliine gore DNA izolasyonu yapilmistir (3).

DNA izolasyonunu takiben ilgili o6rnekler ABI
StockMarks 17-plex Equine Genotyping Kitleri ile “App-
lied Biosystems GeneAmp PCR System 9700 ther-
malcycler kullanilarak PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyo-
nu) iglemine tabi tutulmus ve ilgili kit protokoliine gore
PZR islemi yapilmigtir. Bunu takiben formamid ve
500LIZ Size Standart ilave edilmis ve denatiirasyonlari
yapilmigtir.
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Denatiire edilen DNA o6rnekleri “Applied Biosys-
tems ABI 3130” Genetik Analyzer ile VHL20, HTGO04,
AHTO04, HMS07, HTG06, AHT05, HMS06, ASB23,
ASB02, HTG10, HTG07, HMS03, HMS02, ASB17,
LEX3, HMS01 ve CA425 olmak iizere 17 lokus baki-
mindan analiz edilmistir. Bu lokuslarin ¢ogu ISAG (19)
tarafindan da Onerilmektedir. Tim laboratuar iglemleri
Etlik Veteriner Kontrol Merkez Arastirma Enstitiisii’nde
yapilmistir.

Gen frekanslari, tespit edilen genotiplerden gen
sayma yontemi kullanilarak hesaplanmistir. Gen frekans-
lar1 kullamlarak Rahvan atlari ile Arap ve Ingiliz atlari
icin heterozigotluk seviyeleri belirlenmistir (26). Calisi-
lan lokuslarin etkinliginin belirlenmesinde yaygin olarak
kullanilan etkili allel sayist (Ne: effective number of
allele) ve PIC degeri (PIC: Polymorphism Information
Content) hesaplanmistir. Etkili allel sayisi POPGENE
Paket Programi kullanilarak hesaplanmistir (33). Rahvan
atlar1 ile Arap ve Ingiliz atlar1 arasindaki genetik benzer-
lik yada farkliliklarin tahmin edilmesinde F-istatistikleri
(30, 31) ve genetik uzaklik (Da) (24) degerlerinden ya-
rarlanilmistir. Fsp ve Da istatistikleri kullanilarak kiime-
leme (UPGMA ve NIJ) analizi yapilmistir (7, 25, 26).
Kiimeleme analizi sayesinde, Rahvan populasyonu ile
Arap ve Ingiliz atlar1 arasindaki filogenetik iliskiler orta-
ya konulmustur. Bu istatistiklere ilave olarak Genetik
Yap1 Analizi (Structure) de yapilmustir (28). Yap1 anali-
zinde; degisken K degeriyle, li¢ genotip ve yedi bdlge
arasindaki genetik farklilasmanin diizeyinden yararlanil-
mustir. Eldeki veri setine en uygun K degeri, Evanno ve
ark., (14)’na gore hesaplanmistir.

Tablo 1. Bolgelere ve genotiplere gore allel sayilari.
Table 1. Number of alleles according to regions and genotypes.
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Bulgular

Bu calisma ile 17 mikrosatelit lokus bakimindan
Tiirkiye’nin 7 farkl cografi bolgesindeki rahvan atlarinda
bolgeler ve genotiplere (Rahvan, Arap, Ingiliz) gore
genetik yapilar ve aralarindaki genetik farkliliklar ortaya
konmustur.

Allel Sayis1 (N,): Bolgelere gore allel sayisi 4-18,
ortalama allel sayis1 8.24-8.71; genotiplere gore ise 3-19
ve 5.00-10.65 arasinda degigsmektedir (Tablo 1).

Gozlenen (H,) ve Beklenen (H,) Heterozigotluk De-
gerleri: H, ve H, indeksleri ile ortalama heterozigotluk
degerleri ve standart hatalar1 bolgelere gore Tablo 2’de;
genotiplere gore ise Tablo 3’de verilmistir.

Bolgelere gore Rahvan atlarinda ortalama heterozi-
gotluk degerleri 0.688-0.722 arasinda degismektedir. En
diisiik deger Karadeniz bolgesindeki, en yiiksek ise Dogu
Anadolu bolgesindeki atlara aittir. Genotiplere gore goz-
lenen heterozigotluk (H,) degerinin en diisiik (0.643)
Ingiliz, en yiiksek (0.709) ise Rahvan populasyonunda
oldugu belirlenmistir.

F-Istatistikleri (Wright): Her bir bolgedeki at popu-
lasyonunun kendi icerisindeki homozigotlagma indeksi
(Fis) ortalama 0.0982; tiim rahvan atlar1 bir populasyon
kabul edildiginde toplam homozigotlasma indeksi (Fir)
ortalama 0.0999, bolgeler arasindaki genetik farklilik
(Fst) ise 0.0019 olarak hesaplanmistir (Tablo 4).

Tablo 5°de genotiplerin birlikte degerlendirildigi
F-istatistikleri yer almaktadir. Analiz edilen populasyon-
larin akrabali yetistirme katsayisi olan ve her bir popu-
lasyon i¢in ortaya ¢ikan ortalama heterozigot eksikliginin
gostergesi olan Fig degeri 0.830 olarak bulunmustur. Alt

Lokus I¢ Anadolu Karadeniz ~Ege  Marmara Allia(l)(%(l)llu Gziz}éi?fu Akdeniz | Rahvan  Arap Ingiliz
VHL20 10 9 10 9 8 10 10 10 5 4
HTG4 7 7 6 6 6 6 6 8 5 4
AHT4 10 10 10 9 10 9 8 12 6 4
HMS7 7 7 8 7 7 7 8 4 5
HTG6 7 7 7 9 7 7 10 3 6
AHTS5 7 7 9 9 8 8 10 5 4
HMS6 7 6 6 6 7 5 7 5 4
ASB23 10 11 11 11 9 10 8 14 6 6
ASB2 10 8 10 10 10 13 12 15 8 8
HTGI10 9 11 10 10 10 7 10 11 5 6
HTG7 5 3 5 6 2 3
HMS3 9 8 8 7 8 6 6
HMS2 9 9 10 9 9 10 10 7 5
ASB17 15 16 18 15 15 13 13 19 6 5
LEX3 9 12 10 9 10 13 6 6
HMSI 7 7 7 8 7 8 6 8 4 3
CA425 7 8 8 10 7 9 11 5 6
Ortalama 8.59 8.71 8.71 8.71 8.65 8.24 8.35 10.65 5.18 5.00
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Tablo 2. Bolgelere gore her bir lokustaki heterozigotluk indeksleri (H,, ve H,)) ile ortalama heterozigotluk degerleri (/. ve ;t(,) (;l s£Sh).

Table 2. Heterozygosity indexes (H, ve H,) in each locus and mean heterozygosity values (/. ve /) (hs=£S;) for pacing horses
according to regions.

I¢c Anadolu Karadeniz Ege Marmara Dogu Anadolu Giineydogu Akdeniz
Anadolu
Lokus n=50 n=51 n=50 n=50 n=52 n=50 n=50

VHL20 0.860 0.780 0.866 0.784 0.866 0.900 0.874 0.820 0.834 0.808 0.839 0.820 0.880 0.860
HTG4 0.659 0.640 0.661 0.608 0.677 0.660 0.698 0.680 0.716 0.673 0.581 0.560 0.700 0.780
AHT4 0.826 0.800 0.795 0.765 0.804 0.780 0.787 0.840 0.834 0.769 0.823 0.860 0.790 0.820
HMS7 0.819 0.880 0.771 0.628 0.780 0.760 0.818 0.820 0.804 0.750 0.783 0.740 0.786 0.820
HTG6 0.704 0.760 0.718 0.765 0.707 0.680 0.735 0.760 0.734 0.750 0.625 0.640 0.666 0.720
AHT5 0.806 0.820 0.799 0.804 0.798 0.820 0.793 0.880 0.810 0.827 0.802 0.700 0.807 0.800
HMS6 0.747 0860 0.762 0.765 0.756 0.700 0.749 0.760 0.752 0.750 0.754 0.700 0.755 0.800
ASB23 0.833 0.800 0.837 0.784 0.838 0.840 0.808 0.720 0.827 0.865 0.825 0.740 0.799 0.760
ASB2 0.807 0.700 0.800 0.706 0.849 0.880 0.837 0.780 0.830 0.692 0.819 0.880 0.837 0.800
HTG10 0.855 0.860 0.841 0.902 0.812 0.740 0.832 0.780 0.838 0.846 0.809 0.820 0.817 0.760
HTG7 0.582 0500 0.615 0490 0.547 0500 0.647 0.720 0.592 0.519 0.559 0.460 0.618 0.600
HMS3 0.815 0.640 0.826 0.667 0.844 0.700 0.828 0.660 0.821 0.750 0.829 0.740 0.799 0.600
HMS2 0.848 0.760 0.816 0.804 0.838 0.900 0.829 0.840 0.849 0.769 0.842 0.840 0.827 0.780
ASB17 0.882 0.840 0.844 0.784 0.863 0.800 0.845 0.800 0.824 0.808 0.828 0.880 0.858 0.840
LEX3 0.850 0.000 0.836 0.020 0.847 0.020 0.834 0.020 0.833 0.019 0.851 0.220 0.869 0.020
HMS1 0.696 0.700 0.706 0.706 0.716 0.720 0.721 0.760 0.725 0.808 0.711 0.700 0.600 0.520
CA425 0.752 0.860 0.700 0.706 0.672 0.680 0.687 0.580 0.709 0.846 0.679 0.600 0.713 0.760

;,Sish 0.786+0.020 0.778+0.017 0.778+0.021 0.785+0.016 0.784+0.017 0.762+0.023 0.774+0.021
;,Sish 0.718+0.051 0.688+0.047 0.711£0.050 0.719+0.047 0.7224+0.048 0.700+0.041 0.708+0.049

Tablo 3. Rahvan, Arap ve Ingiliz at1 populasyonlarindaki heterozigotluk indeksleri (H, ve H,) ve ortalama heterozigotluk degerleri
(heve ho)

Table 3. Heterozygosity indexes (H, ve H,) in each locus and mean heterozygosity values (/. ve ;zo) for Pacing (Rahvan), Arabian
and Thoroughbred horse populations.

Rahvan Arap Ingiliz
Lokus n=353 n=53 n=51
H, H, H, H, H, H,

VHL20 0.868 0.822 0.731 0.679 0.742 0.843
HTG4 0.678 0.657 0.691 0.698 0.507 0.510
AHT4 0.822 0.805 0.735 0.774 0.701 0.706
HMS7 0.799 0.771 0.726 0.755 0.769 0.765
HTG6 0.712 0.725 0.483 0.509 0.579 0.608
AHTS 0.808 0.807 0.711 0.774 0.652 0.686
HMS6 0.759 0.762 0.668 0.679 0.651 0.647
ASB23 0.833 0.788 0.728 0.717 0.767 0.784
ASB2 0.833 0.776 0.758 0.830 0.832 0.824
HTGI10 0.837 0.816 0.748 0.774 0.802 0.804
HTG7 0.598 0.541 0.306 0.340 0.628 0412
HMS3 0.830 0.680 0.787 0.717 0.688 0.784
HMS2 0.844 0.813 0.598 0.585 0.370 0.412
ASB17 0.857 0.822 0.653 0.717 0.757 0.765
LEX3 0.866 0.045 0.756 0.491 0.759 0.451
HMS1 0.704 0.703 0.598 0.717 0.657 0.647
CA425 0.711 0.720 0.746 0.811 0.329 0.275
hs+Sy 0.786+0.019 0.672+0.029 0.658+0.035

hs+Sy 0.709+0.045 0.680+0.031 0.643+0.042
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Tablo 4. Farkli bolgelerde yetistirilen rahvan atlarmin F-istatistik degerleri.
Table 4. F-statistic values for pacing horses raised on different regions.
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Lokus Fis=f F=F Fsr=0
VHL20 0.1008 0.1026 0.0020
HTG4 0.1015 0.1031 0.0018
AHT4 0.1032 0.1045 0.0014
HMS7 0.1015 0.1035 0.0022
HTG6 0.1048 0.1060 0.0013
AHTS 0.1039 0.1057 0.0021
HMS6 0.1038 0.1057 0.0021
ASB23 0.1007 0.1024 0.0019
ASB2 0.0997 0.1015 0.0020
HTG10 0.1026 0.1044 0.0020
HTG7 0.0977 0.0996 0.0021
HMS3 0.0921 0.0940 0.0021
HMS2 0.1019 0.1036 0.0019
ASB17 0.1016 0.1034 0.0019
LEX3 0.0392 0.0406 0.0015
HMS1 0.1032 0.1048 0.0018
CA425 0.1042 0.1057 0.0017
Ortalama 0.0982 (0.0598) 0.0999 (0.0599) 0.0019 (0.0010)

f: Populasyon i¢indeki saf yetistirme tahmini, F: Toplam saf yetistirme tahmini, 0: Populasyon farklilagsma &l¢iisii (Standart sapma-

lar parantez i¢inde verilmistir).

f: Pure breeding estimation in the population, F: Total pure breeding estimation, 0: Population differentiation measure (Standard

errors are given in parenthesis).

Tablo 5. Rahvan, Arap ve Ingiliz at1 populasyonlarindaki F-istatistik degerleri.

Table 5. F-statistic values for Pacing (Rahvan), Arabian and Thoroughbred horse populations.

Lokus Fis=f Fn=F Fs1=0
VHL20 0.0856 0.1484 0.0686
HTG4 0.0857 0.1475 0.0676
AHT4 0.0872 0.1525 0.0715
HMS7 0.0862 0.1506 0.0704
HTG6 0.0883 0.1482 0.0657
AHTS5 0.0886 0.1514 0.0689
HMS6 0.0877 0.1502 0.0685
ASB23 0.0851 0.1494 0.0703
ASB2 0.0850 0.1514 0.0725
HTGI10 0.0869 0.1514 0.0707
HTG7 0.0811 0.1447 0.0692
HMS3 0.0786 0.1421 0.0690
HMS2 0.0859 0.1418 0.0612
ASB17 0.0865 0.1497 0.0692
LEX3 0.0302 0.0979 0.0698
HMS1 0.0880 0.1518 0.0699
CA425 0.0877 0.1509 0.0693
Ortalama 0.0830 (0.0534) 0.1462 (0.0496) 0.0690 (0.0098)

f: Populasyon igindeki saf yetistirme tahmini, F: Toplam saf yetistirme tahmini, 0: Populasyon farklilagsma 6lgiisii (Standart sapma-

lar parantez i¢inde verilmistir).

f: Pure breeding estimation in the population, F: Total pure breeding estimation, 0: Population differentiation measure (Standard

errors are given in parenthesis).
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Tablo 6. Farkli Bolgelerde Yetistirilen Rahvan Atlar1 Arasindaki Fgr Istatistigi (dik iicgen).
Table 6. Fgr statistic values (right triangle) among pacing horses breeding in different region.

Ic Anadolu  Karadeniz Ege Marmara Dogu Anadolu  Giineydogu Anadolu  Akdeniz
I¢ Anadolu
Karadeniz -0.0013
Ege -0.0009 -0.0007
Marmara 0.0039 0.0038 -0.0001
Dogu Anadolu 0.0004 0.0029 0.0018 0.0021
Giineydogu Anadolu 0.0022 0.0078 0.0025 0.0038 0.0055
Akdeniz -0.0025 0.0019 -0.0020 0.0015 0.0037 0.0027
Tablo 7. Nei (24)’ye gore farkli bolgelerde yetistirilen rahvan atlart arasindaki genetik uzaklik matrisi.
Table 7. Genetic distance matrix between regions at pacing horses according to Nei (24).
Ic Anadolu  Karadeniz Ege Marmara Dogu Anadolu  Giineydogu Anadolu  Akdeniz
I¢ Anadolu ook ok
Karadeniz 0.035 ool
Ege 0.037 0.037 HrEEE
Marmara 0.056 0.054 0.040 Ak
Dogu Anadolu 0.042 0.050 0.046 0.048 HrEEE
Giineydogu Anadolu 0.045 0.065 0.046 0.051 0.056 HrAEE
Akdeniz 0.030 0.045 0.032 0.045 0.052 0.046 ko

populasyonlardaki akrabali yetistirme katsayisini goste-
ren ve tim populasyondaki heterozigotlarin ortalama
eksikligini gosteren Fir degeri 0.146 olarak tahmin edil-
mistir. Genotipler arasindaki genetik farklilasmanin gos-
tergesi olan Fgr degeri ise 0.0690 hesaplanmistir (Tablo
5).

Farkli bolgelerde yetistirilen rahvan atlar1 arasinda-
ki Fgr tahminleri Tablo 6’da goriilmektedir. Tablo 6’dan
en yiksek farkliligi Karadeniz ve Giineydogu Anadolu
bolgeleri (0.0078), en kiigiik farkliligin ise Ege ve Mar-
mara bolgeleri arasinda (-0.0001) oldugu anlasiimaktadir.

Genetik Uzaklik (D) ve Kiimeleme Analizleri (Gene-
tik Uzakliklar (D) ve Dendogramlari): Bolgelere gore en
diisiik genetik uzaklik [Nei (25)] degeri i¢ Anadolu ve
Akdeniz bolgesindeki Rahvan at1 populasyonlar1 arasinda
(0.030) bulunmustur. Genetik olarak birbirine en uzak
Karadeniz ve Giineydogu Anadolu bolgesi rahvan ati
populasyonlaridir ve genetik uzaklik degeri 0.065 olarak
tahmin edilmistir (Tablo 7).

Tablo 8. Rahvan, Arap ve Ingiliz at1 populasyonlari arasindaki
genetik uzaklik matrisi.

Table 8. Genetic distance matrix between Pacing, Arabian and
Thoroughbred horse populations.

Rahvan Arap Ingiliz
Rahvan oAk
Arap 0.154 HoHE
Ingiliz 0.236 0.434 ol

Genotiplere gore en diisiik genetik uzaklik degeri
Rahvan ve Arap ati populasyonlari arasinda (0.154), en
uzak ise Ingiliz ve Arap atlar arasinda (0.434) bulun-
mugtur (Tablo 8). Genetik uzaklik degerlerine iligkin
matriksten yararlanilarak ¢izilen UPGMA dendogrami
Bolgelere gore Sekil 1°de, Genotiplere gore Sekil 2’de
verilmigtir.

Faktoriyel Benzerlik Analizi (FCA): Bolgelere gore
yapilan FCA analizinde (Sekil 3), ti¢ farkli grubun olus-
tugu soylenebilir. Birinci grubu Gilineydogu Anadolu
bolgesindeki Rahvan atlari, 2. grubun ise tiim bdlge atlari
tarafindan olusturuldugu ve 3. grubun ise g¢ogunlukla
Karadeniz bolgesindeki atlar tarafindan olusturuldugu
goriilmektedir.

Genotiplere gore elde edilen FCA sonucu 3 (iig)
farkli grup dikkati ¢ekmektedir (Sekil 4). Rahvan atlarin
ayr1 bir kiime, Araplarin ayr1 ve Ingiliz atlarmin da ayri
bir kiime oldugu goriilmektedir.

Structure Analizi (Genetik Yapt Analizi): Bolgelere
gore yapilan genetik yap1 analizinde (Sekil 5), K=2’den
K=7"ye kadar kiimeleme yapildiginda rahvan atlarm
olusturan bireylerin farkli gruplar olusturamadig goriil-
mektedir.

Genotiplere gore yapilan genetik yapi analizinde
(Sekil 6), Rahvan, Arap ve Ingiliz atlarinin ait olduklar
populasyonlara gore tanimlandig1 ve genotiplerin kdken-
lerine uygun bir sekilde siniflandirildigt tespit edilmistir
(K=4).
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Sekil 1. Bolgelere gore Rahvan atlar1 arasindaki genetik iligkileri gosteren UPGMA dendogrami.
Figure 1. UPGMA dendogram showing genetic relationships among pacing horses according to regions.
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Sekil 2. Rahvan, Arap ve Ingiliz atlar1 arasindaki genetik iliskileri gdsteren UPGMA dendogrami.
Figure 2. UPGMA dendogram showing genetic relationships among Pacing, Arabian and Thoroughbred horses.
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Sekil 3. Rahvan atlarinda bolgelere gore Faktoriyel Benzerlik Analizi (FCA).
Figure 3. Factorial Corresponding Analysis (FCA) on pacing horses according to regions.
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Sekil 4. Genotiplere gore Faktoriyel Benzerlik Analizi (FCA).
Figure 4. Factorial Corresponding Analysis (FCA) according to genotypes.
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Sekil 5. Rahvan atlarinda bdlgelere gore structure analizi (K=2-
7).

Figure 5. Structure analysis according to regions on pacing
horses (K=2-7).
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Sekil 6. Genotiplere gore structure analizi (K=2-4).
Figure 6. Structure analysis according to genotypes (K=2-4).

Tartisma ve Sonuc¢

Bu aragtirma ile Tiirkiye’de farkli cografi bolgeler-
de yetistirilen Rahvan atlar arasindaki genetik cesitlilik
belirlenerek Rahvan atlar1, Arap ve ingiliz atlari ile karg1-
lastirilmagtir.

Calismada kullanilan mikrosatelit lokuslar baki-
mindan, Ingiliz ve Arap at1 populasyonunda allel sayis1 2
(HTG7) ile 8 (ASB2) arasinda degisirken, Rahvan ati
populasyonunda 6 (HTG7) ile 19 (ASB17) arasinda de-
gismektedir. Ortalama allel sayis1 Arap ve Ingiliz atlarin-
da yaklasik 5 iken Rahvan atlarinda 10.65 olarak bulun-
mustur. Bu ¢alismada rahvan atlarindan elde edilen orta-
lama allel sayisi, yerli Misir atlarindan (23), Zanskari
ponilerinden (16), Hindistan at irklarindan (17), Arap
(23) ve Ingiliz (17, 23) atlarmndan da yiiksek bulunmustur.

Rahvan atlarinda allel gesitliliginin bu ¢alismadaki
Arap ve Ingiliz atlarina gére ¢ok fazla olmasi ve ortalama
allel sayilarmin yerli Misir atlarindan, Zanskari ponile-
rinden, Hindistan at irklar1 ile Arap ve Ingiliz atlarindan
yiiksek bulunmasi, rahvan kosan atlardaki bu gesitliligin
onemli bir genetik kaynak oldugunu ve rahvan atlarinda
varyasyonun yiiksek oldugunu gostermektedir. Bu du-
rum, rahvan atlarinda su ana kadar seleksiyon veya 1slah
calismalarinin yapilmadigini da akla getirmektedir. Allel
sayilar1 polimorfizm hakkinda tamamlayici veya katki
verici bilgiler saglamak icin hesaplanmaktadir. Dolayi-
siyla, Rahvan atlarinda polimorfizmin olduk¢a yiiksek
oldugu soylenebilir.

Rahvan atlarindaki ortalama heterozigotluk degerle-
ri bu ¢alismadaki Arap ve Ingiliz atlar1 ile Quarter atla-
rindan (24) daha yiiksek bulunmustur. Diger taraftan
rahvan atlarinin bolgelere gore incelenmesinde ortalama
heterozigotluk degerinin en diisiik Karadeniz bolgesinde-
ki, en yiiksek ise Dogu Anadolu bolgesindeki at populas-
yonunda oldugu belirlenmistir. Heterozigotlugun Kara-
deniz bolgesindeki at populasyonunda diger populasyon-
lara gore daha diisiik olmasi bu bdlgedeki atlarin akraba
olabilecegini veya diger populasyonlara gére daha kapali
yetigtirildiklerini diistindiirmektedir. Bununla birlikte
bolgeler arasinda gozlenen heterozigotluk degerleri
(0.688-0.722) birbirlerine olduk¢a yakin degerlerdir. Bu
calismada hesaplanan ortalama H. degerleri, Tiirki-
ye’deki baz1 yerli at irklari lizerinde yapilan bir ¢alisma-
da bildirilen (12) degerlerle Arap, Ingiliz ve yerli Misir
atlar1 (23) ile Zanskari ponileri (16) ve italyan Lipizzan
atlar1 (5) i¢in bildirilen degerlere benzerlik gostermistir.

Genotiplere gore hesaplanan Fis, Fip ve Fgr degerle-
ri, Arap atlari (13), Quarter atlar1 (24) ve Italyan Lipizzan
atlar1 (5) icin bildirilen degerlerden yiiksek bulunmustur.
Tiim rahvan atlari bir populasyon kabul edildiginde,
populasyonun yaklasik %10 diizeyinde homozigotlardan
(Fir) olustugu goriilmektedir. Populasyon diizeyinde
heterozigotlarin fazla olmasi akrabali yetistirmenin ve
seleksiyonun yapilmadigini, ¢iftlestirmelerin rastgele
oldugunu gostermektedir. Akrabalik diizeyini belirten Fig
degeri 0.982 diizeyindedir. Bu durum alt populasyonlar-
da saf yetistirme ve seleksiyon yapilmadigini ve g¢iftles-
tirmelerin ise rastgele oldugunu diisiindiirmektedir. Yedi
ayr1 bolgedeki rahvan at populasyonunda tespit edilen bu
%9.99°luk genetik varyasyonun %9.82’si populasyonla-
rin kendi igerisindeki varyasyondan, %0.19’unun ise
populasyonlar arasinda farkliliktan kaynaklandig: anla-
mina gelmektedir. Dolayisiyla, ortalama Fsr degerinin
¢ok diisiikk (0.0019) olmasi, Rahvan at populasyonunun
benzer genetik yapida oldugunu ve heterozigotlugun da
yiiksek olmas1 bu populasyonun farkli oldugunu ve ayri
bir genotip olabilecegini akla getirmektedir. Bolge ¢iftle-
ri arasindaki Fsr tahminleri 0.0001 - 0.0078 arasinda
degismektedir (Tablo 6). Stachurska ve ark., (29), iki
populasyon arasindaki Fsr degerini 0.05’in altinda olmast
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durumunda bunun disiik bir deger oldugunu ve populas-
yonlarin birbirinden ayrigmadigi seklinde degerlendiril-
digini ve farkliliklarin ¢ogunlukla bireysel varyasyondan
kaynaklandigini bildirmektedirler. Dolayisiyla bdlgeler
arasindaki Fgsp degerlerinin ¢ok kiigiik olmasi, mevcut
populasyonlarin birbirinden ayrismadigini gostermekte-
dir.

Nei (25)’ye gore hesaplanan genetik uzaklik deger-
lerinin kullanilmasiyla elde edilen dendogram (Sekil 1)
incelendiginde, i¢ Anadolu ve Akdeniz bolgesindeki
rahvan at1 populasyonlarinin genetik bakimdan birbirle-
rine daha yakim oldugu goriilmektedir. Glineydogu Ana-
dolu bolgesindeki rahvan at1 populasyonunun en uzak ve
farkl1 kiime oldugu anlasiimaktadir. Bu durum I¢ Anado-
lu ve Akdeniz Bolgesindeki atlarin incelenen lokuslar
bakimindan birbirlerine daha benzer olduklarint goster-
mektedir. Gilineydogu Anadolu Bolgesindeki atlar ise
daha izole olmalar1 nedeniyle diger bdlgelerden ayrisma
gostermistir.

Bolgelere gore yapilan FCA analizinde, Karadeniz
bolgesi, Giineydogu Anadolu bdlgesi ve tiim bolge atla-
rinin olusturdugu ti¢ farkli grup dikkat ¢ekmektedir (Se-
kil 3). Bu durum, Karadeniz ve Giiney Dogu Anadolu
bolgelerinin daha izole olmasi ve bu bolgelerde homozi-
gotlasmanin daha fazla olmasi sonucu digerlerinden
ayristigini akla getirmektedir. Ancak buradaki Rahvan
atlarinin tamami, ayni kiimelere dahil olmamaktadir. Her
iki bolgeden de (Karadeniz bolgesinden daha ¢ok) ana
kiimeye dahil olan ¢okca birey bulunmaktadir. Genotip-
lere gore elde edilen FCA analizinde (Sekil 4) ii¢ farkli
grup (Rahvan, Arap ve ingiliz) dikkati cekmektedir.
Genotiplerin genetik olarak birbirinden acik bir sekilde
ayrildigr sekilden (Sekil 4) de goriilebilmektedir.

Yapi analizi sonuglarina goére Rahvan kosan atlarin
kendi iglerinde kiigiik farklar gdstermelerine karsin tiim
populasyonun benzer genetik yapida oldugu ve 7 farkl
bolgedeki atlarin ayrilmig gruplar olusturmadig: anlasil-
maktadir. Genotiplere gore ise, FCA analizinde oldugu
gibi, Rahvan, Arap ve Ingiliz at populasyonlarinin gene-
tik olarak farkli {i¢ gruba ayrildigi ve dolayisiyla farkli
genetik yapida olduklart ortaya ¢ikmaktadir (Sekil 5 ve
6). Rahvan ati populasyonuna Arap atlarinin etkisinin
bulundugu ancak bunun ¢ok az diizeyde oldugu sdylene-
bilir. Arap atlarinin etkisinin Ingiliz atlarindan daha fazla
olmasi, Rahvan ve Arap atlarinin ayni cografyada uzun
stire birlikte yetistirilmelerinden veya yasamalarindan
kaynaklanabilir.

Sonug olarak, bolgelere gére Rahvan atlarinda ge-
netik ayrimin veya farklilasmanin olmadig1 yani benzer
yapida olduklari; FCA ve yap1 analizlerinde de tiim Rah-
van atlarinin ayn1 kiimede yer almalar1 ve Arap ve Ingiliz
atlarindan farkli olmalar1 neticesinde Rahvan atlarinin
ayr1 bir genotip olarak ele alinabilecegini ve buradan
hareketle ciddi bir kayit sisteminin yerlestirilmesi saye-
sinde, morfolojik yapmin da dikkate alinmasiyla “Rah-

van” veya “Tirk Rahvan” ati seklinde veya baska bir
isim altinda bir at tipinin sabitlestirilebilecegi onerilebilir.
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