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Tiirkiye’deki rahvan yiiruyiisli atlarda doublesex and mab-3 related
transcription factor 3 (DMRT3) mutant allel dagilimi
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Ozet: Tiirkiye’deki rahvan yiiriiylislii ve degisik orijinlere sahip 265 atta DMRT3 mutant allel dagilimint incelemek amaciyla
yapilan bu ¢caligmada, 182 Tiirkiye, 31 iran, 24 Afganistan ve 28 Bulgaristan orijinli at kullamlmistir. Kan ve kildan DNA izolasyonu
yapilarak Single Nucleotide Polymorphism (SNP) genotiplendirmesi gergeklestirilmistir. SNP genotiplendirmesi 5’ niikleaz yontemi-
ne gore yapilmis, her 6rnek icin bir yabanil tip, bir de mutant tip Polymerase Chain Reaction (PCR) karisimi hazirlanmis ve genotip-
lendirmeler bu karisimlara gore okunmustur. Homozigot mutant genotip (AA) oranlari orijinlere gore sirastyla, %85.71, 96.77, 91.67
ve 96.43; heterozigot mutant genotip (CA) oranlart %9.89, 3.23, 8.33 ve 0.00 olurken; homozigot yabanil genotip (CC) oranlart
%4.40, 0.00, 0.00 ve 3.57 olarak tespit edilmistir. Mutant allel (A) frekanslar1 ise ayni siraya gore %90.70, 98.40, 95.80 ve 96.40
olarak hesaplanmistir. Hardy-Weinberg esitligine uyum icin yapilan ki-kare analizinde Tiirkiye ve Bulgaristan orijinli atlarin genetik
dengede olmadig1 saptanmstir (P<0.001). incelenen farkli orijinli atlarda mutant allel olan “A” allelinin frekans1 cok yiiksek diizeyde
(0.907-0.984) bulundugundan bu atlarin tamami “alternatif yiiriiyiislii atlar” olarak tanimlanmistir. Gerek homozigot (CC) ve gerekse
heterozigot (CA) yabanil tip allele sahip bireylerden bazilarinin da rahvan yiiriiyiise sahip olmasi bu genotiplerde rahvan yiiriiyiis ile
genotip iligkisinin arastirilmasi gerekliligine isaret etmektedir. Bu ¢aligmayla Tiirkiye’deki atlarda DMRT3 mutant allel varlig1 belir-
lenmis ve bdylelikle DMRT3 genotiplerinin 6nceden belirlenebilecegi, ayrica kolay ve kisa zamanda pekistirilmis rahvan yiiriyiis
yapabilen atlar elde etmek amactyla kullanilabilecegi ortaya konmustur.

Anabhtar sozciikler: At, DMRT3, mutasyon, rahvan, Tiirkiye.

Mutant doublesex and mab-3 related transcription factor (DMRT?3) allele distribution of pacing
horses in Turkey

Summary: The study was carried out to investigate the DMRT3 mutant allele distribution of 265 pacing horses in Turkey
from different origins (182 Turkish, 31 Iranian, 24 Afghan and 28 Bulgarian) were used in the study. Single Nucleotide
Polymorphism (SNP) genotyping was determined according to the method of 5’ nuclease by DNA isolation from blood/hair samples.
A wild type and also one mutant type Polymerase Chain Reaction (PCR) mix was prepared for each sample and the genotypes were
read by using these mixtures. According to origins, the genotype percentages were determined as 85.71, 96.77, 91.67 and 96.43 % for
homozygote mutant (AA); 9.89, 3.23, 8.33 and 0.00 % for heterozygote mutant (CA); 4.40, 0.00, 0.00 and 3.57 % for homozygote
wild (CC), respectively. Mutant allele (A) frequencies were calculated as 90.70, 98.40, 95.80 and 96.40%, in the same order. Horses
that Turkish and Bulgarian origins were not in the genetic equilibrium (P<0.001). Mutant allele (A) frequencies were very high level
(0.907-0.984) in examined different origin horses, so all these horses were defined as “alternative walking horses”. Some of the
horses had homozygote (CC) or heterozygote (CA) wild type allele had showed pacing gait indicated that relationships of pacing and
genotype should be investigated in these genotypes. In conclusion, the presence of DMRT3 mutant allele in pacing horses in Turkey
was detected for the first time. Thus, DMRT3 genotypes might be predetermined and those genotypes could be used to get pacing or
gated horses easily and as soon as possible.

Key words: DMRTS3, horse, mutation, pacing, Turkey.

maktadir. Atlarda temel yiiriiyiislerden olan normal yii-
riiylis, tiris ve dortnal disinda bazi 6zel yiirtiytis sekilleri

Giris
Asirlar boyu insanla birlikte olmus atlar, 6nceleri

tarimda, ulagimda ve savaslarda kullanilirken giintimiizde
daha ¢ok sportif amaglarla kullanilmaktadir. Sportif
amagli Arap ve Ingiliz atlariyla yapilan klasik kosular,
konkurhipik miisabakalar1 ve dayaniklilik kosularinda
farklr at irklar1 kullanilmaktadir. Bunlarin diginda rahvan
yiiriiylise sahip olan atlarla yapilan yarigmalar da bulun-

de vardir. Bunlardan bir tanesi rahvan yiiriiylistiir. Rah-
van ylriiylis, eseklerde de ¢ok goriilen binicisini yorma-
yan, atin ayni taraftaki 6n ve arka ayaklarinin ayni anda
hareket ettigi bir yiiriyiis seklidir (7, 9, 14). Bu yiiriiyiis
sekli bazi rklarda bir irk 6zelligidir. Nitekim Batu (7)
Ayvacik Midillisi ve Canik atlarinin en belirgin 6zellikle-
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rinden birinin rahvan yiiriiyiisleri oldugundan bahsetmis-
tir. Diinya’da da rahvan yiiriiylisii ile @inlii American
Saddlebred, Icelandic Horse, Paso Fino, Standard Bred,
Cuban Paso gibi bir¢ok at irki yetistirilmektedir (10). Bu
Ozel yiriyiis sekli ¢cok yiiksek diizeyde kalitilabilirlik
gostermektedir (1). Caglayan ve ark. (8), bir atin rahvan
yiirliyiig yapabilmesi i¢in rahvan yiiriiyiis 6zelligine sahip
olmasi gerektigini eger bu 6zellik yoksa ¢ok dzel calisma
ve zorlamaya ihtiyag¢ oldugunu bildirmektedirler.

Rahvan yiiriiylisiin genetik temelini agiklamaya yo-
nelik temel bilgiler iiretebilmek amaciyla Ozbeyaz ve
ark. (15), Tiirkiye’deki rahvan kosan atlar arasindaki
genetik cesitliligi arastirmislardir. Bu amagla 353 at
incelenmistir. Rahvan yiiriiylisiin genetik temelinin ol-
masinin ihtimal dahilinde oldugu hipotezinden hareketle
yapilan bu arastirmada 17 mikrosatelit lokus bakimindan
ayrisma olmadig1 yani bu atlarin ayni kiimede yer aldik-
lar1 ortaya konmustur.

Bu caligmanin tamamlanmasindan bir siire once
Andersson ve ark. (3) tarafindan “Atlarda lokomosyonu
ve farelerde omurilik fonksiyonunu etkileyen DMRT3 teki
mutasyonlar” isimli arastirma makalesi yayinlanmustir.
Bu ¢alismada atlarin 23. kromozomunda, DMRT3 (doub-
lesex and mab-3 related transcription factor 3) geni tara-
findan kodlanan proteinin 301. kodonunda serin aminoa-
sidinin stop kodonuna doniigmesine neden olan bir mu-
tasyon tespit edilmistir. Genin 301. pozisyonundaki Serin
aminoasiti (TCG), C>A mutasyonu sonucu stop kodonu-
na doniismektedir (TAG). DMRT3 - Ser 301 STOP adi
verilen bu mutasyon ile rahvan yliriiylis arasinda 6nemli
bir iliski oldugu bildirilmistir. Andersson (2), izlanda
atlarnda DMRT3 mutant geninin rahvan yiiriiylise izin
verdigini ve basit resesif kalitim izledigini bildirmekte-
dir. Petersen ve ark. (16), DMRT3 ile ilgili olarak mevcut
verilerin yiiritylis yoniinden yapilacak seleksiyon islemle-
rinde kullanilabilecegi diisiincesinde olduklarmi belirt-
mislerdir.

Yiiksek frekansta DMRT3 mutant allele sahip at
wklart yiliksek hizlarda bile ozellesmis yiiriiylslerini
bozmadan devam ettirebilmektedirler (3). Tarih boyunca
binici i¢in rahat yiiriiyiise sahip atlar1 belirleyen insanlar
bu atlar1 ¢ogaltmiglardir ve diinyanin hemen her bolge-
sinde rahvan yiiriiyen at irklar1 elde edilmistir. Ote yan-
dan, bu mutasyon rahvan yiiriiyiisii kolaylastirmakta ve
rahvandan dortnala gegisi de durdurdugu bildirilmektedir
(3).

DMRT3 mutasyonu, klasik yiiriiyiiglerden farkli al-
ternatif yiiriiylislerin yapilabilmesini saglarken yani bu
yiiriiyiislere sahip atlar i¢in bir avantaj iken klasik yirii-
yiige sahip at irklart i¢in dezavantaj olusturmaktadir (3).
Nitekim alternatif yiiriiyiise sahip olmayan Arap, ingiliz,
Arden at wrklarinda ve Przewalski yabani atinda mutant
allele rastlanmadig: bildirilmistir. DMRT3 lokusu baki-

mindan yabanil allel “C”; mutant allel ise “A” harfi ile
isimlendirilmektedir (3, 17).

Amerikan Standardbred 1rki, rahvan ve tiris yiiriiyiis
Ozelligine sahip iki alt populasyona ayrilmaktadir. Her iki
alt tipin mutasyon bakimidan homozigot (1.00) oldugu
bildirilmistir (n=97). izlanda atlarinda homozigotluk
oran1 0.89 iken Fransiz tirisgilarinda 0.77°dir. Mutasyon
baz1 irklarda sabitlenmis, bazilarinda ise sabitlenmemis-
tir. Diger taraftan DMRT3 mutasyonunun, damizlik
degeri ve kazang ile yakin iliskide oldugu belirtilmistir
3).

Atlarla ilgili paleontolojik ¢aligmalar yapan Antikas
(5), Yunanistan’daki yerli atlarda DMRT3 mutant allel
varligini, Washington Universitesi, Tarih Béliimiindeki
bilimsel ¢alismalar1 esnasinda yapilan ortak bir ¢alismada
incelemistir. Bu ¢aligmada, test edilen toplam 135 atin
%87.4tt DMRT3 alleli bakimindan homozigot veya
heterozigot olmustur. Alternatif yiiriiyiise sahip bu atlarin
tarihsel siireci incelendiginde DMRT3 mutasyonunun
yaklagik 2700 yi1l 6nce genomlarinda sabitlendigini ifade
ederek kazilardan ¢ikan at iskeletlerinin DNA testlerinin
yapilmasi ile, mutasyonun hangi ¢agda sabitlenmis olabi-
lecegine dair g¢alismalarda bulunulabilecegini vurgula-
mistir.

Andersson ve ark. (3)’nin, atlarda DMRT3 mutas-
yonunu bildirmesinin ardindan Promerova ve ark. (17),
atlarda DMRT3 gen frekansinin dagilimini diinya dlge-
ginde incelemislerdir. Bu ¢alismada 141 at irkindan top-
lam 4396 atin genotiplendirilmesi yapilmistir. Bu irklar-
dan 68’inde %1-100 diizeyinde degisen frekanslarda
DMRT3 mutasyonu oldugu bildirilmistir. Mutasyonun
cografi bir alanla smirli olmadig ve tiim diinyaya yayil-
dig1 bildirilmistir. Mutant gen frekans1 %50°nin {izerinde
olan wrklar alternatif yiiriiyiiglii veya arabali yariglarda
kosan irklar olarak smiflandirilmistir.

Giliniimiize kadar rahvan yiiriiylisiin genetik meka-
nizmast bilinmemekle beraber Bateson (6) 1907 yilinda,
rahvan yiirliyiis i¢in damizlik kayitlarini incelemis ve bu
yiirliyiligiin resesif bir karakter olabilecegini ifade etmis-
tir. Atlarda 2012 yilinda yiiriiytisler {izerine etkili olan bir
gen bulunmus ve bu gen “alternatif yiirliyiis geni” olarak
isimlendirilmistir (3).

Tiirkiye’de asirlardir farkli irklardan, rahvan yiiri-
yen atlar yetistirilmektedir. Ancak at sayisinin azalmasi-
na bagl olarak irk 6zelliklerini gosteren at gruplari bulu-
namamaktadir. Giliniimiizde bu atlar amatdr olarak rah-
van yarislarinda kosturulmakta ve bazi yerlerde sadece
binis amach kullamilmaktadir (15). Ote yandan yarislar
dolayisiyla Bulgaristan’dan rahvan kosan atlar ithal
edilmekte, Iran ve Afganistan orijinli oldugu iddia edilen
rahvan kosan atlar Tiirkiye’ye girmektedir. Tiirkiye’nin
degisik bolgelerinde rahvan kosularin yapilmasi nedeniy-
le yerli ve yurtdisindan gelen bu atlar Tiirkiye igerisinde
biiyiik bir hareketlik gdstermektedir. Bulgar atlar1 olduk-
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ca yliksek yapili olmasi nedeniyle melezlemelerde kulla-
mlmakta; iran ve Afganistan orijinli olanlar da yerli
olanlara gore biraz daha yiiksek ve hizli olmalar1 nede-
niyle damizlik olarak da kullanilmaktadirlar. Bu arastir-
mada Tiirkiye’de rahvan kosan yerli atlar ile iran, Afga-
nistan ve Bulgaristan orijinli atlardaki DMRT3 mutant
allelinin dagiliminin incelenmesi amaglanmistir.

Materyal ve Metot

Bu arastirma Ankara Universitesi Hayvan Deneyleri
Yerel Etik Kurulu’nun 27/08/2010 tarih ve 2010-96-337
say1lt etik kurul karar1 kapsaminda yiriitiilmiistir. Aras-
tirmanin hayvan materyalini, Tirkiye’de rahvan kosula-
rina katillan atlar olusturmustur. Bu amagla Tiirkiye’nin
yedi cografi bolgesinden 182 yerli; Bulgaristan’dan ithal
edilen 28; Iran’dan geldigi ifade edilen 31 ve Afganis-
tan’dan geldigi belirtilen 24 olmak iizere toplam 265 bas
ata ait kan veya kil 6rnekleri kullanilmistir.

DNA izolasyonu: Arastirmanin hayvan materyalini
olusturan rahvan atlardan genetik analizlerin yapilabil-
mesi i¢in kan/kil drnekleri alinmustir. Kil 6rnekleri kok
kisimlarmin bulundugu taraftan 0.5 cm kesilmis ve 4-6
adet kil 6rnegi Proteinaz-K ile bir gece 56°C’de inkiibas-
yona birakilmistir. inkiibasyonu takiben bu érneklerden
ve kan 6rneklerinden 200 pl alinmis ve Qiagen BioRobot
M48 cihazi kullanilarak MagAttract DNA Blood Mini
M48 Kit protokoliine gore DNA izolasyonu yapilmistir
4).

SNP genotipleme: Bu galismada, DMRT3 gen bol-
gesindeki Ser301STOP mutasyonu, SNP yontemiyle
tespit edilmigtir (GenBank: CM000399.2). Calisma
5’niikleaz yontemine goére yapilarak her ornek icin bir
yabanil tip, bir de mutant tip PCR karisimi hazirlanmis
ve genotiplendirmeler bu karigimlara gore yapilmistir (3,
11). Gen bolgesini ¢ogaltmak ve mutasyonun tespiti i¢in
kullanilan primer dizileri;

Yabanil tip PCR karisimi igin,

P1: 5 GCCGCCGACCGAACTAC 3°,
P2: 5 GGGACAACGTTACTAGAGTCTG 3’,

Mutant tip PCR karisimi igin,

P1: 5> GGCCGCCGACCGAACTAA 3°,
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P2: 5 GGGACAACGTTACTAGAGTCTG 3’
seklindedir (3).

Calismada hem yabanil tip hem de mutant tip PCR
karigimi i¢in TagMan® prob dizisi olarak 5° FAM
CGAGAGCCTCGTGTTGCCCTCCAA BHQ 3’ dizisi
kullanilmustir.

PCR islemleri i¢in hazirlanan karisimlarin igerikle-
11;

Yabanil tip PCR karisimi igin; 5 pl 10X buffer, 4
mM MgCl,, 0.7 pmol P1 ve P2, 0.4 pmol prob, 100 ng
DNA, 0.3 pl HotStart Taq DNA polymerase kullanilmig
ve karigima toplam hacim 25 ul olacak sekilde PCR
grade su eklenerek hazirlanmistir.

Mutant tip PCR karigimi i¢in; 5 pl 10X buffer, 4
mM MgCl,, 1.8 pmol P1 ve P2, 0.7 pmol prob, 100 ng
DNA, 0.3 pl HotStart Taq DNA polymerase kullanilmig
ve karigima toplam hacim 25 pl olacak sekilde PCR
grade su eklenmistir.

DMRT3 gen bolgesinin ¢ogaltilmasi i¢in 95°C’ de
10 dakikalik baslangic denatiirasyonunun ardindan,
95°C’de 15 saniye ve 60°C’ de 1 dakika olmak {izere 50
dongiiden olusan PCR protokolii uygulanmigtir. PCR
islemi ABI 7500 cihazinda yapilmis ve probdaki FAM
boyasina bagli floresan 1gimalara bakilarak, hangi PCR
karigiminda 1sima oldugu tespit edilmistir. Buna gore
sadece yabanil tip PCR karigiminda i1sima varsa 6rnek
homozigot yabanil tip (CC), hem yabanil tip hem mutant
tip PCR karisiminda 1s1ma varsa heterozigot (CA), sade-
ce mutant tip PCR karisiminda 1g1ma varsa dérnek homo-
zigot mutant (AA) olarak degerlendirilmistir.

Istatistik analizler: Gen frekanslar1 gen sayma yon-
temiyle tespit edilmistir. Gruplardaki genotip frekanslari-
nin genetik dengede olup olmadig: ki-kare testiyle kont-
rol edilmistir (12, 13).

Bulgular
Homozigot yabanil, homozigot mutant ve heterozi-
got genotiplerin degerlendirmeye esas olan goriintiileri
Sekil 1°de gosterilmistir. Farkli orijinli atlara ait DMRT3
lokusu bakimindan genotip ve gen frekanslar1 Tablo 1’de
verilmistir. Incelenen farkli orijinli atlarda DMRT3 mu-
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Sekil 1. Homozigot mutant (AA), heterozigot (CA) ve homozigot yabanil (CC) genotiplere ait goriintiiler.
Figure 1. Images of genotypes for homozygote mutant (AA), heterozygote (CA) and homozygote wild (CC).
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Tablo 1. Tiirkiye’de rahvan yiiriiyiise sahip farkl: orijinli atlardaki DMRT3 genotip ve gen frekanslart.
Table 1. DMRT3 genotype and gene frequencies for pacing horses of different origins in Turkey.

Genotip Gen Frekanst )
Orijin n X P
AA CA CcC A C

Yerli 182 156 (149.70) 18 (30.68) 8 (1.56) 0.907 0.093 32.08 Hkx
Iran 31 30 (38.00) 1 (0.97) - 0.984 0.016 1.68 -
Afganistan 24 22 (22.02) 2(1.93) - 0.958 0.042 0.00 -
Bulgaristan 28 27 (25.96) - 1 (0.036) 0.964 0.036 25.85 ok
Genel 265 235 21 9 0.926 0.074

( ): Parentez igerisindeki rakamlar beklenen genotip sayilaridir.
( ): The numbers in parentheses are expected genotype numbers.
- P>0.05  *#**:P<0.001 X’ ki kare

- P>0.05  ***:P<0.001  X* chi square

Tablo 2. DMRTS3 yabanil allele sahip olan genotiplere gore rahvan yiiriiyiisii bozan ve bozmayan atlarin sayisi.
Table 2. The number of horses which disrupting or not to pacing according to genotypes having DMRT3 wild allele.

CC CA
Orijin n n

Bozan Bozmayan Bozan Bozmayan
Yerli 8 5 3 18 11 7
fran - - - 1 - 1
Afganistan - - - 2 - 2
Bulgaristan 1 1 - - - -
Toplam 9 6 (%66.7) 3(%33.3) 21 11 (%52.4) 10 (%47.6)

tant allel (A) frekanslarinin 0.907-0.984 arasinda degisti-
gi goriilmektedir. DMRT3 lokusunda mutant digindaki
diger allel yabanil tip olarak bildirilen C alleli olup fre-
kanslari ise 0.016-0.093 arasinda degismistir. Homozigot
CC genotipi Tirkiye orijinli atlarda %4.4, Bulgaristan
atlarinda %3.6 diizeyinde tespit edilirken, Afganistan ve
fran orijinli atlarda %0.0 olmustur. Hardy-Weinberg
esitligine uyum bakimindan yapilan ki-kare analizinde
Tiirkiye orijinli ve Bulgaristan orijinli atlarin Hardy-
Weinberg esitliginden 6nemli diizeyde (P<0.001) saptig1
belirlenmistir.

Yabanil tip allele sahip genotiplerdeki atlarin rah-
van yiiriiyiisleriyle ilgili at sahiplerinden elde edilen
bilgilere gore, CC genotipli Tiirkiye orijinli atlarin besi
rahvani bozmakta ii¢ii bozmamakta; CA genotipine sahip
olanlarin onbiri rahvani1 bozmakta yedisi bozmamaktadir.
CA genotipine sahip bir Iran ve iki Afgan at1 rahvani
bozmamaktadir. CC genotipli bir Bulgar at1 ise rahvam
bozmaktadir (Tablo 2).

Tartisma ve Sonu¢

Bu ¢alismada, Tiirkiye’de rahvan yiiriiylise sahip at-
larda, alternatif yiriliyiisleri kontrol ettigi bildirilen
DMRT3 mutant allelinin (A alleli) varligr ve dagilimi
incelenmistir. Incelenen tiim atlarda A geninin frekansi-
nin %90’nin iizerinde oldugu bulunmustur. Dolayisiyla,
Promerové ve ark. (17)’nin A geni frekansimin %50°nin
tizerinde bulunduran irklar1 alternatif yiiriytsli irklar

(gaited breeds) olarak tarif ettikleri gz oniine alindigin-
da, bu calismada incelenen Tiirkiye’de yetistirilen dort
farkli orijinden 265 atin alternatif yiiriiylislii atlar oldugu
sOylenebilir. Boylelikle bu atlarda mutant allel frekansi-
nin %90’larin iizerinde bulunmasi bu atlarin “alternatif
ylrliylise sahip atlar igerisinde” degerlendirilmesini
miimkiin kilmaktadir.

Mutasyon bir kere ortaya ¢iktiktan sonra, yiiriiylisii
begenilen bu atlarin damizlikta kullanilmasiyla mutasyo-
nun populasyon igerisindeki frekansi artmis olabilir.
Boylelikle mutant allelin (A alleli) frekans1 gogalarak
yayginlasmis ve melezlemelerle degisik morfolojik yapi-
larda, ancak temel yiiriiyiislerden farkl: yiiriiyiislere (rah-
van) sahip atlar ortaya ¢ikmig olabilir.

Incelenen genotiplerden Tiirkiye ve Bulgaristan ori-
jinli populasyonlarin DMRT3 lokusu bakimindan Hardy-
Weinberg  esitligine  uymadiklar1  belirlenmistir
(P<0.001). Bunlardan Tiirkiye orijinli populasyonda
DMRT3 geni bakimindan 182 attan onsekizinin CA ve
sekizinin CC genotipinde oldugu tespit edilmistir. Yerli
at ornekleri tiim Tirkiye’yi temsil etmektedir ve bolgeler
arasinda ¢ok aktif hayvan hareketleri bulunmaktadir.
Buna bagli olarak da populasyonlarin altyapilart farkli
olabilmektedir. Ote yandan uzun yillar boyu Tiirkiye’de
isgiiciinden yararlanilan atlarla birlikte bulundurulan
yerli rahvan yiiriiyiislii atlarn istemli ve istem dis1 ¢ift-
lestirmelere maruz kaldigi sdylenebilir. Dolayisiyla gen
gdciine bagl olarak allel frekanslar1 degismis ve Hardy-
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Weinberg esitligi bozulmus olabilir. Bulgaristan orijinli
yirmi sekiz attan sadece bir tanesi CC genotipinde diger-
leri AA genotipindedir. Bu genotipte Hardy-Weinberg
esitligini bozan yapinin bir atta homozigot CC genotipi-
nin olmasinin oldugu disiiniilmektedir. Bu bireyin tek-
rarlanan analizlerinde okumadan kaynaklanabilecek
yanlishigm olmadigi belirlenmistir. Ote yandan Afganis-
tan ve Iran orijinli atlarin genetik dengede oldugu hesap-
lanmugtir. fran, Afganistan ve Bulgaristan orijinli atlarda,
frekanst 0.958-0.984 arasinda degisen mutant “A” alleli-
nin neredeyse sabitlendigi sdylenebilir. Bu atlarda rahvan
yiiriiylise yonelik olarak ve dolayisiyla mutant A alleli
yoniinden bilingli olmayan bir seleksiyon yapildig1 soy-
lenebilir.

Homozigot AA veya heterozigot CA genotipli atla-
rin rahvan yiiriiylis yaptig1 belirtilmekle beraber yetistiri-
cilerin beyanlar1 esas alindiginda bazi homozigot CC
genotipli atlarin da rahvan yaptig1 ifade edilmektedir. Bu
arastirmada incelenen atlarda at sahiplerinin beyanlarina
dayanarak homozigot CC genotipine sahip atlarin %
33.3’linlin, heterozigot CA genotipine sahip atlarin %
47.6’sinin rahvan yiiriiyebildigi goriilmektedir. Prome-
rové ve ark. (17), Izlanda atlarinda CC genotiplilerinden
bazilarmin degisken bir aralikta tolt ad1 verilen yiirtiyiisii
yapabildiklerini ancak asla rahvan (pace) yapamadiklari-
m bildirmektedirler. izlanda atlarinda tolt yiiriiyiisiin
kalittm derecesi 0.53-0.56 arasinda bulunmustur (1).
Dolayisiyla 6zellikle homozigot yabanil ve heterozigot
genotiplerde yiirilyiis sekli ve niteligi ile genotip iliskisi-
nin aragtirilmasi énem tagimaktadir. Canlilarda lokomas-
yonla ilgili olarak DMRT3 proteininin etkisi agiklanmig
olmakla birlikte “C” alleline sahip baz1 fertlerin nasil
alternatif yiirilylis veya rahvan yaptiklar: heniiz tam ola-
rak bilinmemektedir. Bu nedenle rahvan yiiriiyiisii etkile-
yen bagka faktorlerin veya genlerin de bulunmasi ihtimal
dahilindedir (17). Ote yandan, Amerikan Standartbred
irkinda rahvan ve tirisgr alt tiplerinde mutant allel homo-
zigot olmakla beraber tiris¢1 alt tipteki atlar rahvan yiirii-
yememektedir. Andersson ve ark. (3) bu irkta, mutasyo-
nun tiris veya pace kabiliyetini tesvik edebildigini ancak
atin hangi yiiriiyiise daha iyi uyum saglayacagini “gene-
tik doniistiiriiciilerin” belirledigini bildirmektedirler.

Diger taraftan konkur ve dresaj atlarinda rahvan yii-
rityiis istenmeyen bir dzelliktir. Ingiliz ve Arap atlarinda
da mutant allele rastlanmamistir. Muhtemelen konkur ve
dresaj atlarinda oldugu gibi yaris atlarinda da mutant
allelin bulunmasi yaris (dortnal) performansimni olumsuz
etkilemektedir. Bu nedenle bu atlarda “A” allelinin siirii-
den uzaklastirilmas1 gerekirken, rahvan yiiriiylise sahip
atlarda ise “A” allelinin sabitlestirilmesi dnem tasimakta-
dir. Dolayistyla bu ¢aligma bulgularia goére rahvan po-
pulasyonlarinda “A” alleli yOniinden se¢im yapilmis
oldugu ancak bazi populasyonlarda yabanil allelin (C)
diisiik diizeyde de olsa bulundugu yani “A” allelinin
heniiz sabitlesmedigi sdylenebilir.

Promerové ve ark. (17) tarafindan yiiriitiilen aras-
tirmada, “A” allel frekans1 Yunanistan’dan alinan 6rnek-
lerden Cretan atinda 0.977, Pinia atinda 0.971, Pindos
atinda 0.233, Rhodes atinda 0.417, Thessalian atinda
0.250; Iran’dan alinan &rneklerde Tiirkmen atinda 0.100,
Caspian atinda 0.087, Yamut atinda 0.029; Giircistan’da
Tashuri atinda ise 0.467 olarak bildirilmigtir. Bunlardan
Cretan ve Pinia atinin alternatif yiirtiytisli (gaited) wrklar
arasinda degerlendirildigi, digerlerinden bazilarmin al-
ternatif yiirliyiise sahip oldugu ifade edilmistir. Tiirki-
ye’deki rahvan yiirliylise sahip atlar da alternatif yiirii-
yiigli (gaited) atlar igerisinde degerlendirilebilir ve bu
atlarim komsu iilkelerdeki rahvan yiiriiyen wrklarla olan
genetik iligkilerinin degisik belirtecler yardimryla arasti-
rilmas1 sayesinde akrabalik durumlari ve mutasyonun
baslangicina ait yeni bilgilerin elde edilmesi miimkiin
olabilir.

DMRT3 mutant alleli, artan hizlarda bile hareket-
lerdeki koordinasyonu ve ritmi korudugu i¢in atlarin
rahvani bozmadan kogmalaria yardimci oldugu belirtil-
mektedir. Rahvan yiiriiyiis i¢in her ne kadar mutant allel
bakimindan homozigot olunmasina ihtiya¢ bulunsa da
tek basina bu yeterli olmamaktadir. Nitekim gerek izlan-
da atlarinda gerekse Standartbred irkinda homozigot
mutant allele sahip olanlarin tamami rahvan kosamamak-
tadir. Bununla birlikte rahvan koganlarin homozigot
mutant allele sahip olanlardan ortaya ¢ikmasi dikkate
alindiginda (3) heniiz tay iken atlarin DMRT3 bakimin-
dan genotipleri belirlenerek daha kolay rahvan kosan
atlar elde edilebilecegi sdylenebilir. Ote yandan mevcut
atlarin DMRT3 bakimindan genetik durumlarinin veya
kapasitelerinin Onceden tespit edilmesiyle bu atlarin
yiirliyliglerinin daha iyi pekistirilmesi miimkiin olabilir.
Alternatif yiriiylis sekilleri ile DMRT3 polimorfizmi
arasindaki iligkilerin arastirildigi calismalarla bu genin
atlarda alternatif ylirliylis sekilleri igin marker olarak
kullanilip kullanilamayacag: incelenmelidir.
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