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OZET

Tiirkiye ve Pakistan Koyun Irklar1 arasindaki mtDNA D-loop iliskisinin
arastirilmasi

Koyun (Ovis aries), tiim diinyaya yayilarak insan yasaminda onemli rol oynayan ilk
evcil hayvanlardan biridir. Kanitlar, giinimiiz modern koyunlarmin 8 — 11 bin yil
once giineybat1 Asya'nin bereketli hilal bolgesindeki Asya Yaban Koyunundan (Ovis
orientalis) geldigini gostermektedir. Yerli koyun irklar1 arasindaki genetik cesitlilik
olduk¢a onemlidir ve bunlarin azalmasi veya kaybolmasi; ekonomik, ekolojik ve
bilimsel etkilere neden olacaktir. Hem koyun 1rklari i¢inde hem de koyun irklari
arasindaki genetik farkliliklar, 1rk i¢i yonetim uygulamalar1 hakkinda bilgi verirken,

farkli genotiplerin 1k tizerindeki etkisini de ortaya gikarabilmektedir.

Bu arastirmada Akkaraman, Morkaraman, Karayaka, Pirlak, Sakiz ve
Kivircik 1rklart olmak tizere Tiirkiye’den alti; Thalli, Sipli, Lohi, Kajli, Buchi, Salt
Range, Karakul 1rklar1 olmak iizere Pakistan'dan yedi koyun 1rki1 arasindaki genetik
iligkiler incelenmistir. Koyun mitokondriyal DNA kontrol bdlgesinin (mt-DNA
Dloop) 1255 bp’lik kismi1 PCR ile ¢ogaltilmis ancak 1077 bp'lik boliimii istatistik
analizlerde kullanilmistir. Tiirkiye yerli koyun irklar1 arasinda en az genetik
farklilasma Sakiz irkinda (% 1), en fazla genetik farklilagsma ise Morkaraman irkinda
(% 3,1) gozlenmistir. Pakistan koyun irklarinda en az genetik farklilagma Sipli
irkinda (% 0,9), en fazla genetik farklilagma ise Salt Range irkinda (% 2)
bulunmustur. Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarindaki polimorfik bolge sayisi
sirastyla 230 ve 203 olarak hesaplanmistir. Tiirk koyun 1rklarinda niikleotid ¢esitliligi
(0,0191) Pakistan koyun irklarindakinden (0,0139) daha yiiksek bulunmustur.
Genetik uzaklik degerlerine gore Tiirk koyun wrklarmin % 99'unun Haplogrup B'de,
Pakistan koyun irklarinin ise % 99'unun Haplogrup A'da yer aldig1 goriilmektedir.
Tiirk koyun 1rklar1 arasinda en yiiksek genetik benzerlik Sakiz ve Kivircik arasinda
(% 98,4), en diisiik ise Morkaraman ve Pirlak arasinda (% 97) bulunmustur. Pakistan

koyun irklarinda en yiiksek genetik benzerlik Sipli ve Lohi arasinda (% 98,4)



gortiliirken, en az Salt Range ve Thalli ile Salt Range ve Kajli arasinda (% 98)

bulunmustur.

Maksimum Parsimony ve Network analizlerinde, Akkaraman ve Morkaraman
irklarina ait hayvanlarin bir kismi1 Haplogrup A'da iken, Tiirk koyun irklariin ¢ogu
Haplogrup B'ye sahiptir. Haplogrup C'de Morkaraman ve Karayaka irkindan az
sayida koyun bulunurken, Haplogrup E'de sadece Karayaka irkindan bir hayvan
belirlenmistir. Yabani koyunlarin (Ovis aries musimon) olusturdugu kiimede ise bir

Kivircik ve bir Pirlak koyun oldugu dikkat gekmistir.

Maksimum Parsimony ve Network analizlerinde, Pakistan koyunlarinin
cogunlugu Haplogrup A igerisinde yer almistir. Ancak, Salt Range ve Karakul
irklardan az sayida hayvanda Haplogrup B gozlenmistir. Pakistan koyun irklarinda
Haplogrup D ve E gozlenmezken, Haplogrup C'de Kajli irkindan iki bas koyun

bulunmustur.

Sonu¢ olarak, Tiirkiye yerli koyun irklarinda Haplogrup B’nin frekansinin
yiikksek olmast bu 1wrklarin kokeninin Avrupa yaban koyunu olabilecegini
gostermektedir. Ancak, Haplogrup A ve C’ye de fazla sayida rastlanmasi Tiirkiye
yerli koyunlarinin genetik yapisinda Tirklerin Orta Asya’dan goglerinin de etkisinin
olduguna isaret etmektedir. Pakistan yerli koyun irklariin Haplogrup A’ya sahip
olmast Asya yaban koyunundan evciltildigini gdéstermektedir. Ancak bazi irklarda
goriilen Haplogrup B ise zaman icerisinde Avrupa yaban koyunundan evcillestirilen
koyun 1rklariyla melezlemelerin olduguna da isaret edebilir. Asya ve Avrupa koyun
irklart arasindaki genetik iliskinin anlagilmasinda mt-DNA ile genomik DNA’nin
birlikte kullanilmasi, Tirkiye ve Pakistan’daki koyun irklar1 yaninda Bati ve Orta
Asya koyun 1rklarinin da arastirilmasi oldukga faydali olabilecektir.

Anahtar Kelimeler: Genetik ¢esitlilik, haplogruplar, mt-DNA, Dloop, genetik iliski
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SUMMARY

Investigation of relationship between mtDNA D-loop among Turkish and
Pakistani Sheep Breeds

Sheep (Ovis aries) is the first domesticated animal which plays an important role in
human life as it spread all over the world. Evidence suggests that today's modern
sheep descended from Asian Mouflon (Ovis orientalis) in the Fertile Crescent region
of southwest Asia 8 — 11 thousand years ago. The genetic diversity among domestic
sheep breeds is important and their reduction or loss will have economic, ecological
and scientific impacts. Genetic differences both within and between sheep breeds
provide information about intra-breed management practices, while revealing the

effect of different genotypes on the breed.

In this research, genetic relationships among six sheep breeds from Turkey,
namely Akkaraman, Morkaraman, Karayaka, Pirlak, Sakiz, Kivircik and seven sheep
breeds from Pakistan, namely Thalli, Sipli, Lohi, Kajli, Buchi, Salt Range and Pak
Karakul were investigated. A total of 1255 bp of the sheep mitochondrial DNA
control region (MtDNA D-Loop) was amplified by PCR, but 1077 bp portion was
used for statistical analysis. Among the domestic sheep breeds of Turkey, the least
genetic differentiation was observed in Sakiz breed (1%), on the other hand the
highest genetic differentiation was observed in Morkaraman breed (3.1%). In
Pakistani sheep breeds, the least genetic differentiation was found in Sipli breed
(0.9%) and the highest genetic differentiation was found in Salt Range breed (2%).
The numbers of polymorphic regions in Turkey and Pakistan sheep breeds were
calculated as 230 and 203 respectively. Turkish sheep breeds (0.0191) have higher
nucleotide diversity than Pakistani sheep breeds (0.0139). According to genetic
distance values, 99% of Turkish sheep breeds are in Haplogroup B, while 99% of
Pakistani sheep breeds are in Haplogroup A. The highest genetic similarity among
Turkish sheep breeds was found between Sakiz and Kivircik (98.4%) and the lowest
between Morkaraman and Pirlak (97%). In Pakistani sheep breeds, the highest
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genetic similarity was found between Sipli and Lohi (98.4%), while the lowest was
found between Salt Range and Thalli and Salt Range and Kajli (98%).

According to Maximum Parsimony and Network analyses, some of the
animals belonging to Akkaraman and Morkaraman breeds are in Haplogroup A,
while most of the animals from Turkish sheep breeds have Haplogroup B. A small
number of Morkaraman and Karayaka animals were found in Haplogroup C, while
only one Karayaka animal was identified in Haplogroup E. It is noteworthy that the
cluster formed by the Wild sheep (Ovis aries musimon) has only one animal from

Kivircik and one from Pirlak.

According to Maximum Parsimony and Network analyses, most Pakistani
sheep were included in Haplogroup A. However, Haplogroup B was observed in a
small number of animals from Salt Range and Pak Karakul breeds. It is noteworthy
that no animals were found in Haplogroups D and E, while two heads of Kajli sheep
are found in Haplogroup C.

As a result, the high frequency of Haplogroup B in Turkish domestic sheep
breeds indicates that the origin of these breeds may be from European wild sheep.
However, the fact that Haplogroups A and C are also found in high numbers
indicates that the migration of Turks from Central Asia has an effect on the genetic
structure of Turkey's domestic sheep. The fact that Pakistani domestic sheep breeds
have Haplogroup A indicates that they were domesticated from Asian wild sheep.
However, Haplogroup B, which is seen in some breeds, also indicates that there were
crosses over time to time with sheep domesticated from European wild sheep. It
would be beneficial to use mt-DNA and genomic DNA together to understand the
genetic relationship between Asian and European sheep breeds as well as to
investigate West and Central Asian sheep breeds and the sheep breeds in Turkey and

Pakistan.

Keywords: Genetic diversity, Haplogroups, mt-DNA, Dloop, Genetic relationship
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ONSOZ

Koyun, ilk evcillestirilen hayvanlar arasinda kabul edilmektedir ve insanlik tarihinde
onemli bir role sahiptir. Giinlimiiz evcil koyun 1rklar farkli bolgelerde evcillestirilen
yaban koyunlarindan koken almaktadir. Koyun irklar1 arasindaki genetik gesitlilik
koyunlarin kokeni, koyun irklar1 arasindaki iliskiler, popiilasyonlarin yapist ve
seleksiyon hakkinda bilgi vermektedir. Yerli koyun irklarmmin saf olarak
yetistirilmeleri ve mevcut genetik yapilarinin korunmast koyun yetistiriciligi icin
onemlidir. Tiirkiye bulundugu cografik konumu ve hayvanlarin ilk evcillestirildigi
bolgede olmasi, Asya ile Avrupa arasinda koprii konumunda bulunmasi nedeniyle
onemlidir. Pakistan genetik kaynaklar bakimindan ¢ok zengin ve Orta Asya’ya yakin
bir iilke konumundadir. Bu nedenle, Tiirkiye ve Pakistan yerli koyunlarinin birlikte
incelenmesi her iki lilke koyun irklar1 arasindaki genetik iliskilerin ortaya konulmasi
ve Tirklerin Orta Asya’dan goclerinin Tiirkiye yerli koyun irklarina etkisini anlamak

bakimindan 6nemlidir.

Her seyden Once, egitim silirecim boyunca bana destek olan ve miikemmel
bilgiler veren, nezaketi, gliveni, anlayisi, motivasyonu ve miikemmel bir ¢alisma
ortami sagladigi i¢in damsmanim Prof. Dr. Metin ERDOGAN’a en derin
siikranlarim1 sunarim. Destegi ve faydali yonlendirmeleri i¢in Boliim Baskanim Prof.
Dr. Cevdet UGUZ'a da tesekkiir ederim. Ayrica tiim ¢aligma siiresi boyunca faydali
tavsiyeleri ve destekleri icin basta Prof. Dr. Mine DOSAY AKBULUT ve Dr. Ogr.
Uyesi Omer Faruk LENGER olmak iizere tiim &gretim iiyelerine ayrica tesekkiir
ederim. Pakistan’dan DNA orneklerinin getirilmesine izin verdigi i¢in Tarim ve
Orman Bakanlig1 Gida ve Kontrol Genel Miidiirliigii'ne; Pencap Pakistan Hiikiimeti
Hayvancilik ve Siit Gelistirme Departmani’na, Pencap’daki farkli devlet
ciftliklerinde bulunan koyun irklarindan kan oOrnekleri almama izin verdigi icin
tesekkiir ederim. Pencap Hiikiimeti Hayvancilik Departmaninin Molekiiler
Laboratuvarin Sorumlusu, Dr. Atia Bukhari'ye Pakistan koyun 6rneklerinden DNA
ekstraksiyonu i¢in laboratuvarinda ¢alismama izin verdigi ve c¢alismami
kolaylastirdig1 i¢in tesekkiir ederim. Calisma alanlarindaki tiim ciftcilere ve ciftlik

yoneticilerine, uzman ve c¢alisanlarina, kan Ornekleri almamda bana yardimci



olduklar1 i¢in tesekkiir etmeyi borg¢ bilirim. Doktora tez projemi maddi olarak
destekledigi icin Afyon Kocatepe Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri
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1. GIRIS

Evcil tiirlerdeki genetik cesitlilik ekonomik, ekolojik ve bilimsel ¢ikarimlar iizerinde
onemli bir rol oynar ve bunlarin lizerindeki etkisi azalir veya artar. Bu nedenle FAO,
Diinyanin Hayvan Genetik Kaynaklarini belgelemek i¢in Evcil Hayvan Cesitliligi
Bilgi Sistemi (DAD-IS) adli bir program baglatmistir (FAO, 2000a). Farkli irklar
arasindaki evrimsel tarih ve genetik varyasyon, gelecekteki beklentiler i¢in hayati bir
rol oynamaktadir (Rege ve Gibson, 2003).Hem koyun 1rklari i¢inde hem de irklar
arasindaki farkliliklar 6nemlidir; ¢iinki tiir i¢indeki cesitlilik, yonetim uygulamalari
hakkinda bilgi saglarken, diger yandan farkli genotipleri barindirabilecek farkli irklar
hakkinda bilgi saglamaktadir.

Ciftlik hayvanlarinda yapilan arastirmalarin ¢ogunlugunun yerel veya ulusal
diizeyde olmasi, az sayida hayvani ve 1rki igermesi, genetik ¢esitliligin az oldugu
kanisin1 uyandirmaktadir (Arranz vd., 1998; MacHugh vd., 1998; Saitbekova vd.,
1999; Diez-Tascon vd., 2000; Martinez vd., 2000; Pariset vd., 2003; Meteus vd.,
2004). Bu ¢aligmalar, yonetim uygulamalar1 ve koruma programlari i¢in 6nemlidir;
ancak iilkelere veya bolgeye Ozgii irklarin daha iyi korunmasi i¢in daha genis
cografyalar1 igeren arastirmalarla genetik c¢esitliligi tahmin etmek Onemli bir

ihtiyagtir (Bruford vd., 2003).

Evcillestirme siirecinde koyun, sigir, domuz ve kec¢i irklarina oncelik
verilmistir (Zeder, 2008).Yogun iiretim ve yiiksek ticari talep, koyun irklar1 i¢in
bliyiik tehdit olusturmaktadir. Suni tohumlama ve ulasimin gelismesi nedeniyle
kullanilan damizlik koglar bir¢ok koyun irkinin popiilasyon biiytikliiglinde azalmaya
neden olmaktadir. Ayrica, koyunculuk sektdriinde kullanilan az sayidaki koyun irki
yiiksek et, siit, yapagi1 verimleri veya ikizlik oranlar1 nedeniyle genetik cesitlilik i¢in
onemlidir. Ancak, hastaliklara kars1 direngli ve yiiksek adaptasyon kabiliyetine sahip
olan lokal koyun 1rklarinin kaybina neden olmaktadir (Mendelsohn, 2003).



1.1. Ciftlik Hayvanlarinda Genetik Kaynaklar ve Cesitlilikler

Insanlarin  kiiltirel ~ve  demografik  biiyiimesi, ¢iftlik  hayvanlarmin
evcillestirilmesinde 6nemli bir rol oynamaktadir. Yapilan seleksiyon uygulamalari,
mutasyonlar ve genetik siiriiklenme gibi diger evrimsel etkiler, lokal popiilasyonlarda
genis bir genetik cesitlilik yaratmaktadir. Bir¢ok tiirde genetik c¢esitliligin gelismesi
acisindan farkli seleksiyon programlari olumlu etki yaratmistir. Suni tohumlama ve
embriyo transferi gibi diger teknikler, genetik materyalin ¢ogalmasini saglamaktadir.
Bunun yani sira, hayvan beslenmesinde ve tasima sistemlerinde iyilesme verimli

irklarin ortaya ¢ikmasina neden olmaktadir.

Glineybat1 ve Dogu Asya’da, ciftlik hayvanlarinin evcillestirilmesi ile ilgili
onemli genetik kanitlar bulunmustur. Genetik arastirmalarin ilerlemesi ile ciftlik

hayvanlarinin evcillestirilmesinin karmasik bir siire¢ oldugu fark edilmistir. (Lau vd.,

1998; Luikart vd., 2001; Troy vd., 2001; Bruford vd., 2003).

1.1.1. Sigirlar

Sigirlar, iizerinde en ¢ok ¢alisilan giftlik ve evcil hayvanlarindan biridir. Taurin
sigirlarimin (Bos taurus) Giineybati Asya’da ve Zebu sigirlarinin (Bos indicus)
Hindistan’da M.O. 8000 yilindan énce evciltildigine dair kanitlar bulunmaktadir
(Zeder vd., 2006).Taurin sigirlart ¢ogunlukla Orta Dogu, Kuzeybati Afrika ve
Avrupa'da bulunurken, Zebu sigirlar1 Avrasya ve Dogu Afrika'da bulunmaktadir

(Lenstra ve Bradley, 1999).

Hint, Giineybati Asya ve Avrupa sigir wrklarinda yapilan mtDNA ve Y
kromozom arastirmalar1 Hindistan'dan Anadolu'ya kademeli bir Zebu-Taurin gen
akigin1 gostermektedir (Loftus vd., 1999; Troy vd., 2001; Kumar vd., 2003; Edwards
vd., 2007). Yakin Dogu Asya’da yapilan arasgtirmalar taurin ve zebu sigirlar i¢in
sirastyla biri Glineydogu Anadolu'ya digeri de Pakistan’in Belucistan bolgesine

yakin iki evcillestirme merkezinin oldugunu gostermektedir (Loftus vd., 1994).



Asya'nin giineyinde zebu sigirlari, kuzey kesiminde ise taurin sigirlari
bulunmaktadir. Bu durum Orta Asya (Kantanen vd., 2009) ve Cin'de (Cai vd., 2006;
2007; Lai vd., 2006) hibridizasyon bdlgesi olusmasina neden olmaktadir.

1.1.2. Kegiler

Kegiler (Capra hircus), ilk olarak Giineybati Asya'da koyun ile ayni bolgede
evcillestirilmistir. Evcil kegiler, koyunlara kiyasla sert ¢evre kosullarina daha iyi
uyum saglamakta ve yaban kegilerinden (Capra aegagrus) koken almaktadir.
mtDNA {izerine yapilan ¢aligsmalar, diinyadaki kecilerin yaklasik% 90’nin haplotip
A'ya sahip oldugunu, Asya ve Afrika'da haplotip B'nin, Avrupa kegilerinde haplotip
C'nin ve Asya'da haplotip D'nin bulundugunu ortaya koymaktadir (Naderi vd., 2007).

mtDNA iizerinde yapilan g¢aligmalar, farkli bolgelerdeki kegiler arasinda
iliskinin deniz tasimacilifindan kaynaklanabilecegini gdstermektedir. Giineybat1
Asya ile Iber kegileri (Pereira vd., 2009), Orta Amerika ve Kanarya kegileri (Amills
vd., 2009) arasinda genetik bir iliski bulundugu bildirilmektedir.

1.2. Koyunlarin Tarihi ve Kokeni

Koyun (Ovis aries), insanlarin yasaminda Onemli rol oynayan ilk evcil
hayvanlardandir (Colledge vd., 2005; Chessa vd., 2009). Morfolojik kanitlar,
koyunun Orta Asya'nin daglik bolgesinde bulunan Urial (Ovis vignei) 'den tiiredigini
gosterse de (Ryder ve Stephenson, 1968; Piper ve Ruvinsky, 1997), arkeolojik
bulgular koyunlarmin 8-11 bin yil 6nce Giineybati Asya'nin bereketli hilal
bolgesindeki Asya yaban koyunundan (Ovis orientalis) evcillestirildigini ortaya
koymaktadir (Ryder ve Stephenson, 1968; Ryder, 1984). Evcil koyunlar Urial,
Muflon ve Argali ile ¢iftlesebildigi i¢in koyunlarin kokeninin daha karmasik bir hal
aldig1 ifade edilebilir.

Evcillestirme siirecinde, dogal ve yogun yapay seleksiyon sonucunda

yaklagik 1400 koyun irki ortaya c¢ikmustir (Scherf, 2000). Insan faaliyetleri,



evcillestirme siirecinde irklar ve popiilasyonlar arasindaki gen akisini belirlemede
onemli bir rol oynamaktadir (Warmuth vd., 2012). Koyunlarin genetik kdkeni,
dagilimi ve insan faaliyetlerinin rolii, yerli koyun irklar1 arasinda yapilacak kapsamli

genetik calismalarla belirlenebilir.

Molekiiler genetik ve paleontolojideki ilerlemeler, evcil koyunlarin kdkenini
ve yayilmasini anlamada énemli bir rol oynamaktadir (Poplin, 1979; Hiendleder vd.,
1998; Pedrosa vd., 2005; Chessa vd., 2009; Meadows vd., 2011; Kijas vd., 2012;
Demirci vd., 2013). Demografik analizler ve morfolojideki degisiklikler, koyunlarin
fran’dan Giineydogu Anadolu’ya kadar evcillestirildigini ortaya koymaktadir (Peters
vd., 2005). Endojen retroviral sekanslar, Glineybati Asya'daki evcil koyunlarin daha
sonradan evcillestirildigini gdstermektedir (Chessa vd., 2009).

Evcil koyunlarin bati Avrupa’da ilk olarak yaklasitk M.O. 5400'de deniz
yoluyla gotiiriildigline inanilmaktadir (Tapio vd., 2006; Pereira vd., 2006). Post-
neolitik ¢aglarda Akdeniz, Giineybati Avrupa'yt Yakin Dogu ve Kuzey Afrika'ya
baglayan bir koridor gérevi gérmesi nedeniyle koyunun tarthinde 6nemli bir rol
oynamaktadir (Pereira vd., 2006). Koyun irklar et, siit ve yapagi gibi arzu edilen

ozellikleri ve ¢gevreye karsi direngleri temelinde gelistirilmistir.

Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiiti'ne (FAO) gore, hayvancilikta
haftada bir irkin neslinin tiikenecegi tahmin edilmektedir (MoDAD-IS, 1996).
Hayvan 1rklarmin neslinin tiikenmesinde hayvanlarin belirli bir ozellige gore
seleksiyonu, yayilmasi veya yogun melezleme programlaridir (Alderson, 1998).
Seleksiyon veya yogun melezlemeler nedeniyle irklarin bazi 6zellikleri sonsuza

kadar kaybolabilir.

Evcillestirme siirecinde koyunlar, yetersiz beslenme ve agir iklim kosullar
nedeniyle genis bir ¢evresel tolerans yelpazesini sahip olmuslardir. Diinya koyun
wklarinin  yaklasik % 48'ini tescilli 771 Avrupa koyun 1irki (FAO, 2000b)
olusturmaktadir. Giineydogu Avrupa ve Orta Dogu'daki irklar arasindaki gen akisinin

birka¢ irktan oldugunu diistinmektedir. Kuzey ve kuzeybati Avrupa irklarinin



popiilasyonlarindaki azalmaya siki seleksiyon programlari ve genetik izolasyon
neden olabilir (Peter vd., 2007).

Sekil 1.1: Koyun, ke¢i ve diger evcil hayvanlarin ilk evcillestirilmesi ve

evcillestirilme zamani (Zeder, 2008).

Hayvanlarda seleksiyon, yapay ve dogal seleksiyon olarak ikiye ayrilabilir.
Yapay veya bilingli seleksiyonda hayvanlar istenilen oOzellige gore yetistiriciler
tarafindan se¢ilmekte ve yetistirilmektedir. Dogal seleksiyonda ise hayvanlar vahsi
ortamlarindan doga kosullarina uyumlarina gore yasayanlar se¢ilmektedir. Bitkilerle
karsilagtirildiginda, hayvanlarin evcillestirilmesinde yapay seleksiyon daha dnemli
rol oynamaktadir (Zohary vd., 1998). Vahsi ortamdan yapay ortama gegildiginde
koyunlarda bazi morfometrik, davramigsal ve fizyolojik gelismeler meydana
gelmigtir.  Koyunlarin  evcillestirilmesinde dogal seleksiyon ©Onemli bir rol

oynamaktadir (Zohary vd., 1998).

1.3. Tiirkiye’de Koyun Yetistiriciligi ve Yerli Koyun Irklari

Tirkiye'deki koyun 1rklar1 zorlu ¢evre kosullarina son derece uyumludur. Tirkiye
gibi birgok tilkede, yerli irklarin verimi artirmak igin kiiltiir irklar1 ile melezlenmesi
nedeniyle yerli koyunlarin sayisi azalmaktadir (Soysal vd., 2003). Yerel genetik
kaynaklarin kaybi, gelecekte ciddi sonuglara yol agabilir. Bu nedenle, yerli genetik

kaynaklarin korunmasina odaklanilmasi gerektiginin savunulmaktadir.



Tiirkiye'nin  kirsal niifusu hayvancilik sektoriine baglidir, bu nedenle
hayvancilik Tiirkiye ekonomisinde 6nemli rol oynamaktadir. Koyun, dogrudan kirsal
halkin ekonomisine ve beslenmesine katki saglayan en Onemli hayvancilik
kollarindandir. Koyun, Tiirkiye'deki gida tiiketiminde ©nemli rol oynamakta ve
kirmizi1 et liretiminin yaklasik % 20'sine katkida bulunmaktadir. Tiirkiye'de ¢iftgiler
et, siit ve yapag: iiretimi i¢in genellikle yerli rklar1 yetistirmektedir (TUIK, 2008).

Hem genetik hem de arkeolojik ¢alismalar, Dogu / Giineydogu Anadolunun
koyunlarin evcillestirildigi bolge oldugunu, dolayistyla ilk evcillestirilen koyunlarin
yerli Tirk irklarinin atasi oldugunu kanitlamistir (Koban, 2004; Zeder, 2008).
Tiirkiye, verimli hilal kusaginda bulundugu icin 6nemli koyun gen havuzlarina
sahiptir. Tiirk koyun 1rklarinin Avrupa koyun 1rklarini ve evcillestirme siirecini nasil
etkiledigini anlamak ve genetik kaynaklarin korunmasina yodnelik programlari
anlamak i¢in yerli Tiirk koyun irklarmin genetik yapisint belirlemek Onemlidir
(Rischkowsky ve Pilling, 2007; Oner vd., 2013). Yerli koyun irklarmnin iiretkenligi ve
gelisimi i¢in yerli kaynaklardaki genetik varyasyonlarin korunmasi gerekmektedir
(Taberlet vd., 2011).

1.3.1. Tiirkiye Yerli Koyun Irklari

Tiirkiye yaklagik 45 milyon 178 bin koyun varligina sahiptir ve koyun popiilasyonu
biiyiik olgiide yerli irklardan olugsmaktadir (TUIK, 2021). Tiirkiye, diinya hayvan
genetik kaynaklarinda 6nemli rol oynayan 20'ye yakin morfolojik olarak tanimlanmis

koyun 1rkina sahiptir (Ertugrul vd., 2009).

Tiirkiye’de kuyruk yapisina gore ince uzun kuyruklu, yagh kuyruklu ve
uylugu yagli koyun irklari bulunmaktadir. Ince uzun kuyruklu iklar arasinda
Kivircik, Karayaka, Karacabey Merinosu, Ramli¢ ve Gokgeada (Imroz), yagh
kuyruklu irklar Akkaraman, Morkaraman, Dagli¢, Ivesi ve Karagiil, uylugu yagh
wrklar arasinda Tuj ki sayilabilir. Tiirkiye yerli koyun irklarinin yaklasik % 87'sini
(20,6 milyon) yagli kuyruklu koyunlar olusturmaktadir. Yagh kuyruklu koyun
irklarindan Akkaraman (% 40 — 43,2) ve Morkaraman (% 24,2) Tiirkiye'deki toplam



koyun varliginin yaklasik % 65'ini olusturmaktadir (Karaca vd., 2003; Ertugrul vd.,
2009; Ozdemir vd., 2011).

Akkaraman 1rki, Tiirkiye’de say1 olarak birinci sirada yer almaktadir. Orta
Anadolu ile Dogu Anadolu, Giiney Dogu Anadolu, Karadeniz ve Akdeniz
bolgelerinin Orta Anadolu’ya yakin kisimlarinda yetistirilmektedir. Gliney Karaman,
Karakas, Norduz ve Kangal isimlerinde bolge veya il bazinda yetistirilen Akkaraman
varyeteleri de bulunmaktadir. Viicut beyaz renkli ve kaba-karisik yapag ile ortiiliidiir
(Resim 1.1. A). Bas, boyun, karimn alt1 ve bacaklar ¢iplaktir. Bag ve ayaklarda siyah
lekeler goriilmektedir. Kuyruk yagli ve kuyruk omurlari u¢ kisimda S kivrimi
yapmaktadir (Akgapinar, 1994; Karaca vd., 2003; Karsh vd., 2011, Kurar vd., 2012,
Bingdl ve Aygiin, 2014).

K A RADENIZ

Sekil 1.2: Tiirkiye yerli koyun irklarinin dagilimi (TAGEM, 2009).

Morkaraman ki Tiirkiye'nin Dogu Anadolu boélgesinde yetistirilmektedir.
Tiirkiye’de say1 olarak ikinci sirada yer almaktadir. Gizil veya Kizil adiyla Iran’in
Tirkiye smirina yakin bolgelerinde de yetistirilmektedir. Viicut kahverengi veya
kizil kahverengi renkte kaba-karisik yapagi ile ortiiliidiir. Erkek ve disilerde
boynuzlu veya boynuzsuz olanlara da rastlanmaktadir. Kuyruk yagli ve Akkaraman
irkinda oldugu gibi S yapmaktadir. (Akgapinar, 1994; Ozdemir vd., 2011).



Sakiz 1rk1 adin1 Ege denizindeki Sakiz adasindan almaktadir. Tiirkiye’de Ege
bolgesi kiy1 seridinde yetistirilmektedir. Viicut beyaz renkli kaba-karisik yapagi ile
ortilidir. Agiz ve gozlerin etrafinda, kulaklar ile ayaklarda siyah lekeler
gorilmektedir. Erkeklerde kuvvetli spiral boynuzlar goriilitken  disiler
boynuzsuzdur. Viicut dar, bacaklar uzun, kuyruk yagsiz ve uzundur. Memeler iyi
gelismis ve siitciiliik kabiliyetleri yiiksek, ¢cevre kosullarina adaptasyonlar1 zayiftir.
Ancak, ¢oklu dogum oranlar1 ¢ok yiiksek oldugu bildirilmektedir (Akgapinar, 1994)

Kivireik 1rki Marmara ve I¢ Ege bolgesinde yetistirilmektedir. Yunanistan ve
Bulgaristan’da da yetistirilmektedir. Viicut beyaz renkli kaba-karisik yapagi ile
ortiiliidiir. Nadiren bas ve ayaklarda siyah veya kahverengi lekeler goriilmektedir.
Erkeklerde beyaz renkli spiral boynuzlar bulunurken disiler boynuzsuzdur. Bas,
boyun, karin alt1 ve bacaklarda yapagi bulunmaz. Kuyruk yagsiz, uzun, ince ve tarsus
eklemine kadar uzanmaktadir. Daha ¢ok et amagl yetistirilmektedir (Akcapinar,
1994).

Karayaka irki Tirkiye’nin Karadeniz boélgesinde yetistirilmektedir. Viicut
diger yerli irklara oranla kii¢iiktiir ve beyaz renkli kaba yapag ile ortiiliidiir. Yapagisi
kalindir ve yatak yapiminda kullanilmaktadir. Erkekler kalin spiral boynuzlu olurken
disilerde boynuz goriilmez. Bas ve bacaklar ¢iplak, kuyruk uzun ve ince bir yapidadir

(Akcgapinar, 1994).

Pirlak 1irkinin Dagli¢ x Kivircik melezlemesi ile elde edildigi, viicut yapist ve
verimlerinin Kivircik ile Dagli¢ arasinda oldugu bildirilmektedir (Ak¢apinar, 1994).
Pirlaklarda kuyruk ince ve kuyruk yagi yukaridan asagiya dogru azalmaktadir. Bu
irkta yapagi kaba - karisik ve beyaz renkli, goz etrafinda, kulak uglarinda ve agiz
etrafinda siyah lekelere rastlanmaktadir. Erkeklerde yanlara dogru acilan spiral

boynuz bulunmakta, disiler ise boynuzsuzdur (Akcapinar, 1994).



Resiml.1l: Tirkiye yerli koyun irklart (TAGEM, 2009). A: Akkaraman, B:
Morkaraman, C: Sakiz, D: Kivircik, E: Karayaka, F: Pirlak.



1.4. Pakistan’da Koyun Yetistiriciligi ve Yerli Koyun Irklar:
1.4.1. Pakistan’da Koyun Yetistiriciligi

Pakistan'da hayvancilik sektorii iilke ekonomisinde 6nemli bir rol oynamaktadir.
Hayvan sayisi bakimindan 6nde gelen iilkeler arasinda yer almaktadir ve tarimsal
gayri safi hasila yurti¢i triinlerinin yarisindan fazlasini kapsamaktadir. Pakistan
diinyadaki en biiyiikk besinci siit ireticisi ve (Hussain vd., 2019) aym1 zamanda
diinyadaki en biiyiik onuncu kii¢iikkbas hayvan fireticisi konumundadir (Khan vd.,
2008). Koyunculuk kirsal kesimde yasayan giftcilerin ekonomisinde 6nemli bir rol
oynamaktadir. Pakistan’da yaklasik 34 yerli koyun irki bulunmaktadir ( Hussain vd.,
2019).

Pakistan’da koyun varlig1 yaklasik 31,6 milyon, ke¢i varligi ise 80,3 milyon
diizeyindedir (PES, 2020-21). Tiim diinyada 1,2 milyar koyun bulunmakta ve
koyunlarin yarisi Asya kitasinda yetistirilmektedir. Asya'daki yerel koyun
popiilasyonlarinin  fenotipik ve genotipik karakterizasyonu dair smirli sayida
arastirma bulunmaktadir. Bu nedenle, bircok hayvan tamimlanmamis irklar
kategorisinde yer almaktadir. Bu tanimlanmamis koyun popiilasyonlarinin fenotipik
ve genotipik 1rk 6zelliklerinin, irklar arasindaki genetik iligkilerin arastirilmasi ve bu
koyunlarin 1rk Ozelliklerinin kaybetmeden 1slah edilmesinin  6nemli oldugu
vurgulanmaktadir (Guang-Xin vd., 2016; Sharma vd., 2016).

Pakistan'daki koyunlarin ¢ogu, meralarda otlamakta, calilar ile beslenmekte
ve goger koyunculuk sistemi ile yetistirilmektedir. Pakistan yerli koyun irklarinin
cogunlugu etci 6zellikte ve kaba karisik yapagiya sahiptir (Qasim vd., 2011). Koyun,
Pakistan'in Pencap Eyaleti’nde yetistirilen en biiylik hayvan popiilasyonlar1 arasinda
yer almakta (Akhtar, 1996), Pakistan’in gida ve yapagi endiistrisinde 6nemli rol
oynamaktadir. Koyun ve keg¢i yetistiriciligi Pakistan milli gelirinde 6nemli bir yere
sahiptir. Pakistan ekonomisinde hem koyun hem de kegiler et ve siit liretiminin
sirastyla % 45,6 ve % 33,8'ini olusturmaktadir (Mumtaz vd., 2019). Pakistan koyun
irklarindaki 1tk karakteristigini ile popiilasyon yapisini belirlemek ve koruma
programlarin1 etkili bir sekilde gelistirmek igin bu irklarin genetik &zelliklerinin

tekrardan degerlendirilmesi gerekmektedir (Williams vd., 1993).
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1.4.2. Pakistan Yerli Koyun Irklan

Pakistan yerli koyun popiilasyonunun ¢ogunlugunu Belucistan (% 48), Pencap (%
24), Sindh (% 15) ve KPK (% 13) eyaletlerinde yetistirilen koyunlar olusturmaktadir
(Khan vd., 2007). Pakistan yerli koyun irklar1 kuyruk yapisina gore ince-uzun ve
yagl kuyruklu koyunlar olarak ikiye ayrilmaktadir. Ince kuyruklu wrklar arasinda
Baltistani, Buchi, Cholistani, Damani, Hissardale, Kaghani, Kail, Kooka, Kali, Lohi,
Pahari, Poonchi, Sipli ve Thalli; yagh kuyruklu irklar arasinda Balochi, Balkhi,
Bibrik, Dumbi, Gojal, Harnai, Hashtnagri, Khijloo, Kohai Ghizar, Karakul, Latti,
Michni, Rakhshani, Tirahi ve Waziri bulunmaktadir. Son 50 yilda gelistirilen melez
irklar (Damani x Hissardale x Rambouillet) ve yagli kuyruklu Pak-Awassi (Kachhi %
Awassi) ve Pak-Karakul (Kachhi x Karakul) gibi ince kuyruklu irklar da
yetistirilmektedir. Jahangirabad Hayvancilik Deney Istasyonunda tutulan Hissardale

benzeri irklar da kiiciik popiilasyonlar halinde bulunmaktadir.

I1.Baghdale 18.Kali

2.Balkhi 19 . Khijloo
3.Baltistani 20.Kohai Ghizar
4. Balochi 21.Kooka
S.Bibrik 22.Salt Range
6.Buchi 23.1.ohi
7.Cholistani | 24.Michni
8.Damani 25 Pahari

9. Dumbi 26.Pak Awassi
10.Gojal 27.Pak Karakul
11.Hamai 28 Poonchi
12 Hashtnagri | 29.Rakhshani
13.Hissardale | 30.Sipli
14.Kachhi 31, Thalli

15 Kaghani 32. Tirahi
16.Kail 33. Waziri

17 Kajhi

ARABIAN SEA

Sekil 1.3: Pakistan yerli koyun irklarinin dagilimi (Khan vd., 2007)
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Tablo 1.1: Pakistan yerli koyun wrklarmin cografik dagilimi, yetistirme sekli ve
popiilasyon biiyiikliikleri (Khan vd., 2007)

S.No.  Breed Synenym Utility Geographic distribution  Population. Size (000y*  Population. trend
I Baghdale Mutton, wool Punjaly <1 NA
2 Balkhi Mutton, wool, fat NWEFP 444 tve
3 Baltistani Mutton, wool Northern Areas 2354 NA
4. Balochi Mutton, wool, fat Balochistan 4130 tve
5. Bibrik Bugti Mutton, wool, fat Balochistan 1687 Ve
6. Buchi Bahawalpur Mutton, wool Punjab 466 -ve
7 Cholistani Bekaneri Mutton, wool Punjaly 3 tve
8. Dhamani Mutton, wool, milk NWEFP 624 tve
9. Dumbi Mutton, wool, fat Sindh Jgee NA
10. Gojal Mutton, wool, fat Northern Areas O3us NA
11. Harmai Dhmiari Mutton, wool, fat Balochistan 572 tve
12, Hashtnagri Mutton, wool, fat NWFP 156 tve
13. Hissardale Mutton, wool Punjaly =2 NA
14, Kachhi Kutchhi Mutton, wool, milk Sindh 08 tve
15. Kaghani Mutton, wool NWFP 183 -ve
16. Kail Mutton, wool AJK 40 tve
17. Kajli Mutton, wool Punjab 1379 -ve
I8. Kali Mutton, wool AJK 6% NA
19. Khijloo Haleenjoo Mutton, wool, fat Punjab NA NA
20. Kohai Ghizer Mutton, wool, fat Northern Areas 139%* NA
21 Kooka Mutton, wool Sindh 1096 tve
22, Latti Salt Range Mutton, wool, fat Punjab 1259 NA
23 Lohi Parkanni, Lamochar — Mutton, wool Punjaly 969 -ve
4 Michni Mutton, wool, fat NWEFP ki NA
25, Pahari Mutton, wool AJK 15%% NA
26. Pak-Awassi Mutton, wool, fat Punjab, Sindh <l NA
27, Pak-Karakul Mutton, wool Punjab, Balochistan =1 NA
28, Poonchi Mutton, wool AJK 5T NA
29. Rakhshani Mutton, woal, fat Balochistan 475 tve
0. Sipli Mutton, wool Punjab 52%e NA
il Thalli Mutton, wool Punjab RI8 tve
3. Tirahi Afidi Mutton, wool, fat NWFP 40 NA
33. Waziri Mutton, wool, fat NWFP 575 tve

*Numbers as in 2000 livestock census but if not available, estimates are given, ** 1986 estimates from www. fao.org DAD-IS/

Pakistan yerli koyunlarinin yaklasitk % 34'i devlet iiretme giftliklerinde
yetistirilmekte olan Buchi, Belochi, Balkhi, Bivarikh, Hernai, Kaghani, Kachhi,
Kajli, Karakul, Lohi, Sipli, Salt Range ve Thalli koyun irklar1 olusturmaktadir.
Awassi, Afgan, Karakul ve Rambouillet gibi bazi irklar da devlet iiretme
giftliklerinde bulundurulmaktadir. Devlet tiretme ¢iftliklerindeki 1rklar koruma
amacli saf olarak yetistirilmekte ve herhangi bir melezleme programi

uygulanmamaktadir (Khan vd., 2007).

Pakistan'da ¢ok sayida ¢iftlik hayvani olmasina ragmen koyunu varligi FAO
verilerine gore 28,8 milyon diizeyindedir (Naqvi vd., 2017). Pakistan yerli koyun
irklarma ait smirli fenotipik ve genotipik bilgiler oldugu igin Pakistan'daki bazi
irklarin popiilasyon biiyiikliiglinlin azaldig1 diistiniilmektedir (Ibrahim vd., 2010,
Ahmed vd., 2014, Wajid vd., 2014). Balkhi, Damani, Salt Range, Balochi, Lohi,

Hastnagri, Thalli ve Kachhi gibi baz1 irklar ise ekonomik olarak ¢ok énemlidir.
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Resim 1.2: Pakistan yerli koyun wrklari. A: Lohi, B: Thalli, C: Kajli, D: Sipli, E:
Buchi, F: Salt Range, G: Pak Karakul, H: Cholistani (int. Kyn. 1)
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Bu wrklardan Damani ve Kachhi siit¢ii 6zellikler tasimaktadir ve 4-6 aylik
laktasyon donemi boyunca giinde yaklasik bir litre siit vermektedir (Khan vd., 2007).
Ancak, bu irklarda herhangi bir seleksiyon yapilmamakta ve irklardaki genetik
varyasyon hakkinda sinirli bilgi bulunmaktadir (lbrahim vd., 2010; Ahmed vd.,
2014; Wajid vd., 2014). Genel olarak ince kuyruklu ve yagh kuyruklu koyunlarin
varyasyon fazladir. Sipli ince ve uzun kuyruklu bir irk iken ince kuyruklu olan Lohi
wkindaki bazi koyunlarda kuyruk olmayabilir. Pakistan yerli koyun irklarinin
genelinde yapagi kaba tiptedir. Yapagi kalinligi Kari rkinda 23 mikron (Ahmad,
2007), Kooka irkinda ise 52 mikron kadar ulastigi bildirilmektedir (Shah, 1993).
Ergin koyunlarin canli agirliklart da Kari irkinda 18 kg iken Balkhi irkinda ise 70 kg

ulasabilmektedir.

1.5. Koyunlarda Genetik Cesitlilik

Koyun, tim diinyada yaygin olarak yetistirilmektedir. Koyunlar arasindaki genetik
iliskiler genomik DNA, Y kromozomu ve mitokondriyal DNA analizleri ile
incelenmektedir (Agaviezor vd., 2012). Maternal kalitim mitokondriyal DNA,
paternal kalitim ise Y kromozom analizi ile arastirilmaktadir (Meadows vd., 2006;
Meadows vd., 2009).

Ciftlik hayvanlarinda genetik farklilagsmalar1 incelemek icin mikrosatellitler
yaygin olarak kullanilmaktadir (Baumung vd., 2004). Mikrosatellitler, genetik
varyasyonlar1 ve genetik baglantilari incelemek icin yararli bir molekiiler aragtir.
Mikrosatellitler hizli, giivenli, polimorfik ve genellikle genomik DNA’da bulunurlar.
Mikrosatellitler kodominant oldugundan, tiim alleller belirlenebilmektedir.
Mikrosatellitler genlerin haritalanmasinda, istenen oOzellikleri etkileyen genleri
aragtirmada, ebeveyn tayininde ve hayvancilikta genetik cesitliligi incelemede
kullanilmaktadir (Crawford ve Littlejohn, 1998; Jouquand vd., 2000; Moioli vd.,
2001; Kumar vd., 2006). Koyunlarda mikrosatellitler kullanilarak yapilan ¢ok sayida
calisma bulunmaktadir (Diez-tascon vd., 2000; Hassan vd., 2003; Arora ve Bhatia,
2004; Elfawal, 2006; Gutierrez-Gil vd., 2006).

14



1.5.1. Mitokondriyal DNA

Mitokondriyal DNA (mtDNA), hayvan filogenetik calismalarinin 6nemli bir aracidir.
Mitokondriyal DNA (mtDNA) anneden kalitilmaktadir ve mitokondriyal DNA,
Ozellikle kontrol boélgesi (mt-DNA Dloop), tiir i¢i diizeyde yiiksek miktarda
varyasyon goOstermektedir. Bu nedenle, tiir i¢inde yiiksek sayida haplogrup ve
haplotipler igermektedir. MtDNA, popiilasyonlardaki degisimi ve demografik
genislemenin taninmasinda da 6nemli rol oynamaktadir (Bruford vd., 2003). mtDNA
Dloop, bir¢ok hayvanin evrimsel tarihini, filogenisini ¢ézmede en yaygin olarak
kullanilan molekiiler belirteglerdendir (Bruford vd., 2003). mtDNA haploit sayida
oldugu icin etkin popiilasyon biiyiikliigli diisiiktiir ve bu nedenle kolayca genetik
siiriklenmeye maruz  kalabilmektedir.  Ozellikle gogler sirasinda  bazi
haplotipler/haplogruplar kaybolmakta veya ortaya ¢ikmaktadir. Dolayisiyla cografya
genetik bir yapi tizerinde bir etki olusturmaktadir. mtDNA'nin bu &zelliginden
yararlanilarak genetik cesitliligin cografik modelleri kolaylikla gorsellestirilebilir ve
cografik Ortintii filogenetik baglaminda degerlendirilebilir (Pireira vd., 2006,
Meadows vd., 2007).

Koyunlarda mtDNA'ya dayali olarak yapilan caligmalarda bes haplogrup
gbzlenmistir. ilk olarak Wood ve Phua (1996) tarafindan Yeni Zelanda koyunlarinda
Haplogrup A ve B bildirilmistir. Daha sonra Hiendleder vd. (1998) Rusya,
Kazakistan ve Almanya koyun irklarinda bu iki haplogrubun varligin1 dogrulamistir.
Haplogrup C ise Tiirkiye, Cin ve Portekiz’deki koyunlarda tespit edilmistir (Pedrosa
vd., 2005, Guo vd., 2005, Chen vd., 2006, Pereira vd., 2006). Bu ti¢ haplogrup,
yaygin olarak mevcut olduklar ve yliksek frekansta bulundugu i¢in, ana haplogruplar
olarak kabul edilmektedir. Haplogrup D, Kuzey Kafkasya Karacay koyunlarinda
(Tapio vd., 2006) ve Tiirkiye’de Morkaraman koyun irkinda (Meadows vd., 2007)
bulunmustur. Haplogrup E ise Israil'de Ivesi ve Tiirkiye'de Tuj irklarinda (Meadows

vd., 2007) bildirilmistir.

Glinlimiiziin evcil koyun 1rklari, mtDNA haplogruplarinin  karigiminm
tasimaktadir, ancak Avrupa'da Haplogrup B, Asya'da ise Haplogrup A’nin baskinligi
(Tapio vd., 2006; Bruford ve Townsend, 2006) dikkat ¢gekmektedir. Genellikle, yagl
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kuyruklu olan Asya koyun 1rklarinda Haplogrup A ve C, ince kuyruklu olan Avrupa
koyun irklarinda ise Haplogrup B goriilmektedir. Giineybati Asya'da (Bruford ve
Townsend, 2006) ve Tiirkiye'de (Pedrosa vd, 2005) Haplogrup D ve E ile birlikte
nispeten yiiksek Haplogrup C sikligi gézlenmektedir (Meadows vd, 2007). Avrasya
tizerindeki koyun haplogrup frekanslarinin dagilimi, evcillestirme ve genisleme
olaylari, miiteakip gocler, seleksiyon, melezleme ve introgresyonlar tarafindan

sekillenmektedir.

Yapilan analizler mitokondriyal DNA'min alisilmadik sekilde daha hizh
evrildigini gostermektedir. Mitokondriyal genomun evrim hizi, niikleer genomun tek
kopyali fraksiyonunundan yaklagik 10 kat daha fazla oldugu bildirilmektedir. Bu
yiiksek hiz, kismen mitokondriyal DNA'daki yiiksek mutasyon oranimna bagh
olmaktadir. Yiiksek evrim hizi nedeniyle mitokondriyal DNA, evrim siirecinin
yiiksek ¢oziintirlikli analizi i¢in kullanilacak son derece yararli bir molekiil oldugu

sonucuna varilmistir (Brown vd., 1979).

Bu calisma, Tiirkiye ve Pakistan yerli koyun irklarinin hem popiilasyon
icerisindeki hem de popiilasyonlar arasindaki genetik iliskilerini incelemek amaciyla
yapilmistir. Koyun 1rklar1 arasindaki genetik iligkilerin belirlenmesi koyunlarin

evciltilmesi ve gocleri hakkinda da bilgi verecektir.
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2. MATERYAL VE METOT
2.1. Hayvan Materyali
Bu arastirma, Afyon Kocatepe Universitesi Veteriner Fakiiltesi Medikal Biyoloji ve

Genetik Laboratuvarinda yapilmistir. Tiirkiye ve Pakistan yerli koyun irklarindan
toplam 385 bas koyun orneklenmistir. Ulkelere ve irklara gore kullanilan koyun

sayilar1 Tablo 2.1°de verilmistir.

Tablo 2.1: Ulkelere ve 1rklara gore koyun sayilart

Ulke Irklar I;g;/luszl
Tiirkiye Akkaraman 25
Morkaraman 30
Karayaka 30
Kivireik 30
Pirlak 30
Sakiz 30
Pakistan Thalli 30
Sipli 30
Lohi 30
Kajli 30
Buchi 30
Salt Range 30
Pak Karakul 30
TOPLAM 385

2.2. Arastirmada Kullanilan Cihazlar

2.2.1. PCR Cihaz1

Koyun mitokondriyal kontrol bolgesinin (Ovis mt-Dloop) ¢ogaltilmasi ve akabinde
yapilacak DNA dizileme analizi dncesi Applied Biosystems Veriti 96-Well Thermal
Cycler cihazi kullanilmigtir (Resim 2.1)
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Resim 2.1: PCR Cihazi

2.2.2. Yatay Jel Elektroforez Sistemi

Koyun kanindan ve killindan elde edilen DNA o&rneklerinin ve elde edilen PCR
iriinlerinin goriintir hale getirilmesi i¢in gli¢ kaynagi (Thermo 4000P) ve midi
elektroforez jel sistemi (Thermo EC320) kullanilmistir (Resim 2.2).

Resim 2.2:Jel elektroforez Sistemi
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2.2.3. Jel Dokiimantasyon Sistemi

[zole edilen DNA’larin ve elde edilen PCR fiiriinlerinin elektroforez sisteminde
yiriitiilmesinin ardindan goriintiilenmesi amaciyla Vilber Lourmat BIO-VISION jel

dokiimantasyon sistemi ( Resim 2.3) kullanilmustur.

Resim 2.3: Jel Dokiimantasyon sistemi

2.2.4. DNA Dizileme Cihazi

PCR islemini takiben ¢ogaltilan DNA’lara ait baz dizilimlerini belirlemek amaciyla

Applied Biosystems 3500 Genetic Analyzer cihazi (Resim 2.4) kullanilmustir.

Resim 2.4: DNA sekans Cihazi
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2.3. Metot

2.3.1. Kandan DNA izolasyonu

Tirk koyun iwrklarina ait kan orneklerinden DNA izolasyonu Afyon Kocatepe
Universitesi Veteriner Fakiiltesi Medikal Biyoloji ve Genetik Laboratuvarinda
yapildi. Pakistan koyun irklarindan alinan kan oOrneklerinden DNA izolasyonu
Pakistan, Pencap Hiikiimeti, Lahor, Hayvancilik ve Siit Uriinleri Gelistirme
Departman1 (L&DD) molekiiler biyoloji laboratuvarinda gergeklestirildi. DNA
ornekleri PCR analizine kadar Afyon Kocatepe Universitesi Veteriner Fakiiltesi

Medikal Biyoloji ve Genetik Laboratuvari'nda -20 °C’de saklandi.

Kandan spin kolon teknigi ile ticari kit kullanilarak DNA izole edildi.
Oncelikle mikrosantrifiij tiiplerine 10 pL Proteinaz K (20 mg / mL) koyuldu. Daha
sonra tiplerde sirasiyla 200 puL kan ve 200 upL lizis soliisyonu eklendi.
Mikrosantrifiij tiipleri 15 saniye karigtirildiktan sonra 65°C'de 15 dakika bekletildi.
Daha sonra kapaklardaki damlaciklar1 uzaklastirmak igin kisa bir santriflij islemi
uygulandi. Karigimin iizerine 210 pL baglama soliisyonu (binding buffer) eklendi ve
mikrosantrifiij tlipleri 15 saniye vorteks cihazinda karistirildi. Daha sonra Santrifiij
tiiplerindeki karisim spin kolon tiiplerine aktardiktan sonra 6000 rpm'de 1 dakika
santrifiij edildi. Spin kolonun altindaki tiipte kalan soliisyon dokiildii ve spin kolonun
tizerine 650 pL yikama soliisyonu-1 (wash buffer) eklendi. Spin kolon tekrar 6000
rpm'de 1 dakika santrifiij edildi. Spin kolonun altindaki tiipteki soliisyon dokiildii.
Uzerine 500 uL yikama Soliisyonu-2 koyuldu ve 6000 rpm'de 1 dakika santrifiij
edildi. Spin kolonun altindaki tiipteki soliisyon dokiildii. Spin kolonun iizerine tekrar
250 uL yikama soliisyonu-2 koyuldu ve 14000 rpm'de 3 dakika santrifiij edildi. Daha
sonra spin kolon yeni 1,5 mL’lik mikrosantrifiij tiipline aktarildi, tizerine 200uL. TE
soliisyonu (pH 8,2) eklendi ve oda sicakliginda 5 dakika bekletildi. Son olarak tiipleri
8000 rpm'de 1 dakika santrifiij edildi ve DNA igeren sivi PCR islemine kadar -
20°C'de saklandi.
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2.3.2. Primer Tasarimi

Arastirmada kullanilan koyun mitokondriyal kontrol bolgesine (Ovar mt-Dloop) ait
primerler NCBI’dan elde edilen referans diziden (KR868678.1) faydalanarak ve Fast
PCR Professional 6.1.2 beta paket programi (Kalender vd., 2009) yardimiyla
tasarlandi1. Primerler arasindaki hairpin ve dimer olusumlar1 ayni programda kontrol
edildi. Arastirmada, ileri primer (Forward) 5’-GCCCCACTATCAACACCCAAAGC
-3’ ve geri primer (Revers) 5’-TGTATRTGACCCAGGTGCCTA-3’kullanild1.

2.3.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

Primerlerin baglanacagi optimum sicakligi (Tm, melting tempature) belirlemek igin
Gradiyent PCR yapildi. Bu amagla hazirlanan PCR reaksiyon karisimi 5x HF
soliisyonu, 0,3 mM dNTPs, 0,3 pmol ileri primer, 0,3 pmol ters primer, 1 U
Phusion™ High-Fidelity DNA Polimeraz (Thermo, F530S) ve 20 ng/uL DNA olacak
sekilde hazirlandi. PCR tiipleri amplifikasyon i¢in PCR cihazina yerlestirildi ve PCR
kosullari, 1 dongii 2 dk 98°C denatiirasyondan sonra 38 dongii 98°C de 15 sn, 61°C
de 30 sn, 72°C de 1 dk ve son uzatma i¢in 72°C de 5 dk olacak sekilde ayarlandi.

2.3.4. Agaroz Jel Elektroforezi

Agaroz jeli hazirlamak i¢in 1 gr agaroz 100 ml TAE soliisyonu (Tris-Asetat EDTA)
icinde iyice karistirildi ve ardindan mikrodalga firinda eritildi. Jel uygun sicakliga
geldiginde igerisine 1uL. RedSafe (INtRON, 21141) boya soliisyonu eklendi. Boya
ve jel karisimi yavas yavas jel tepsisine dokiildii, oda sicakliginda 30 dk ve 4°C'de 30
dk bekletildi. Daha sonra elektroforez tanki TAE soliisyonu ile dolduruldu ve her bir
kuyucuga 8 uL PCR {iriinii ve 3 puL yiikleme boyasi karisimi koyuldu. Daha sonra jel
elektroforez cihazinda 90 V’da (7 V/cm) 30 dakika siireyle yiritildi ve jel

dokiimantasyon sistemi ile kontrol edildi.
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2.3.5. DNA Sekans Analizi

DNA dizileme analizi 6ncesi ylikseltgenen PCR {irlinlerini temizlemek ic¢in 0,5 pL
Ekzoniikleaz—I (ThermoFisher, EN0581), 1 uL FastAP Termosensitif Alkalin
Fosfataz (ThermoFisher, EF0652) ve 4 uL PCR firiinii karistirildi ve PCR cihazinda
37°C'de 30 dakika ve 85°C'de 15 dakika inkiibe edildi. Temizlenen 1 uL PCR iiriinii,
2 uL Big Dye soliisyonu, 12 pL 1xSB buffer ve 5uL primerden (1 pmol) (forward
veya revers) olusan karisim PCR tiiplerine konulup PCR cihazina yerlestirildi. Cihaz
1 dongii 96°C'de 2 dk, 30 dongii 96°C'de 10 sn, 54°C'de 20 sn ve 60°C'de 4 dk olacak
sekilde programlandi.

DNA dizileme PCR’1 sonrasi iriinler Etanol/EDTA/Sodyum asetat
protokoliine gore temizlendi. Bu amagla, her bir 20 pL. PCR iiriinii i¢in 2 uL EDTA
(125mM, pH 8,0), 2 uL Sodyum Asetat (3M, pH 5,6) ve 50 uL saf etanol (% 98’lik)
PCR pleytine eklendi. Daha sonra pleyt aliiminyum bant (sealing) ile kapatildi ve ii¢
— dort kez alt-iist yaparak karistirildi. Pleyt oda sicakliginda ve karanlik bir ortamda
15 dk bekletildi. Daha sonra pleyt 4°C'de 30 dakika 4000 rpm'de santrifiij edildi.
Pleytin {izerindeki aliiminyum bant kaldirildi ve bir kagit havlunun iizerine ters
cevrilerek santrifiij cihazina yerlestirildi. Pleyt 4°C'de 500 rpm'de 1 dk santrifiij
edildi. Daha sonra pleyteki her 6rnegin iizerinde taze hazirlanmis % 70°lik etanolden
70 uL eklendi ve tlizeri aliminyum bant ile kaplandi. Pleyt, 4000 rpm'de 4°C'de 15 dk
santrifiij edildi ve iizerindeki aliiminyum bant ¢ikarilarak kagit havlu iizerine
yerlestirildi. Pleyt, 1 dk 4°C'de 500 rpm'de santriflij yapilarak etanol uzaklagtirildi.
Kalan etanolii uzaklastirmak i¢in 30 — 60 dk karanlik bir yerde ve oda sicakliginda
bekletildi. DNA dizileme analizi i¢in her bir 6rnegin {izerine 15 pL'lik Hi-Di
formamide eklendi ve iizeri aliminyum bant ile kapatildi. Pleyt kuvvetli sekilde 10 —
15 sn vortekslendi. Daha sonra pleyt santrifiij cihazina yerlestirildi ve 1000 rpm’de
2sn santrifiij edildi. Daha sonra pleyt tizerindeki aliiminyum bant uzaklastirildi ve
DNA dizileme cihazina yerlestirildi. DNA dizileme cihaz1 standart dizileme

protokoliine gore programlandi.
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2.4. istatistik Analizler

Omeklere ait DNA dizileme analizi ciktilar1 Sequencher 5.4.6 (Gene Code
Corporation, Ann Arbor, Michigan, USA) analiz program ile referans diziye gore
diizenlendi. BioEdit 7.0.9 Sequence Alignment (Hall, 1999) program: yardimiyla
hizalanarak polimorfizmler, Network 10.2 programi yardimiyla da haplotipler ve

haplogruplar belirlendi.

Koyun 1rklart arasindaki evrimsel iliski UPGMA metodu ve Bootstrap test
(1000 tekrarli) kullanilarak gosterildi. Analizler MEGALL istatistik programinin
(Tamura vd., 2021) Maximum Composite Likelihood metodu kullanilarak yapildi.
Eksik veri ve bosluk iceren tiim pozisyonlar veri setinden ¢ikartildi ve tim diziler

ayni biiytiklige getirildi.

Tajima test istatistigi MEGAL1 paket programi kullanilarak tahmin edildi.
Popiilasyonlarin mutasyona ve dogal seleksiyona ugrayip ugramadigini belirlemek
amactyla Tajima’nin Notralite Testinden (Tajima, 1989) yararlanildi. Tajima’nin
Notralite Test’ inde her bir 6rnek i¢in niikleotid farkliliklar () ile toplam polimorfik

bolge sayilar1 (S) karsilastirildi. Bu amagla agsagidaki formiillerden yararlanildi.

O = pda;

ps = S/m, farklilik gosteren baz orani
n-1

a, = Z 1/l
i=1

n = Toplam 6rnek sayisi

m = Toplam baz uzunlugu

S = Toplam polimorfik bolge sayis1

© = Popiilasyondaki mutasyon oranini

© = niikleotid farkliliklar1

_ toplam farkhlik / karsilagtirilan ornek cifti

s —— =
dizinin uzunlugu
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3. BULGULAR

Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarindan alinan toplam 385 bas koyun kanindan DNA
izolasyonu yapilmistir. PCR analizi sonra bazi 6rneklerin amplifiye edilemedigi ve
DNA dizileme analizi sonrasi ise bazi Orneklerin okunamadigi gorilmistiir. Bu

ornekler analizden ¢ikarilmis ve analiz edilen koyun sayilar1 Tablo 3.1°de verilmistir.

Tablo 3.1: Analiz edilen koyun sayilari

Ulke Irklar Koyun Sayisi
Tiirkiye Akkaraman 21
Morkaraman 25
Karayaka 20
Kivireik 27
Pirlak 30
Sakiz 27
Pakistan Thalli 28
Sipli 24
Lohi 20
Kajli 23
Buchi 18
Salt Range 26
Pak Karakul 30
TOPLAM 319

3.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

Primerlerin Tm derecelerin belirlemek amaciyla yapilan Gradiyent PCR optimal
sicaklik 61°C olarak belirlendi ve tiim 6rneklerin PCR'1 bu sicaklik derecesinde
gerceklestirildi. PCR analizi sonrasi yaklastk 1250 bp wuzunlugunda bdlge
yiikseltgendi (Resim 3.1).
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Resim 3.1: Ovar mtDNA Dloop bolgesine ait PCR {iriinii jel goriintiisii

3.2. DNA Dizi Analizi

PCR iirlinlerinin DNA dizileme analizi sonucunda 1200 bp’lik bir bolgenin okumasi
gerceklestirilmistir. Ancak, tiim orneklerin ayni1 temizlikte okunamamasi nedeniyle
tim ornekler 1073 bp olacak sekilde BioEdit programinda referans DNA dizisine
gore hizalanmigtir (Sekil 3.1). Baz1 6rneklerde goriilen delesyon veya insersiyon
nedeniyle 998 — 1077 bp uzunlugunda DNA dizileri elde edilmistir.

Fle Edit Select Contig Sequence View Windows Help
ot BB

0 B I 2 I B

N
............... Eraglo001] =

42 004 1808

Resim 3.2: Incelenen koyun irklarinda elde edilen mt-DNA Dloop bélgesinin bir

boliimiine ait kromatogram goriintiisli
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Resim 3.2: mt-DNA Dloop bélgesinde tespit edilen polimorfizlerin bir boliimiiniin gosterimi.
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3.3. Tiirkiye ve Pakistan Koyun Irklar i¢indeki Genetik Farkhlasma

Tirkiye ve Pakistan koyun 1rklar1 i¢indeki genetik farklilasma degerleri, toplam 1077
bp tizerinden, Maximum Composite Likelihood modeli (Tamura vd., 2004)
yardimiyla MEGA 11 paket programi (Tamura vd., 2021) kullanarak analiz
edilmistir. Ulkeler ve wrklara gore ik icindeki genetik farklilasma degerleri Tablo
3.2°de verilmistir. Tirkiye koyun irklar1 icerisinde en az genetik farklilasma Sakiz
irkinda (% 1) iken, en fazla genetik farklilagsmanin ise Morkaraman irkinda (% 3,1)
oldugu gorilmistiir. Pakistan koyun 1rklar1 igerisinde en az genetik farklilagmanin
Sipli irkinda (% 0,9), en fazla genetik farklilagmanin ise Salt Range irkinda (% 2)

oldugu goriilmektedir.

Tablo 3.2: Ulkelere ve 1rklara gore popiilasyon i¢i genetik farklilasma

Ulke Irklar Genetik Farkhhik

Tiirkiye Akkaraman 0,026
Karayaka 0,024
Kivircik 0,020
Morkaraman 0,031
Pirlak 0,023
Sakiz 0,010

Pakistan Thalli 0,019
Sipli 0,009
Lohi 0,016
Kajli 0,017
Buchi 0,019
Salt Range 0,020
Pak Karakul 0,016

Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarina ait Tajima Nétralite test sonuglar1 Tablo
3.3’de verilmistir. Tablo 3.1 incelendiginde Tiirkiye’den toplam 150 bas koyun,
Pakistan’dan ise 169 bas koyun analiz edilmis ve Tiirkiye yerli koyun 1rklarinda 230,
Pakistan yerli koyun irklarinda ise 203 polimorfik bolge oldugu goriilmektedir.

Incelenen DNA dizisi igerisindeki polimorfik bolge oram1 (ps= S/n) Tiirkiye ve
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Pakistan koyun irklarinda sirasiyla 0,1833 ve 0,1618 hesaplanmustir. Ulkeler
diizeyinde niikleotid farkliligi Tiirkiye koyun irklarinda daha yiiksek (0,0191)
bulunmustur. Tajima test istatistigi degeri (D) Tiirkiye koyun iwrklarinda -1,3555,
Pakistan koyun 1rklarinda ise -1,6359 hesaplanmustir.

Tablo 3.3: Tiirkiye ve Pakistan koyun 1rklar1 Tajima Neutrality Test sonuglari

m S Ps (0] T D
Tiirkiye 150 230 0.1833 0.0328 0.0191 -1.3555
Pakistan 169 203 0.1618 0.0284 0.0139 -1.6359

m = hayvan sayisi, n = toplam bdlge sayisi, S = Ayrilan site sayisi, ps = S/n, ® = ps/al, n = niikleotid ¢esitliligi,

D = Tajima test istatistigidir

3.4. Tiirkiye ve Pakistan Koyunlarinda Genetik Iliski

Arastirmada incelenen koyun irklar1 arasindaki genetik uzaklik degerleri Tablo
3.4’de verilmistir. Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarinin hangi haplogrup icerisinde
yer aldiginmi belirlemek i¢in NCBI veri bankasindaki referans diziler kullanilmistir.
Bu amagla, Haplogrup A (HM236174, HM236175), Haplogrup B (HM236176,
HM236177), Haplogrup C (HM236178, HM236179), Haplogrup D (HM236180,
HM?236181) ve Haplogrup E (HM236182, HM236183), Mouflon ovis musimon
(HM236184, HM236185), Argali ovis ammon (HM236188), Urial ovis vignei
(HM236186, HM236187, HM236189), Ovis vignei bochariensis (AY091490,
AY091491), Ovis amon darwini (AF242348), Ovis aries aries (AF242347) Ovis
aries musimon (AF039579, AY091487, AY091488) referans olarak alinmustir.

Tablo 3.4 incelendiginde Pakistan koyun irklarinin yaklasik % 99 oraninda
Haplogrup A igerisinde yer aldig1 gézlenmektedir. Tiirkiye koyun irklar ise yaklagik
% 99 oraninda Haplogrup B igerisinde yer almaktadir. Tiirkiye ve Pakistan koyun
irklarmin farkli haplogruplar icerisinde yer almalart her iki iilke koyunlarinin farkh
bolgelerde evcillestirilen yaban koyunlarindan koken aldigin1 gostermektedir.
Pakistan koyun 1rklar1 arasinda en fazla genetik benzerlik Sipli — Lohi koyun 1rklar
arasinda (% 98,4), en az genetik benzerlik ise Salt Range — Thalli ve Salt Range Kajli

irklart arasina (% 98) bulunmustur. Tirkiye koyun irklarinda en fazla genetik
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benzerlik Sakiz — Kivircik irklart arasinda (% 98,4), en az genetik benzerlik ise

Morkaraman — Pirlak irklar1 arasinda (% 97) hesaplanmistir. Tiirkiye ve Pakistan

koyun irklar1 farkli haplogruplar igerisinde yer almakla birlikte Tablo 3.4’deki

genetik iligki matrisi incelendiginde Pakistan koyun irklarindan Salt Range ve Pak

Karakul irklarinin Tiirkiye koyun irklartyla daha fazla genetik benzerlige sahip

oldugu goriilmektedir.
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3.5. Tiirkiye ve Pakistan Koyunlarindaki Filogenetik Iliski

Arastirmada, koyun mtDNA-Dloop analizine gore Tiirkiye ve Pakistan koyun
wrklarindaki filogenetik iliski de incelenmistir. Tiirkiye koyun irklar1 arasinda yapilan
filogenetik analiz Maksimum Parsimony metodu kullanilarak yapilmis ve sonuglar

Sekil 3.1’ de verilmistir.

Tiirkiye koyun irklarinin maksimum parsimony analizinde en kiiglik agag
uzunlugu 855 bulunmustur. Analiz edilen bdlgeler i¢in tutarlilik (consistency)
indeksi 0,3415, tutma (retention) indeksi 0,7956 ve bilesiklik (composite) indeksi
0,2717 olarak hesaplanmistir. Sekil 3.1 incelendiginde Tiirkiye koyun irklarinin
cogunlugunun Haplogrup B igerisinde yer aldigi goriilmektedir. Ancak, Akkaraman
ve Morkaraman irklarina ait koyunlarin bir boliimii ise Haplogrup A igerisinde

oldugu dikkat cekmektedir.

Haplogrup C igerisinde Karayaka ve Morkaraman irklarindan az sayida
koyun bulunmaktadir. Haplogrup E igerisinde de az sayida Karayaka irkindan koyun
yer almigtir. Yabani koyunlarin (Ovis aries musimon) olusturdugu kiimede ise bir

Kivircik ve bir Pirlak oldugu dikkat cekmektedir.

Pakistan koyun irklar1 arasindaki filogenetik analiz Maksimum Parsimony

metodu kullanilarak yapilmis ve sonuclar Sekil 3.2 de verilmistir.
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Pakistan koyun irklarinin maksimum parsimony analizinde en kii¢lik agac
uzunlugu 680 bulunmustur. Analiz edilen bolgeler icin tutarlilik indeksi 0,4118,
tutma indeksi 0,8390 ve bilesiklik indeksi 0,3455 olarak hesaplanmistir. Sekil 3.2°de
Pakistan koyun irklarindaki hayvanlarin ¢ogunlugunun Haplogrup A igerisinde yer
aldig1 goriilmektedir. Ancak, Salt Range ve Pak Karakul irklar ile diger irklardan az
sayida hayvan ise Haplogrup B icerisinde bulunmaktadir. Haplogrup C igerisinde
Kajli irkindan iki bas hayvanin oldugu goriilmektedir. Haplogrup D ve E igerisinde
hayvan bulunmamakla birlikte Buchi irkinda bir hayvanin her iki haplogrup arasinda
oldugu dikkat ¢cekmektedir.

Tiirkiye ve Pakistan koyun irklari arasindaki filogenetik iliskiyi gosterir
analiz sonuglart Sekil 3.3’ de verilmistir. Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarmin
maksimum parsimony analizinde, analiz edilen bolgeler icin tutarlilik indeksi 0,2869,
tutma indeksi 0,8830 ve bilesiklik indeksi 0,2533 olarak hesaplanmistir. Sekil 3.3
incelendiginde Tiirkiye koyun irklarinin ¢ogunlugunun Haplogrup B igerisinde,
Pakistan koyun irklarinin ¢ogunlugunun ise Haplogrup A igerisinde yer aldigi
goriilmektedir. Ancak, hem Tiirkiye hem de Pakistan koyun irklarindaki bazi
hayvanlarin diger haplogruplarda oldugu dikkat ¢ekmektedir. Her ne kadar iki iilke
komsu olmamasina ve irklarin ¢cogunlugu farkli haplogrupta yer almasina ragmen
bazi koyunlarin benzer genetik yap1 gostermeleri evrimsel siirecte koyunlar arasinda

bir gen akisinin oldugunu diislindiirmektedir.

Tiirkiye ve Pakistan yerli koyun irklarinin genetik iligkisini gosterir
filogenetik harita Network 10.2 paket programi ile ¢izilmis ve Sekil 3.4 ile Sekil
3.5’de verilmistir. Bu sekillerdeki sar1 noktalar ornekleri, kirmizi noktalar ise
medyanlar1 gostermekte ve noktalarin boyutlar1 6rnek sayisiyla, dal uzunluklari ise
mutasyon oraniyla ile orantilidir. Tirkiye yerli koyun irklarmin genetik iliskisini
gosteren Network analizinde (Sekil 3.4) Tiirkiye yerli koyun irklarinin ¢ogunlugunun
Haplogrup B igerisinde, bir boliimiiniin ise Haplogrup A ve Haplogrup C i¢inde yer
aldig1 goriilmektedir. Sadece Pirlak irkina ait bir 6rnegin (Pirlak 30) Haplogrup C ve
E’den ¢ok farkli genetik yapida oldugu goriilmektedir. Karayaka irkina ait bir 6rnek

ise Haplogrup E igerisinde bulunmustur.
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Sekil 3.2: Pakistan koyun irklar1 arasindaki genetik iligki agaci
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Sekil 3.3: Tiirkiye ve Pakistan koyun irklar1 arasindaki genetik iligki agaci
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Sekil 3.4: Tiirkiye yerli koyun 1rklar1 arasindaki genetik iligki.

Pakistan yerli koyun irklari arasindaki genetik iliskisini gosteren Network
analizi (Sekil 3.5) sonuglari da maksimum parsimoni haritasina (Sekil 3.2)
benzemektedir. Network analizinde de Pakistan koyun irklarinin biiyiik ¢ogunlugu
Haplogrup A igerisinde, az bir bolimiiniin de Haplogrup B icerisinde yer aldigi
goriilmistiir. Haplogrup C igerisinde iki koyun orneginin (Kajli 11 ve Buchi 7)
oldugu goriilmektedir. Pakistan koyun irklarina ait bazi 6rnekler Haplogrup A ile
iliskili olmakla birlikte Haplogrup A’dan SNP farkliliklariin oldugu ve farkli
gruplar olusturduklar1 dikkat ¢ekmektedir.

Tirkiye ve Pakistan koyun irklar1 arasindaki genetik iliskiyi gOsteren
Network analizi (Sekil 3.6) sonuglarinin da maksimum parsimoni haritasina (Sekil
3.3) benzedigi goézlenmistir. Network analiz sonuglarma gore Tirkiye koyun
irklarmin ¢ogunlugu Haplogrup B igerisinde, Pakistan koyun irklarinin ¢ogunlugu ise

Haplogrup A igerisinde yer aldig1 gézlenmistir.
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4. TARTISMA

4.1. Tiirkiye ve Pakistan Koyun Irklari icindeki Genetik Farklilasma

Yapilan analizlerde 1k i¢i genetik farklilasma degeri en az Tiirkiye yerli koyun
irklarindan Sakiz irkinda (% 1) , Pakistan yerli koyun irklarindan ise Sipli irkinda
(%0,9) gozlemistir. Bu durum her irkta da akrabali ¢iftlestirmelerin yogun olarak
yapildigini, popiilasyonlarin genetik bir dar bogazda oldugunu veya 6rneklemenin az

sayida siiriiden yapildigini diisiindiirmektedir.

Tiirkiye ve Pakistan yerli koyun irklar1 arasindaki genetik uzaklik degerleri
incelendiginde Tirkiye yerli koyun irklarindan Sakiz — Kivircik (% 98,4), Pakistan
yerli koyun wrklarindan da Sipli — Lohi (% 98,4) wrklarinda genetik benzerligin en
fazla oldugu goriilmektedir (Tablo 3.4). Bunun nedeni wrklarin benzer cografi
bolgelerde yetistirilmelerinden ve zaman igerisinde gen aligverisi olmasindan
kaynaklanabilir. Cografi kosullar irklar arasindaki gen aligverisini sinirlayan etkenler
arasinda yer almaktadir. Tiirkiye ve Pakistan koyun irklar1 arasindaki genetik iligki
matrisi incelendiginde her iki iilke yerli koyun irklarmin farkli haplogruplarda yer
aldigi goriilmektedir. Bu durum her iki iilke yerli koyun wrklarin farkli evciltme
bolgelerinde evcillestirildigine isaret etmektedir. Ancak, her iki iilke yerli
koyunlarinda hem Haplogrup A hem de Haplogrup B goriilmesi tarih boyunca her iki
yone de gen akisinin oldugunu diisiindiirmektedir. Pakistan koyun irklarindan Salt
Range ve Pak Karakul irklarimin Tirkiye koyun 1rklarindan Akkaraman,
Morkaraman ve Kivircik irklariyla daha fazla genetik benzerlige sahip oldugu
goriilmektedir. Bu durum Tiirklerin Orta Asya’dan gogleri esnasinda koyunlarmi da
beraberinde getirmelerinden ve irklar arasinda zaman igerisinde bir gen akist
olmasindan kaynaklanmis olabilir. Ayrica, Tiirkiye’de de Karagiil adinda bir koyun
ki yetistirilmektedir. Akcapinar (1994), bu irkin anavatan1 Orta Asya oldugunu ve
Pakistan’da da yetistirildigini bildirmektedir.

Bu arastirmada, Tirkiye ve Pakistan koyunlarindaki Tajima Nétralite test
sonuglara gore Tirkiye yerli koyun irklarinda 230, Pakistan yerli koyun irklarinda

ise 203 polimorfik bolge oldugu gériilmektedir. Incelenen bolge igerisindeki
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polimorfik bdlge orani Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarinda sirasiyla 0,1833 ve
0,1618 hesaplanmustir. Ulkeler diizeyinde niikleotid farkliigi Tiirkiye koyun
irklarinda daha yiiksek (0,0191) bulunmustur. Oner vd. (2013), Tiirkiye yerli koyun
irklarinda yaptiklar1 ¢calismada 53 polimorfik bolge ve niikleotid farkliligini da 0.014
bulmuslardir. Niikleotid farkliligi degeri bu calismaya benzer olmakla birlikte,
buldugumuz niikleotid sayisinin fazla olmasi incelenen bdlgenin daha uzun

olmasindan kaynaklanmis olabilir.

Tajima test istatistigi degeri Tirkiye koyun wrklarinda -1,3555, Pakistan
koyun 1rklarinda ise -1,6359 hesaplanmistir. Tiirkiye yerli koyun irkinda polimorfik
bolge, polimorfik bolge orani ve Tajima D degerinin Pakistan yerli koyun 1rklarindan
fazla olmas1 Tiirkiye’nin cografi konumundan, evciltme bolgelerine yakinligindan,
dogudan — batiya ve kuzeyden — giineye gegis bdlgesinde bir koprii durumunda ve
go¢ yollart tizerinde bulunmasindan kaynaklanmis olabilir. Popiilasyonda fazla
miktarda yeni mutasyonlarin goriilmesi segici siipirmenin (selective sweep) ya da
popiilasyonda genigslemenin (population expansion) olduguna isaret etmektedir. Bu
durumda Tajima D degeri negatif deger almaktadir. Yeni mutasyonlarmn ¢ok az
olmasi, popiilasyonda dengeli secilim (balancing selection) veya azalmanin
(population decline) olabilecegini akla getirmektedir. Boyle durumlarda Tajima D
degerinin pozitif deger aldigi bildirilmektedir. (Innan, 2000; McVean, 2002).

4.2. Tiirkiye Yerli Koyun Irklar1 Arasindaki Genetik iliski

Pedrosa vd. (2005), Akkaraman, Hemsin, Karayaka, Morkaraman ve Tuj olmak
tizere bes Tiirk yerli koyun irkini temsil eden 79 koyunda evcillestirme etkinliklerini
arastirmiglar ve koyunlarin Haplogroup A ve B’ye sahip oldugunu ve az sayida
hayvanin da Haplogroup C igerisinde yer aldigini bildirmislerdir. Bu arasgtirmada da

benzer sonuglar elde edilmistir.

Tiirkiye yerli koyun wrklarindan Sakiz, Akkaraman, Gokgeada, Kivircik,

Karayaka, Dagli¢, Morkaraman, Hemsin ve Ivesi'den olusan dokuz yerli koyun
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irkindan 135 bas koyun 6rneginin kullanildig: bir arastirmada (Oner vd., 2013),
irklarin Haplogrup A, B ve C igerisinde yer aldigi bulunmustur. Neighbor-joining
agacina gore Akkaraman irkindan sadece bir hayvanin Haplogrup E igerisinde
oldugu tespit edilmistir. Uzun vd. (2006) Akkaraman, Hemsin, Karayaka,
Morkaraman ve Tuj olmak iizere bes Tiirk koyun rkinin ve Ispanyol Churra koyun
rklar1 arasindaki genetik iligkiyi inceledikleri ¢alismada Tiirk yerli koyun irklarinin
Haplogrup A ve B igerisinde yer aldiklarini, az sayidaki hayvanin da Haplogrup C
icinde yer aldiklarini bildirmislerdir. Morkaraman ile Akkaraman'in birbirine yakin
oldugunu bulmuslardir. Benzer sekilde bu arastirmada kullanilan irklar da Haplogrup
A, B ve C igerisinde yer almistir. Karayaka irkindan sadece bir koyun Haplogroup E

icinde bulunmustur.

Meadows vd. (2007), Tiirkiye'den 8, Israil'den bir irktan toplam 197 bas
koyun kullandiklar1 ¢alismada mitokondriyal DNA analizi sonucunda Tiirkiye yerli
koyun irklarindan Norduz irki disindaki irklarda Haplogrup B’nin yogunlukta
oldugunu bildirmislerdir. Haplogrup D ve E’ nin, diger haplogruplardan belirgin
sekilde ayrildigini ortaya koymuslardir. Meadows vd. (2007), sadece bir bas Tuj ve
Ivesi koyununu Haplogroup E iginde tanimlanmustir. Bu arastirmaya benzer sekilde
bizim ¢alismamizda da Tirkiye yerli koyunlar1 ¢ogunlukla Haplogrup B iginde yer
almiglar ve Haplogrup A ve C icinde de az sayida hayvanin oldugu goriilmiistiir.
Haplogrup E iginde bir bas Karayaka bulunurken, Haplogrup D genotipine

rastlanmamuistir.

Demirci vd. (2010), 13 Tiirkiye yerli koyun 1rklarinda yaptigi ¢alismada Tiirk
irklarmin  ¢ogunun Haplogrup B'ye ve bir boliimiinin de Haplogrup A'ya ait
oldugunu gostermistir. Tiirk koyun 1rklarindaki haplogrup dagilimi bizim
calismamizdaki dagilim ile uyumludur. Demirci vd. (2010), haplogroup
dagilimindaki uyumsuzlugu geg¢miste meydana gelen evcillestirme olaylarinin bir

isareti olan niifus artisindan kaynaklamis olabilecegini savunmuslardir.

Demirci vd. (2013), koyunlarin mitokondriyal DNA polimorfizmi {izerine
yaptig1 bir bagka arastirmada 13 Tiirkiye koyun irkindan toplam 628 bas koyun ve 30

bas Anadolu yaban koyunu (Ovis gmelinii anatolica) kullanmistir. Incelenen
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koyunlarin ¢ogunlugunun Haplogrup B (88 bas) ile Haplogrup A (n=70) ve
Haplogrup C (n=69) oldugunu bildirmislerdir. Haplogrup D (n=2) ve E (n=11) ise
cok daha az gdzlenmistir. Incelenen yaban koyunlarinda ise en fazla Haplogrup A
(22 bas) goriildiigiinii ve diger yaban koyunu Orneklerinin ise Haplogrup E ve C
arasinda yer aldigin1 bildirmislerdir. Benzer sekilde bu aragtirmada da Tiirkiye yerli
koyun 1rklarinda en fazla Haplogrup B ve Haplogrup A goézlenirken, diger koyunlar
Haplogrup C ve E arasinda yer almiglardir. Bir bas Pirlak Haplogrup E ve yaban
koyunlar1 arasinda bulunmustur. Sonuglar Tiirkiye yerli koyun wrklarinin ¢ogunun
Avrupa yaban koyunundan (Ovis aries musimon) koken aldigin1 gostermekle birlikte
Haplogrup A’ni1 goriilmesi Tirklerin Asya’dan gogleri ile birlikte koyunlarini da
getirdiklerini diisiindiirmektedir. Ayrica, Anadolu yaban koyununda Haplogrup A
frekansinin ¢ok yiiksek ¢ikmasi ve Tiirkiye yerli koyun irklarinda Haplogrup A’nin
goriilmesi ve az sayida hayvanin Haplogrup C ve E arasinda ¢ikmasi bu koyun
irklarinin olusmasinda Anadolu yaban koyunlarinin da (Ovis gmelinii anatolica)

etkisinin olabilecegini akla getirmektedir.

Yiincii vd. (2013), 13 Tiirkiye yerli koyun irklarindan toplam 622 bas hayvan
kullanmiglar ve incelenen koyunlarin Haplogrup A, B ve C igerisinde yer aldiklarini
bildirmislerdir. Sadece iki hayvanda Haplogroup D ve 10 hayvanda da Haplogroup E
belirlemislerdir. Hayvan sayilar1 dikkate alindigin bulunan haplogrup dagilimlart bu

arastirma ile uyumludur.

Yagc1t vd. (2020) Savak Akkaraman koyunlarinda mtDNA D-loop
polimorfizmi {izerinde yaptiklar arastirmada toplam 50 bas koyun kullanmislardir.
Savak Akkaraman koyunlarda en fazla Haplogrup B ve daha sonra da Haplogrup
A’ya rastlanmistir. Sadece ii¢ bas koyunda Haplogrup C gozlenmistir. Bizim
calismamiza benzer sekilde Akkaraman irkinda Haplogrup B ve Haplogrup A
siklikla gozlenmistir. Bu sonuglar, Akkaraman irkinin Asya kokenli olabilecegini,
ancak Anadolu’daki diger koyun irklart ile zaman i¢inde melezlenmis

olabileceklerini diistindliirmektedir.

Literatiirde bildirilen ve bu g¢alismada bulunan sonuglardan Tirkiye koyun

irklarinda Haplogrup B frekansi yiiksek olmakla birlikte Haplogrup A’nin ve Orta
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Asya ile Cin’de frekansi1 yiiksek olan Haplogrup C'nin de goriilmesi bu koyun
irklarinin olugsmasinda Tirklerin Orta Asya’dan gdgclerinin etkisinin olabilecegine
isaret etmektedir. Ayrica, bir koyunun yaban koyunlarin genetik yapisina benzemesi
zaman igerisinde evcil koyunlar ile yaban koyunlar arasinda gen akisi olabilir mi

sorusunu da akla getirmektedir.

4.3. Pakistan Yerli Koyun Irklar1 Arasindaki Genetik Tliski

Pakistan’da ¢ok sayida koyun irki bulunmakla birlikte Pakistan koyun irklarinin

genetik ¢esitliligi ve kdkenine dair ¢ok az sayida ¢alismaya rastlanilmistir.

Babar vd. (2014), mitokondriyal cytB gen polimorfizmini kullanarak
Pakistan'in Thalli ve Lohi koyun irklari ile Hindistan, Tiirkiye ve Avrupa koyun
irklart arasindaki genetik iligkileri aragtirmistir. Cizilen filogenetik agacta Pakistan
ve Hindistan koyun irklari ile bir grup olustururken, Tiirkiye yerli koyun irklarinin
ise Avrupa koyun 1rklar ile birlikte kiimelendigini ortaya koyulmustur. Bu ¢aligma
Tiirkiye ve Avrupa koyun irklarinin ortak atadan geldikleri tezini giiclendirmektedir.
Bu arastirma sonuglar1 da Pakistan ve Tiirkiye yerli koyun irklarinin farkli bolgelerde

evciltildigini gostermektedir.

Naqgvi vd.(2017), Pakistan'm Damani, Balkhi, Kaghani, Thalli ve Salt
Range'den olusan 5 yerli koyun wrklarindaki genetik cesitliligi, farklilasmay: ve
popiilasyon yapisini mikrosatellitler ile analiz etmislerdir. Bu irklarda gézlenen
ortalama heterozigotluk 0,631 ve genetik uzakligi 0,159 hesaplamislardir. Yapilan
filogenetik genetik analizde Thalli ve Damani'nin bir kiime olusturdugunu, Salt
Range, Kaghani ve Balkhi'nin ise baska bir kiime olusturdugunu bildirmislerdir.
Benzer sekilde bu arastirmada da mitokondriyal DNA bakimindan da Salt Range ve
Thalli wrklarmin farkli genetik yapilarda oldugu ve farkli gruplarda yer aldigi

belirlenmistir.

Hussain vd.(2017), Punjab Urial yaban koyunlari ile yerli koyun irklarinda
MtDNA D-loop gesitliligi tizerine bir ¢alisma yapmislardir. MJ agaci sonucunda Ovis

vignei bochariensis haplotiplerinin Ovis ammon haplotipleriyle yakindan iliskili
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oldugunu ve Ovis vignei punjabiensis'ten ise uzak bir kiimede yer aldigim
bildirmislerdir. MJ agacinda Kajli, Thalli, Pak Karakul ve Kachi Pakistan yerli
koyun irklarmin ayn1 kiimede veya ayni haplogruba ait oldugu belirlenmistir. Benzer
sekilde bu calismada da Thalli, Pak Karakul ve Kajli irklarma ait orneklerin
cogunlugu Haplogrup A igerisinde yer almistir. Ancak, Pak Karakul irkinin Kajli ve
Thalli irkindan daha farkli genetik yapida oldugu gozlenmistir.

Mimtaz vd. (2019), mtDNA sitokrom B gen polimorfizmini kullanarak
Pakistan yerli koyunlari ve yabani koyunlar1 (Ovis vignei Urial) arasindaki genetik
iliskiyi incelemiglerdir. Neighbour joining (NJ) agacinda Kajli koyun irkinin yaban
koyunlarindan farkli bir grupta yer aldigini bildirmislerdir. Benzer sekilde bu
calismada da Kajli irk1 yaban koyunlarindan belirgin sekilde ayrilmaktadir.

Pakistan koyun 1rklarindaki mikrosatelit lokuslart kullanilarak genetik
cesitlilik ve iligki aragtirmak amaciyla yapilan bir calismada (Ullah vd., 2021), alt
popiilasyonlarda genetik farkliligin fazla oldugu belirlenmistir. Ancak yapilan
Neighbour joining analizinde her alt popiilasyonun ana popiilasyondan ayrilmadigi
ve 1k bazinda farkli kiimelerde yer aldigi bildirilmistir. Maternal kalitimin
arastirildigr bu arastirmada Pakistan koyun irklarinda ¢ogunlukla Haplogrup A ve az
miktarda haplogrup B yapisinda oldugu gozlenmistir. Sonuglar, Pakistan
koyunlarinin ayni yabani koyun irkindan koken aldigini, zaman zaman farklh

bolgelerde yetistirilen koyunlarla melezlenmis olabilecegini gostermektedir.

Pakistan yerli koyun irklari ilizerinde yapilan mikrosatelit ve mt-DNA
arastirmalari, yerli koyun irklarinin birbirlerine genetik olarak daha az benzediklerini

ortaya koymustur.

4.4, Tiirkiye ve Pakistan Yerli Koyun Irklar1 Arasindaki Genetik iliski

Arkeolojik bulgular koyunlarin ilk evcillestirilen hayvan tiirlerinden biri oldugunu
gostermektedir (Ryder, 1984). Arkeozoolojik arastirmalar ve arkeolojik alanlarda
bulunan hayvan kemiklerinin boyutundaki kii¢iilmeler bélgedeki evcil hayvanlarin

bir kanit1 olarak degerlendirilmektedir. Kabul edilen bu yeni kanitlar 1s1ginda, koyun,
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sigir, domuz ve kegi evcillestirme merkezlerinin biiyiik 6l¢lide Giineydogu Anadolu

oldugu one stirtilmiistiir (Zeder, 2008).

Mitokondriyal DNA, o6zellikle kontrol bolgesi (mt-DNA Dloop), tir igi
diizeyde yiiksek miktarda varyasyon gostermektedir. Bu nedenle, tiir i¢cinde yiiksek
sayida haplogrup ve haplotipler igermektedir. mtDNA Dloop, birgok hayvanin
evrimsel tarihini, filogenisini ¢6zmede en yaygin olarak kullanilan molekiiler
belirtegtir (Bruford ve digerleri, 2003). mtDNA haploit sayida oldugu i¢in etkin
popiilasyon biiyiikliigii diistiktiir ve bu nedenle kolayca genetik siiriiklenmeye maruz
kalmaktadir. Ozellikle gocler sirasinda bazi haplotipler/haplogruplar kaybolmakta
veya ortaya ¢ikmaktadir; dolayisiyla goglerin etkisi ile cografya tizerinde genetik
yeni yapilar olusturmaktadir. mtDNA'nin bu o6zelliginden yararlanilarak genetik
cesitliligin cografik modelleri kolaylikla gorsellestirilebilir ve cografi Oriintli ise

filogenetik baglamda degerlendirilebilir.

Koyunlarda mtDNA'ya dayali olarak yapilan ¢alismalarda bes haplogrup
gozlenmistir. Glinlimiiziin evcil koyun irklari, mtDNA haplogruplarinin karigimin
tasimaktadir, ancak Avrupa'da Haplogrup B ve Asya'da Haplogrup A’nin baskinligi
(Tapio ve digerleri, 2006; Bruford ve Townsend, 2006) dikkat c¢ekmektedir.
Giineybat1 Asya'da (Bruford ve Townsend, 2006) ve Tiirkiye'de (Pedrosa vd., 2005)
Haplogrup D ve E ile birlikte nispeten yiiksek Haplogrup C sikliginin varligi
gozlenmektedir (Meadows vd., 2007). Avrasya {izerindeki koyun haplogrup
frekanslarinin dagilimi, evcillestirme ve genisleme olaylari, miiteakip gocler,
seleksiyon, melezleme ve introgresyonlar tarafindan sekillenmis olabilir. Genellikle,
yagh kuyruklu olan Asya koyun irklarinda Haplogrup A ve C, ince kuyruklu olan
Avrupa koyun irklarinda ise Haplogrup B goriilmektedir.

Pakistan koyun wrklarinda genetik cesitlilik ve iligkiyi belirlemek i¢in bugiine
kadar Tirkiye'ye kiyasla daha az ¢alisma yapilmistir. Tapio vd. (2006), Avrupa, Orta
Asya ve Kafkas bolgelerinde yetistirilen 48 irktan 406 koyun Ornegini
incelenmislerdir. Arastirma sonucu incelenen koyun irklarinda 210 haplotip
tanimlanmistir. Haplotipler {i¢ ana haplogruba Haplogrup A, B ve C ile yeni

belirlenen bir grup olan Haplogrup D'ye ayrilmistir. Neighbour joining agact sonucu
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incelenen koyunlarin % 22'sinin Haplogrup A, % 71'inin Haplogrup B ve % 7'sinin
Haplogrup C'ye sahip oldugu belirlenmistir. Haplogrup D'de sadece bir Karagay
koyunu bulunmustur. Bu arastirmada da benzer sekilde Pakistan koyunlarinin
cogunlugu Haplogrup A icinde, Tiirkiye koyun irklarinin ise Haplogrup B igerisinde
yer almigtir. Aym1 zamanda Tiirkiye yerli koyun irklar igerisinde Haplogrup C
frekans: Pakistan yerli koyun irklarindan daha yiiksek bulunmustur. Her iki iilke
koyun 1rklar1 igerisinde Haplogrup A ve B’nin bulunmasi goglerin veya
melezlemenin etkisinin oldugunu gostermektedir. Tapio vd., (2006) Haplogrup C'nin
Kafkasya ve Orta Asya'da var oldugu, Avrupa’da bulunmadigini bildirmistir.
Tiirkiye yerli koyun 1rklarinda Haplogrup C’nin frekansinin yiiksek olmasi Tiirkiye
yerli koyun irklarinin olugsmasinda Orta Asya koyun wrklarinin etkisinin oldugunu,
dolayisiyla Tiirklerin Orta Asya’dan goglerinin Tiirkiye yerli koyun irklarinin
sekillenmesinde roliiniin oldugunu hipotezini giliclendirmektedir. Ancak, Pakistan
Asya kitasinda yer almasina ragmen Haplogrup C frekansi Tiirkiye koyun irklarina
kiyasla daha diisiik bulunmustur. Bu durum Orta Asya’dan Pakistan’a gogiin daha az

olduguna isaret edebilir.

Genellikle Haplogrup B'nin Avrupa yaban koyununda ve Avrupa koyun
irklarinda bulundugu ve Dogu Asya'daki koyun iwrklarinda daha az goriildigi
bildirilmektedir (Hiendleder vd., 1998, Hiendleder vd., 2002, Guo vd., 2005).
Tiirkiye yerli koyun wrklarinda Haplogrup B'nin frekansinin yiiksek olmast Avrupa
yaban koyunlarindan evciltilmis olabilecegini veya Avrupa koyun irklarimin etkisinin

daha fazla oldugunu gosterebilir.

Meadows vd. (2005), mitokondriyal DNA analiziyle Asya ve Avrupa evcil
koyun 1rklar1 arasinda yiiksek diizeyde gen akisi oldugunu ortaya koymuslardir.
Ayrica analizlerde evcil ve yabani koyunlardan 6rnekleme yapmislar ve toplam 57
haplotip tespit etmislerdir. Sonuglar, koyunlarin cografi olarak farkli evcillestirme
bolgesindeki yaban koyunlardan evciltildigini, genellikle koyunlarin Haplogrup A ve
B’ye sahip olduklarimni bildirmislerdir. Hindistan, Mogolistan, Tibet ve Endonezya'ya
ait koyun 1rklar1 Haplogrup A’da toplanmistir. Avusturya, kuzeybati Rusya,
Finlandiya ve Ispanya koyun irklari Haplogrup B igerisinde yer almislardir. Bu

arastirmanin sonuglar1 Meadows vd. (2005) yaptiklar1 c¢alismadan elde edilen
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sonuglara benzemektedir. Ancak, bu arastirmada bes haplogrup da gozlenmis ve
Pakistan yerli koyunlarinin ¢ogunlugu Haplogrup A, Tiirkiye yerli koyunlarinin ¢ogu
ise Haplogrup B iginde yer almistir. Sonuglar, Meadows vd.(2005)’nin Asya
koyunlarinin Haplogrup A'ya ve Avrupa koyunlarinin da Haplogroup B'ye ait
olduklar1 hipotezini dogrulmaktadir. Ayrica, bazi Tiirkiye ve Pakistan yerli
koyunlarmin benzer haplotiplere sahip olmalart ayni yaban koyunlarindan

evcillestirildigini, gé¢leri ve introgresyon varhigini diisindiirmektedir.

Pariset vd. (2011), Arnavutluk, Yunanistan ve Italya’dan toplam 18 yerli
koyun irkinda ve yaban koyunlarinda mitokondriyal DNA ve SNP temelinde genetik
cesitliligi arastirmiglar ve 154 haplotip tanimlamuglardir. En fazla niikleotid
cesitliligin Arnavutluk'ta (0,0211) mevcutken, en fazla haplotip sayisini (83 haplotip)
ise Yunanistan'da belirlemislerdir. Yapilan analizler sonucunda evcil ve yaban
koyunlarinda ii¢ ana haplogrup (A, B ve C) bulmuslardir. Incelenen koyunlarin
%89'unun Haplogrup B, % 8'inin Haplogrup A ve % 3'iiniin de Haplogrup C'ye ait
oldugunu bildirmislerdir. Yunanistan ve Arnavutluk koyun irklari her ii¢ haplogrupta
da bulunurken, Italyan koyun irklarinda ise sadece Haplogrup B belirlenmistir. Bu
arastirmada bes haplogrubun da belirlenmis olmast 6rnekleme yapilan iki iilkenin
evciltme yapilan alanlara yakin olmasi ve go¢ yollar iizerinde bulunmasindan
kaynaklanabilir. Tiirkiye nin hem evciltme bdlgelerine yakin olmasi hem de Asya ve
Avrupa arasinda koprii konumunda ve go¢ yollari iizerinde bulunmasi Tiirkiye’deki
genetik ¢esitliligi acgiklamaktadir. Yunanistan ve Arnavutluk’ta Haplogrup A
bulunmasinda Tirklerin bu bolgelerde uzun siire hiikiim siirmelerinden
kaynaklanmis olabilir. Haplogrup C’nin Orta Asya koyun irklarinda yaygin olarak
bulunmasi ve Tiirkiye yerli koyun irklarinda da frekansinin yiiksek olmasi Tiirklerin
Orta Asya’dan gogerken koyunlarint da beraberlerinde getirmelerinden
kaynaklanabilir. Bu koyunlarin evcillestirmesinin Yakin Dogu’da gergeklestigi
diistinilmektedir (Bruford vd., 2003). Haplogrup D her iilke koyun irklarinda
bulunmamakla birlikte Tiirkiye yerli koyun irklarmin Haplogrup D'ye daha yakin
oldugu goriilmektedir. Haplogrup E ise sadece bir bas Karayaka’da gozlenmistir.
Sonuglar Haplotip E’nin yalnizca Tiirkiye koyun irklarinda mevcut oldugu
yoniindeki (Groeneveld vd., 2009) sonuglar1 desteklemektedir.
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5. SONUC ve ONERILER

Bu ¢alismada, Tirkiye’den alt1 ve Pakistan’dan yedi olmak tizere toplam 13 farkli
iwktan 319 bas koyun Ornegi kullanmilmistir. Tiirkiye yerli koyun 1rklarindan
Akkaraman, Morkaraman, Karayaka, Kivircik, Pirlak ve Sakiz'dan, Pakistan yerli
koyun irklarindan Thalli, Lohi, Sipli, Kajli, Buchi, Pak Karakul ve Salt Range'den
ornekler alinmistir. Mitokondriyal DNA D-loop dizi analizi temelinde Tiirkiye ve

Pakistan koyunlar arasindaki iligski ve genetik ¢esitlilik incelenmistir.

Tiim 6rneklere ait DNA dizileme sonuglart 1077 bp olacak sekilde hizalanmig
ve wrklarin i¢indeki genetik farklilagsma degerleri Maximum Composite Likelihood
modeli (Tamura vd., 2004) yardimiyla analiz edilmistir. Tiirkiye koyun irklari
icerisinde en az genetik farklilasma Sakiz (% 1), en fazla genetik farklilasma ise
Morkaraman 1rkinda (% 3,1) bulunmustur. Pakistan koyun 1rklart igerisinde en az
genetik farklilasma Sipli (% 0,9), en fazla genetik farklilasma ise Salt Range irkinda
(% 2) oldugu goriilmektedir. Sakiz ve Sipli wrklarinda genetik farklilasmanin az
olmasimi orneklemenin ayni veya az sayidaki siirliden alinmasindan, popiilasyonun
daralmasindan ya da 1k i¢i akrabaligin artmasindan kaynaklanabilir. Morkaramana
ve Salt Range 1rklarinda genetik farklilasmanin fazla goériilmesine 6rneklemenin ¢ok
sayida siirtiden yapildigini veya popiilasyonlar arast gen akisinin fazla olmasi neden

olmus olabilir.

Tiirkiye ve Pakistan koyunlarindaki Tajima Néotralite test sonuglarina gore
Tiirkiye yerli koyun irklarinda 230, Pakistan yerli koyun irklarinda ise 203
polimorfik bolge oldugu goriilmektedir. Mt-DNA Dloop bolgesindeki polimorfizm
oran1 Tirkiye ve Pakistan koyun 1rklarinda sirasiyla 0,1833 ve 0,1618
hesaplanmistir. Tiirkiye yerli koyun irklarinda hem polimorfik bolge hem de
polimorfizm oraminin Pakistan’a gore fazla c¢ikmasi cografi konumundan
kaynaklanmig olabilir. Tiirkiye’nin cografi olarak bereketli hilal olarak ifade edilen
ve farkl tiirlerin ilk evcillestirildigi bolgede olmasi, Asya, Avrupa ve Orta Dogu
arasinda koprii konumunda bulunmasi Tiirkiye koyun irklarindaki polimorfik bolge

sayist ve polimorfizm oranindaki artist agiklayabilir. Ayrica, Tirklerin Orta
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Asya’dan Anadolu’ya gogleri esnasinda getirdikleri koyun irklarinin genetik yapisi

kaynakl Tirkiye’deki genetik cesitlilik veya polimorfizmler artirmis olabilir.

Yapilan analizler sonucu Tirkiye yerli koyun irklarinin yaklasik % 99°u
Haplogrup B, Pakistan koyun irklarinin ise yaklasik % 99’u Haplogrup A igerisinde
yer almistir. Tiirkiye ve Pakistan koyun irklarinin farkli haplogruplar igerisinde yer
almalart her iki ilke koyun irklarmin farkli bolgelerde evciltilen yaban
koyunlarindan koken aldigimi gostermektedir. Tiirkiye koyun irklarinda en fazla
genetik benzerlik Sakiz — Kivircik irklart arasinda (% 98,4), en az genetik benzerlik
ise Morkaraman — Pirlak irklar1 arasinda (% 97) hesaplanmistir. Pakistan koyun
wrklar1 arasinda en fazla genetik benzerligin Sipli — Lohi koyun irklarinda (% 98,4),
en az genetik benzerligin ise Salt Range — Thalli ve Salt Range Kajli irklar1 arasina
(% 98) bulunmustur. Irklar arasindaki benzerligin fazla veya az ¢ikmasinda cografik
simirlamalar etkili olabilir. Sakiz ve Kivircik koyun irklari ayni cografi bolgede

yetistirilirken, Pirlak ve Morkaraman hem farkli cografik bolgede yetistirilmektedir.

Tiirkiye yerli koyun 1rklarinda Haplogrup B, Pakistan yerli koyun irklarinda
Haplogrup A’nin frekansi daha yiiksektir. Ancak, her iki iilke koyun wrklarinda diger
haplogruplar da goriilmektedir. Tiirkiye koyun irklarindan Akkaraman ve
Morkaraman 1rklarina ait hayvanlarin bir boliimii Haplogrup A igerisinde yer
almistir. Haplogrup A’nin Asya koyun irklarinda daha siklikla goriilmesi bu iki 1rkin
Orta Asya kokenli ve Tirklerin gogleri ile beraber getirilmis olabilecegi tezini
kuvvetlendirmektedir. Pakistan koyun irklarindan Salt Range ve Pak Karakul
wrklarimin Tiirkiye koyun irklariyla daha fazla genetik benzerlige sahip oldugu
gorilmektedir. Tiirkiye’de de Karagiil irki yetistirilmektedir ve bu irkin kdkeninin
Buhara yakinlarindaki Karagiil adindaki yerlesim yerinden geldigi bildirilmektedir
(Akgapinar, 1994). Pakistan koyun 1rklarinda Haplogrup B’nin bulunmasi bu irklarin
zaman icerisinde = Avrupa koyun irklariyla melezlenmis  olabilecegini

diistindiirmektedir.

Haplogrup C igerisinde Karayaka ve Morkaraman irklarindan, Haplogrup E
icerisinde Karayaka irkindan koyunlar bulunmaktadir. Yaban koyunlarinin (Ovis
aries musimon) olusturdugu kiimede ise bir Kivircik ve bir Pirlak oldugu dikkat

¢ekmektedir. Haplogrup C igerisinde Pakistan yerli koyun irklarindan Kajli irkina ait
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iki bas koyunun oldugu gorilmektedir. Haplogrup D ve E igerisinde hayvan
bulunmamakla birlikte Buchi irkinda bir hayvanin her iki haplogrup arasinda oldugu

dikkat ¢cekmektedir.

Tiirkiye yerli koyun 1rklarindan Pirlak irkina ait bir 6rnegin Haplogrup C ve
E’den ¢ok farkli, yabani koyunlara yakin bir genetik yapida oldugu goriilmektedir.
Haplogrup E igerisinde ise Karayaka irkina ait bir 6rnek ise bulunmustur. Tiirkiye ve
Pakistan koyun 1rklarinda Haplogrup D goézlenmemistir. Haplogrup C’nin Tiirkiye
yerli koyun wrklarinda daha fazla gozlenmesi ve Haplogrup C’nin frekansinin Orta
Asya ile Cin koyun irklarinda yiiksek olmasi, Tirkiye yerli koyun irklarinin
olugsmasinda Tirklerin Orta Asya’dan go¢lerinin etkisinin olabilecegine isaret
etmektedir. Haplogrup E’nin sadece Tiirkiye’de bir irkta goriilmesi bu haplogrubun

Tiirkiye kokenli olabilecegini diisiindiirmektedir.

Sonug olarak, Tiirkiye yerli koyun irklarinda Haplogrup B, Pakistan yerli
koyun 1rklarinda ise Haplogrup A daha fazla gézlenmistir. Ancak, her iki lilke koyun
wrklar1 farkli haplogruplar igerisinde yer alsalar da, koyun irklarinda zaman igerisinde
goclerin ve melezlemelerin etkisiyle diger haplogruplar da goriilmeye baslanmistir.
Ozellikle, Tiirklerin Orta Asya’dan gogleri ve beraberlerinde koyunlarini da
getirmeleri  Tiirkiye koyun irklarmin genetik yapilarina katkida bulundugu

soylenebilir.

Pakistan’da ¢ok sayida koyun irki bulunmasina ragmen koyun irklarinda
genetik cesitliligin belirlenmesine yonelik az sayida calismaya rastlanilmistir.
Tiirkiye’nin cografik konumu, medeniyetlerin besigi olmasi, hayvanlarin ilk
evcillestirildigi bolgelere yakinligi, Pakistan’in ¢ok sayida koyun irkina sahip olmasi,
Giiney-bat1 Asya’da ve Cin ile Orta Dogu arasinda yer almas1 her iki iilke koyun

wrklarinin da daha detayli sekilde arastirilmasini gerekli kilmaktadir.

Asya ve Avrupa koyun irklar1 arasindaki genetik iligkilerin belirlenmesinde
Iran, Azerbaycan, Tiirkmenistan, Ozbekistan, Kazakistan, Kirgizistan, Afganistan ve
Tacikistan koyun 1rklarinin da incelenmesinde ve genetik iliskilerin belirlenmesinde

mt-DNA ile genomik DNA verilerin birlikte kullanilmasinda yarar vardir.
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