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ÖZET 

 

Türkiye ve Pakistan Koyun Irkları arasındaki mtDNA D-loop iliĢkisinin 

araĢtırılması 

 

Koyun (Ovis aries), tüm dünyaya yayılarak insan yaĢamında önemli rol oynayan ilk 

evcil hayvanlardan biridir. Kanıtlar, günümüz modern koyunlarının 8 – 11 bin yıl 

önce güneybatı Asya'nın bereketli hilal bölgesindeki Asya Yaban Koyunundan (Ovis 

orientalis) geldiğini göstermektedir. Yerli koyun ırkları arasındaki genetik çeĢitlilik 

oldukça önemlidir ve bunların azalması veya kaybolması; ekonomik, ekolojik ve 

bilimsel etkilere neden olacaktır. Hem koyun ırkları içinde hem de koyun ırkları 

arasındaki genetik farklılıklar, ırk içi yönetim uygulamaları hakkında bilgi verirken, 

farklı genotiplerin ırk üzerindeki etkisini de ortaya çıkarabilmektedir. 

Bu araĢtırmada Akkaraman, Morkaraman, Karayaka, Pırlak, Sakız ve 

Kıvırcık ırkları olmak üzere Türkiye’den altı; Thalli, Sipli, Lohi, Kajli, Buchi, Salt 

Range, Karakul ırkları olmak üzere Pakistan'dan yedi koyun ırkı arasındaki genetik 

iliĢkiler incelenmiĢtir. Koyun mitokondriyal DNA kontrol bölgesinin (mt-DNA 

Dloop) 1255 bp’lik kısmı PCR ile çoğaltılmıĢ ancak 1077 bp'lik bölümü istatistik 

analizlerde kullanılmıĢtır. Türkiye yerli koyun ırkları arasında en az genetik 

farklılaĢma Sakız ırkında (% 1), en fazla genetik farklılaĢma ise Morkaraman ırkında 

(% 3,1) gözlenmiĢtir. Pakistan koyun ırklarında en az genetik farklılaĢma Sipli 

ırkında (% 0,9), en fazla genetik farklılaĢma ise Salt Range ırkında (% 2) 

bulunmuĢtur. Türkiye ve Pakistan koyun ırklarındaki polimorfik bölge sayısı 

sırasıyla 230 ve 203 olarak hesaplanmıĢtır. Türk koyun ırklarında nükleotid çeĢitliliği 

(0,0191) Pakistan koyun ırklarındakinden (0,0139) daha yüksek bulunmuĢtur. 

Genetik uzaklık değerlerine göre Türk koyun ırklarının % 99'unun Haplogrup B'de, 

Pakistan koyun ırklarının ise % 99'unun Haplogrup A'da yer aldığı görülmektedir. 

Türk koyun ırkları arasında en yüksek genetik benzerlik Sakız ve Kıvırcık arasında 

(% 98,4), en düĢük ise Morkaraman ve Pırlak arasında (% 97) bulunmuĢtur. Pakistan 

koyun ırklarında en yüksek genetik benzerlik Sipli ve Lohi arasında (% 98,4) 
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görülürken, en az Salt Range ve Thalli ile Salt Range ve Kajli arasında (% 98) 

bulunmuĢtur. 

Maksimum Parsimony ve Network analizlerinde, Akkaraman ve Morkaraman 

ırklarına ait hayvanların bir kısmı Haplogrup A'da iken, Türk koyun ırklarının çoğu 

Haplogrup B'ye sahiptir. Haplogrup C'de Morkaraman ve Karayaka ırkından az 

sayıda koyun bulunurken, Haplogrup E'de sadece Karayaka ırkından bir hayvan 

belirlenmiĢtir. Yabani koyunların (Ovis aries musimon) oluĢturduğu kümede ise bir 

Kıvırcık ve bir Pırlak koyun olduğu dikkat çekmiĢtir.  

Maksimum Parsimony ve Network analizlerinde, Pakistan koyunlarının 

çoğunluğu Haplogrup A içerisinde yer almıĢtır. Ancak, Salt Range ve Karakul 

ırklardan az sayıda hayvanda Haplogrup B gözlenmiĢtir. Pakistan koyun ırklarında 

Haplogrup D ve E gözlenmezken, Haplogrup C'de Kajli ırkından iki baĢ koyun 

bulunmuĢtur.  

Sonuç olarak, Türkiye yerli koyun ırklarında Haplogrup B’nin frekansının 

yüksek olması bu ırkların kökeninin Avrupa yaban koyunu olabileceğini 

göstermektedir. Ancak, Haplogrup A ve C’ye de fazla sayıda rastlanması Türkiye 

yerli koyunlarının genetik yapısında Türklerin Orta Asya’dan göçlerinin de etkisinin 

olduğuna iĢaret etmektedir. Pakistan yerli koyun ırklarının Haplogrup A’ya sahip 

olması Asya yaban koyunundan evciltildiğini göstermektedir. Ancak bazı ırklarda 

görülen Haplogrup B ise zaman içerisinde Avrupa yaban koyunundan evcilleĢtirilen 

koyun ırklarıyla melezlemelerin olduğuna da iĢaret edebilir. Asya ve Avrupa koyun 

ırkları arasındaki genetik iliĢkinin anlaĢılmasında mt-DNA ile genomik DNA’nın 

birlikte kullanılması, Türkiye ve Pakistan’daki koyun ırkları yanında Batı ve Orta 

Asya koyun ırklarının da araĢtırılması oldukça faydalı olabilecektir. 

Anahtar Kelimeler: Genetik çeĢitlilik, haplogruplar, mt-DNA, Dloop, genetik iliĢki 
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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, Pırlak, Sakız, Kıvırcık 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 Sakız 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 Sakız and Kıvırcık (98.4%) and the lowest 

between Morkaraman and Pırlak (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 

Kıvırcık and one from Pırlak. 

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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ÖNSÖZ 

 

Koyun, ilk evcilleĢtirilen hayvanlar arasında kabul edilmektedir ve insanlık tarihinde 

önemli bir role sahiptir. Günümüz evcil koyun ırkları farklı bölgelerde evcilleĢtirilen 

yaban koyunlarından köken almaktadır. Koyun ırkları arasındaki genetik çeĢitlilik 

koyunların kökeni, koyun ırkları arasındaki iliĢkiler, popülasyonların yapısı ve 

seleksiyon hakkında bilgi vermektedir. Yerli koyun ırklarının saf olarak 

yetiĢtirilmeleri ve mevcut genetik yapılarının korunması koyun yetiĢtiriciliği için 

önemlidir. Türkiye bulunduğu coğrafik konumu ve hayvanların ilk evcilleĢtirildiği 

bölgede olması, Asya ile Avrupa arasında köprü konumunda bulunması nedeniyle 

önemlidir. Pakistan genetik kaynaklar bakımından çok zengin ve Orta Asya’ya yakın 

bir ülke konumundadır. Bu nedenle, Türkiye ve Pakistan yerli koyunlarının birlikte 

incelenmesi her iki ülke koyun ırkları arasındaki genetik iliĢkilerin ortaya konulması 

ve Türklerin Orta Asya’dan göçlerinin Türkiye yerli koyun ırklarına etkisini anlamak 

bakımından önemlidir.  

Her Ģeyden önce, eğitim sürecim boyunca bana destek olan ve mükemmel 

bilgiler veren, nezaketi, güveni, anlayıĢı, motivasyonu ve mükemmel bir çalıĢma 

ortamı sağladığı için danıĢmanım Prof. Dr. Metin ERDOĞAN’a en derin 

Ģükranlarımı sunarım. Desteği ve faydalı yönlendirmeleri için Bölüm BaĢkanım Prof. 

Dr. Cevdet UĞUZ'a da teĢekkür ederim. Ayrıca tüm çalıĢma süresi boyunca faydalı 

tavsiyeleri ve destekleri için baĢta Prof. Dr. Mine DOSAY AKBULUT ve Dr. Öğr. 

Üyesi Ömer Faruk LENGER olmak üzere tüm öğretim üyelerine ayrıca teĢekkür 

ederim. Pakistan’dan DNA örneklerinin getirilmesine izin verdiği için Tarım ve 

Orman Bakanlığı Gıda ve Kontrol Genel Müdürlüğü'ne; Pencap Pakistan Hükümeti 

Hayvancılık ve Süt GeliĢtirme Departmanı’na, Pencap’daki farklı devlet 

çiftliklerinde bulunan koyun ırklarından kan örnekleri almama izin verdiği için 

teĢekkür ederim. Pencap Hükümeti Hayvancılık Departmanının Moleküler 

Laboratuvarın Sorumlusu, Dr. Atia Bukhari'ye Pakistan koyun örneklerinden DNA 

ekstraksiyonu için laboratuvarında çalıĢmama izin verdiği ve çalıĢmamı 

kolaylaĢtırdığı için teĢekkür ederim. ÇalıĢma alanlarındaki tüm çiftçilere ve çiftlik 

yöneticilerine, uzman ve çalıĢanlarına, kan örnekleri almamda bana yardımcı 



x 
 

oldukları için teĢekkür etmeyi borç bilirim. Doktora tez projemi maddi olarak 

desteklediği için Afyon Kocatepe Üniversitesi Bilimsel AraĢtırma Projeleri 

Koordinasyon Birimi’ne de teĢekkür ederim. 

Eğitim - öğretim hayatım boyunca benden desteklerini esirgemeyen ve 

destekleyen, anneme, babama ve kardeĢlerime teĢekkür ederim. Doktora yaptığım 

sürede bana her türlü desteği veren ve her zaman yardımcı olan canım eĢime de 

teĢekkürü bir borç bilirim. 
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Afyonkarahisar 
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1. GĠRĠġ 

 

Evcil türlerdeki genetik çeĢitlilik ekonomik, ekolojik ve bilimsel çıkarımlar üzerinde 

önemli bir rol oynar ve bunların üzerindeki etkisi azalır veya artar. Bu nedenle FAO, 

Dünyanın Hayvan Genetik Kaynaklarını belgelemek için Evcil Hayvan ÇeĢitliliği 

Bilgi Sistemi (DAD-IS) adlı bir program baĢlatmıĢtır (FAO, 2000a). Farklı ırklar 

arasındaki evrimsel tarih ve genetik varyasyon, gelecekteki beklentiler için hayati bir 

rol oynamaktadır (Rege ve Gibson, 2003).Hem koyun ırkları içinde hem de ırklar 

arasındaki farklılıklar önemlidir; çünkü tür içindeki çeĢitlilik, yönetim uygulamaları 

hakkında bilgi sağlarken, diğer yandan farklı genotipleri barındırabilecek farklı ırklar 

hakkında bilgi sağlamaktadır.  

Çiftlik hayvanlarında yapılan araĢtırmaların çoğunluğunun yerel veya ulusal 

düzeyde olması, az sayıda hayvanı ve ırkı içermesi, genetik çeĢitliliğin az olduğu 

kanısını uyandırmaktadır (Arranz vd., 1998; MacHugh vd., 1998; Saitbekova vd., 

1999; Diez-Tascon vd., 2000; Martinez vd., 2000; Pariset vd., 2003; Meteus vd., 

2004). Bu çalıĢmalar, yönetim uygulamaları ve koruma programları için önemlidir; 

ancak ülkelere veya bölgeye özgü ırkların daha iyi korunması için daha geniĢ 

coğrafyaları içeren araĢtırmalarla genetik çeĢitliliği tahmin etmek önemli bir 

ihtiyaçtır (Bruford vd., 2003). 

EvcilleĢtirme sürecinde koyun, sığır, domuz ve keçi ırklarına öncelik 

verilmiĢtir (Zeder, 2008).Yoğun üretim ve yüksek ticari talep, koyun ırkları için 

büyük tehdit oluĢturmaktadır. Suni tohumlama ve ulaĢımın geliĢmesi nedeniyle 

kullanılan damızlık koçlar birçok koyun ırkının popülasyon büyüklüğünde azalmaya 

neden olmaktadır. Ayrıca, koyunculuk sektöründe kullanılan az sayıdaki koyun ırkı 

yüksek et, süt, yapağı verimleri veya ikizlik oranları nedeniyle genetik çeĢitlilik için 

önemlidir. Ancak, hastalıklara karĢı dirençli ve yüksek adaptasyon kabiliyetine sahip 

olan lokal koyun ırklarının kaybına neden olmaktadır (Mendelsohn, 2003). 
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1.1. Çiftlik Hayvanlarında Genetik Kaynaklar ve ÇeĢitlilikler 

Ġnsanların kültürel ve demografik büyümesi, çiftlik hayvanlarının 

evcilleĢtirilmesinde önemli bir rol oynamaktadır. Yapılan seleksiyon uygulamaları, 

mutasyonlar ve genetik sürüklenme gibi diğer evrimsel etkiler, lokal popülasyonlarda 

geniĢ bir genetik çeĢitlilik yaratmaktadır. Birçok türde genetik çeĢitliliğin geliĢmesi 

açısından farklı seleksiyon programları olumlu etki yaratmıĢtır. Suni tohumlama ve 

embriyo transferi gibi diğer teknikler, genetik materyalin çoğalmasını sağlamaktadır. 

Bunun yanı sıra, hayvan beslenmesinde ve taĢıma sistemlerinde iyileĢme verimli 

ırkların ortaya çıkmasına neden olmaktadır. 

Güneybatı ve Doğu Asya’da, çiftlik hayvanlarının evcilleĢtirilmesi ile ilgili 

önemli genetik kanıtlar bulunmuĢtur. Genetik araĢtırmaların ilerlemesi ile çiftlik 

hayvanlarının evcilleĢtirilmesinin karmaĢık bir süreç olduğu fark edilmiĢtir. (Lau vd., 

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

1.1.1. Sığırlar 

Sığırlar, üzerinde en çok çalıĢılan çiftlik ve evcil hayvanlarından biridir. Taurin 

sığırlarının (Bos taurus) Güneybatı Asya’da ve Zebu sığırlarının (Bos indicus) 

Hindistan’da M.Ö. 8000 yılından önce evciltildiğine dair kanıtlar bulunmaktadır 

(Zeder vd., 2006).Taurin sığırları çoğunlukla Orta Doğu, Kuzeybatı Afrika ve 

Avrupa'da bulunurken, Zebu sığırları Avrasya ve Doğu Afrika'da bulunmaktadır 

(Lenstra ve Bradley, 1999). 

Hint, Güneybatı Asya ve Avrupa sığır ırklarında yapılan mtDNA ve Y 

kromozom araĢtırmaları Hindistan'dan Anadolu'ya kademeli bir Zebu-Taurin gen 

akıĢını göstermektedir (Loftus vd., 1999; Troy vd., 2001; Kumar vd., 2003; Edwards 

vd., 2007). Yakın Doğu Asya’da yapılan araĢtırmalar taurin ve zebu sığırları için 

sırasıyla biri Güneydoğu Anadolu'ya diğeri de Pakistan’ın Belucistan bölgesine 

yakın iki evcilleĢtirme merkezinin olduğunu göstermektedir (Loftus vd., 1994). 
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Asya'nın güneyinde zebu sığırları, kuzey kesiminde ise taurin sığırları 

bulunmaktadır. Bu durum Orta Asya (Kantanen vd., 2009) ve Çin'de (Cai vd., 2006; 

2007; Lai vd., 2006) hibridizasyon bölgesi oluĢmasına neden olmaktadır.  

1.1.2. Keçiler 

Keçiler (Capra hircus), ilk olarak Güneybatı Asya'da koyun ile aynı bölgede 

evcilleĢtirilmiĢtir. Evcil keçiler, koyunlara kıyasla sert çevre koĢullarına daha iyi 

uyum sağlamakta ve yaban keçilerinden (Capra aegagrus) köken almaktadır. 

mtDNA üzerine yapılan çalıĢmalar, dünyadaki keçilerin yaklaĢık% 90’nın haplotip 

A'ya sahip olduğunu, Asya ve Afrika'da haplotip B'nin, Avrupa keçilerinde haplotip 

C'nin ve Asya'da haplotip D'nin bulunduğunu ortaya koymaktadır (Naderi vd., 2007).  

mtDNA üzerinde yapılan çalıĢmalar, farklı bölgelerdeki keçiler arasında 

iliĢkinin deniz taĢımacılığından kaynaklanabileceğini göstermektedir. Güneybatı 

Asya ile Ġber keçileri (Pereira vd., 2009), Orta Amerika ve Kanarya keçileri (Amills 

vd., 2009) arasında genetik bir iliĢki bulunduğu bildirilmektedir.  

 

1.2. Koyunların Tarihi ve Kökeni 

Koyun (Ovis aries), insanların yaĢamında önemli rol oynayan ilk evcil 

hayvanlardandır (Colledge vd., 2005; Chessa vd., 2009). Morfolojik kanıtlar, 

koyunun Orta Asya'nın dağlık bölgesinde bulunan Urial (Ovis vignei) 'den türediğini 

gösterse de (Ryder ve Stephenson, 1968; Piper ve Ruvinsky, 1997), arkeolojik 

bulgular koyunlarının 8-11 bin yıl önce Güneybatı Asya'nın bereketli hilal 

bölgesindeki Asya yaban koyunundan (Ovis orientalis) evcilleĢtirildiğini ortaya 

koymaktadır (Ryder ve Stephenson, 1968; Ryder, 1984). Evcil koyunlar Urial, 

Muflon ve Argali ile çiftleĢebildiği için koyunların kökeninin daha karmaĢık bir hal 

aldığı ifade edilebilir. 

EvcilleĢtirme sürecinde, doğal ve yoğun yapay seleksiyon sonucunda 

yaklaĢık 1400 koyun ırkı ortaya çıkmıĢtır (Scherf, 2000). Ġnsan faaliyetleri, 
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evcilleĢtirme sürecinde ırklar ve popülasyonlar arasındaki gen akıĢını belirlemede 

önemli bir rol oynamaktadır (Warmuth vd., 2012). Koyunların genetik kökeni, 

dağılımı ve insan faaliyetlerinin rolü, yerli koyun ırkları arasında yapılacak kapsamlı 

genetik çalıĢmalarla belirlenebilir. 

Moleküler genetik ve paleontolojideki ilerlemeler, evcil koyunların kökenini 

ve yayılmasını anlamada önemli bir rol oynamaktadır (Poplin, 1979; Hiendleder vd., 

1998; Pedrosa vd., 2005; Chessa vd., 2009; Meadows vd., 2011; Kijas vd., 2012; 

Demirci vd., 2013). Demografik analizler ve morfolojideki değiĢiklikler, koyunların 

Ġran’dan Güneydoğu Anadolu’ya kadar evcilleĢtirildiğini ortaya koymaktadır (Peters 

vd., 2005). Endojen retroviral sekanslar, Güneybatı Asya'daki evcil koyunların daha 

sonradan evcilleĢtirildiğini göstermektedir (Chessa vd., 2009). 

Evcil koyunların batı Avrupa’da ilk olarak yaklaĢık M.Ö. 5400'de deniz 

yoluyla götürüldüğüne inanılmaktadır (Tapio vd., 2006; Pereira vd., 2006). Post-

neolitik çağlarda Akdeniz, Güneybatı Avrupa'yı Yakın Doğu ve Kuzey Afrika'ya 

bağlayan bir koridor görevi görmesi nedeniyle koyunun tarihinde önemli bir rol 

oynamaktadır (Pereira vd., 2006). Koyun ırkları et, süt ve yapağı gibi arzu edilen 

özellikleri ve çevreye karĢı dirençleri temelinde geliĢtirilmiĢtir. 

BirleĢmiĢ Milletler Gıda ve Tarım Örgütü'ne (FAO) göre, hayvancılıkta 

haftada bir ırkın neslinin tükeneceği tahmin edilmektedir (MoDAD-IS, 1996). 

Hayvan ırklarının neslinin tükenmesinde hayvanların belirli bir özelliğe göre 

seleksiyonu, yayılması veya yoğun melezleme programlarıdır (Alderson, 1998). 

Seleksiyon veya yoğun melezlemeler nedeniyle ırkların bazı özellikleri sonsuza 

kadar kaybolabilir. 

EvcilleĢtirme sürecinde koyunlar, yetersiz beslenme ve ağır iklim koĢulları 

nedeniyle geniĢ bir çevresel tolerans yelpazesini sahip olmuĢlardır. Dünya koyun 

ırklarının yaklaĢık % 48'ini tescilli 771 Avrupa koyun ırkı (FAO, 2000b) 

oluĢturmaktadır. Güneydoğu Avrupa ve Orta Doğu'daki ırklar arasındaki gen akıĢının 

birkaç ırktan olduğunu düĢünmektedir. Kuzey ve kuzeybatı Avrupa ırklarının 
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popülasyonlarındaki azalmaya sıkı seleksiyon programları ve genetik izolasyon 

neden olabilir (Peter vd., 2007). 

 

ġekil 1.1: Koyun, keçi ve diğer evcil hayvanların ilk evcilleĢtirilmesi ve 

evcilleĢtirilme zamanı (Zeder, 2008). 

Hayvanlarda seleksiyon, yapay ve doğal seleksiyon olarak ikiye ayrılabilir. 

Yapay veya bilinçli seleksiyonda hayvanlar istenilen özelliğe göre yetiĢtiriciler 

tarafından seçilmekte ve yetiĢtirilmektedir. Doğal seleksiyonda ise hayvanlar vahĢi 

ortamlarından doğa koĢullarına uyumlarına göre yaĢayanlar seçilmektedir. Bitkilerle 

karĢılaĢtırıldığında, hayvanların evcilleĢtirilmesinde yapay seleksiyon daha önemli 

rol oynamaktadır (Zohary vd., 1998). VahĢi ortamdan yapay ortama geçildiğinde 

koyunlarda bazı morfometrik, davranıĢsal ve fizyolojik geliĢmeler meydana 

gelmiĢtir. Koyunların evcilleĢtirilmesinde doğal seleksiyon önemli bir rol 

oynamaktadır (Zohary vd., 1998). 

1.3. Türkiye’de Koyun YetiĢtiriciliği ve Yerli Koyun Irkları 

Türkiye'deki koyun ırkları zorlu çevre koĢullarına son derece uyumludur. Türkiye 

gibi birçok ülkede, yerli ırkların verimi artırmak için kültür ırkları ile melezlenmesi 

nedeniyle yerli koyunların sayısı azalmaktadır (Soysal vd., 2003). Yerel genetik 

kaynakların kaybı, gelecekte ciddi sonuçlara yol açabilir. Bu nedenle, yerli genetik 

kaynakların korunmasına odaklanılması gerektiğinin savunulmaktadır. 
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Türkiye'nin kırsal nüfusu hayvancılık sektörüne bağlıdır, bu nedenle 

hayvancılık Türkiye ekonomisinde önemli rol oynamaktadır. Koyun, doğrudan kırsal 

halkın ekonomisine ve beslenmesine katkı sağlayan en önemli hayvancılık 

kollarındandır. Koyun, Türkiye'deki gıda tüketiminde önemli rol oynamakta ve 

kırmızı et üretiminin yaklaĢık % 20'sine katkıda bulunmaktadır. Türkiye'de çiftçiler 

et, süt ve yapağı üretimi için genellikle yerli ırkları yetiĢtirmektedir (TÜĠK, 2008). 

Hem genetik hem de arkeolojik çalıĢmalar, Doğu / Güneydoğu Anadolu'nun 

koyunların evcilleĢtirildiği bölge olduğunu, dolayısıyla ilk evcilleĢtirilen koyunların 

yerli Türk ırklarının atası olduğunu kanıtlamıĢtır (Koban, 2004; Zeder, 2008). 

Türkiye, verimli hilal kuĢağında bulunduğu için önemli koyun gen havuzlarına 

sahiptir. Türk koyun ırklarının Avrupa koyun ırklarını ve evcilleĢtirme sürecini nasıl 

etkilediğini anlamak ve genetik kaynakların korunmasına yönelik programları 

anlamak için yerli Türk koyun ırklarının genetik yapısını belirlemek önemlidir 

(Rischkowsky ve Pilling, 2007; Öner vd., 2013). Yerli koyun ırklarının üretkenliği ve 

geliĢimi için yerli kaynaklardaki genetik varyasyonların korunması gerekmektedir 

(Taberlet vd., 2011). 

1.3.1. Türkiye Yerli Koyun Irkları 

Türkiye yaklaĢık 45 milyon 178 bin koyun varlığına sahiptir ve koyun popülasyonu 

büyük ölçüde yerli ırklardan oluĢmaktadır (TÜĠK, 2021). Türkiye, dünya hayvan 

genetik kaynaklarında önemli rol oynayan 20'ye yakın morfolojik olarak tanımlanmıĢ 

koyun ırkına sahiptir (Ertuğrul vd., 2009). 

Türkiye’de kuyruk yapısına göre ince uzun kuyruklu, yağlı kuyruklu ve 

uyluğu yağlı koyun ırkları bulunmaktadır. Ġnce uzun kuyruklu ırklar arasında 

Kıvırcık, Karayaka, Karacabey Merinosu, Ramlıç ve Gökçeada (Ġmroz), yağlı 

kuyruklu ırklar Akkaraman, Morkaraman, Dağlıç, Ġvesi ve Karagül, uyluğu yağlı 

ırklar arasında Tuj ırkı sayılabilir. Türkiye yerli koyun ırklarının yaklaĢık % 87'sini 

(20,6 milyon) yağlı kuyruklu koyunlar oluĢturmaktadır. Yağlı kuyruklu koyun 

ırklarından Akkaraman (% 40 – 43,2) ve Morkaraman (% 24,2) Türkiye'deki toplam 
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koyun varlığının yaklaĢık % 65'ini oluĢturmaktadır (Karaca vd., 2003; Ertuğrul vd., 

2009; Özdemir vd., 2011). 

Akkaraman ırkı, Türkiye’de sayı olarak birinci sırada yer almaktadır. Orta 

Anadolu ile Doğu Anadolu, Güney Doğu Anadolu, Karadeniz ve Akdeniz 

bölgelerinin Orta Anadolu’ya yakın kısımlarında yetiĢtirilmektedir. Güney Karaman, 

KarakaĢ, Norduz ve Kangal isimlerinde bölge veya il bazında yetiĢtirilen Akkaraman 

varyeteleri de bulunmaktadır. Vücut beyaz renkli ve kaba-karıĢık yapağı ile örtülüdür 

(Resim 1.1. A). BaĢ, boyun, karın altı ve bacaklar çıplaktır. BaĢ ve ayaklarda siyah 

lekeler görülmektedir. Kuyruk yağlı ve kuyruk omurları uç kısımda S kıvrımı 

yapmaktadır (Akçapınar, 1994; Karaca vd., 2003; Karslı vd., 2011, Kurar vd., 2012, 

Bingöl ve Aygün, 2014). 

 

ġekil 1.2: Türkiye yerli koyun ırklarının dağılımı (TAGEM, 2009). 

Morkaraman ırkı Türkiye'nin Doğu Anadolu bölgesinde yetiĢtirilmektedir. 

Türkiye’de sayı olarak ikinci sırada yer almaktadır. Gızıl veya Kızıl adıyla Ġran’ın 

Türkiye sınırına yakın bölgelerinde de yetiĢtirilmektedir. Vücut kahverengi veya 

kızıl kahverengi renkte kaba-karıĢık yapağı ile örtülüdür. Erkek ve diĢilerde 

boynuzlu veya boynuzsuz olanlara da rastlanmaktadır. Kuyruk yağlı ve Akkaraman 

ırkında olduğu gibi S yapmaktadır. (Akçapınar, 1994; Özdemir vd., 2011). 
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Sakız ırkı adını Ege denizindeki Sakız adasından almaktadır. Türkiye’de Ege 

bölgesi kıyı Ģeridinde yetiĢtirilmektedir. Vücut beyaz renkli kaba-karıĢık yapağı ile 

örtülüdür. Ağız ve gözlerin etrafında, kulaklar ile ayaklarda siyah lekeler 

görülmektedir. Erkeklerde kuvvetli spiral boynuzlar görülürken diĢiler 

boynuzsuzdur. Vücut dar, bacaklar uzun, kuyruk yağsız ve uzundur. Memeler iyi 

geliĢmiĢ ve sütçülük kabiliyetleri yüksek, çevre koĢullarına adaptasyonları zayıftır. 

Ancak, çoklu doğum oranları çok yüksek olduğu bildirilmektedir (Akçapınar, 1994) 

Kıvırcık ırkı Marmara ve Ġç Ege bölgesinde yetiĢtirilmektedir. Yunanistan ve 

Bulgaristan’da da yetiĢtirilmektedir. Vücut beyaz renkli kaba-karıĢık yapağı ile 

örtülüdür. Nadiren baĢ ve ayaklarda siyah veya kahverengi lekeler görülmektedir. 

Erkeklerde beyaz renkli spiral boynuzlar bulunurken diĢiler boynuzsuzdur. BaĢ, 

boyun, karın altı ve bacaklarda yapağı bulunmaz. Kuyruk yağsız, uzun, ince ve tarsus 

eklemine kadar uzanmaktadır. Daha çok et amaçlı yetiĢtirilmektedir (Akçapınar, 

1994). 

Karayaka ırkı Türkiye’nin Karadeniz bölgesinde yetiĢtirilmektedir. Vücut 

diğer yerli ırklara oranla küçüktür ve beyaz renkli kaba yapağı ile örtülüdür. Yapağısı 

kalındır ve yatak yapımında kullanılmaktadır. Erkekler kalın spiral boynuzlu olurken 

diĢilerde boynuz görülmez. BaĢ ve bacaklar çıplak, kuyruk uzun ve ince bir yapıdadır 

(Akçapınar, 1994).  

Pırlak ırkının Dağlıç x Kıvırcık melezlemesi ile elde edildiği, vücut yapısı ve 

verimlerinin Kıvırcık ile Dağlıç arasında olduğu bildirilmektedir (Akçapınar, 1994). 

Pırlaklarda kuyruk ince ve kuyruk yağı yukarıdan aĢağıya doğru azalmaktadır. Bu 

ırkta yapağı kaba - karıĢık ve beyaz renkli, göz etrafında, kulak uçlarında ve ağız 

etrafında siyah lekelere rastlanmaktadır. Erkeklerde yanlara doğru açılan spiral 

boynuz bulunmakta, diĢiler ise boynuzsuzdur (Akçapınar, 1994). 

 



9 
 

 

Resim1.1: Türkiye yerli koyun ırkları (TAGEM, 2009). A: Akkaraman, B: 

Morkaraman, C: Sakız, D: Kıvırcık, E: Karayaka, F: Pırlak. 
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1.4. Pakistan’da Koyun YetiĢtiriciliği ve Yerli Koyun Irkları  

1.4.1. Pakistan’da Koyun YetiĢtiriciliği 

Pakistan'da hayvancılık sektörü ülke ekonomisinde önemli bir rol oynamaktadır. 

Hayvan sayısı bakımından önde gelen ülkeler arasında yer almaktadır ve tarımsal 

gayri safi hâsıla yurtiçi ürünlerinin yarısından fazlasını kapsamaktadır. Pakistan 

dünyadaki en büyük beĢinci süt üreticisi ve (Hussain vd., 2019) aynı zamanda 

dünyadaki en büyük onuncu küçükbaĢ hayvan üreticisi konumundadır (Khan vd., 

2008). Koyunculuk kırsal kesimde yaĢayan çiftçilerin ekonomisinde önemli bir rol 

oynamaktadır. Pakistan’da yaklaĢık 34 yerli koyun ırkı bulunmaktadır ( Hussain vd., 

2019). 

Pakistan’da koyun varlığı yaklaĢık 31,6 milyon, keçi varlığı ise 80,3 milyon 

düzeyindedir (PES, 2020-21). Tüm dünyada 1,2 milyar koyun bulunmakta ve 

koyunların yarısı Asya kıtasında yetiĢtirilmektedir. Asya'daki yerel koyun 

popülasyonlarının fenotipik ve genotipik karakterizasyonu dair sınırlı sayıda 

araĢtırma bulunmaktadır. Bu nedenle, birçok hayvan tanımlanmamıĢ ırklar 

kategorisinde yer almaktadır. Bu tanımlanmamıĢ koyun popülasyonlarının fenotipik 

ve genotipik ırk özelliklerinin, ırklar arasındaki genetik iliĢkilerin araĢtırılması ve bu 

koyunların ırk özelliklerinin kaybetmeden ıslah edilmesinin önemli olduğu 

vurgulanmaktadır (Guang-Xin vd., 2016; Sharma vd., 2016). 

Pakistan'daki koyunların çoğu, meralarda otlamakta, çalılar ile beslenmekte 

ve göçer koyunculuk sistemi ile yetiĢtirilmektedir. Pakistan yerli koyun ırklarının 

çoğunluğu etçi özellikte ve kaba karıĢık yapağıya sahiptir (Qasim vd., 2011). Koyun, 

Pakistan'ın Pencap Eyaleti’nde yetiĢtirilen en büyük hayvan popülasyonları arasında 

yer almakta (Akhtar, 1996), Pakistan’ın gıda ve yapağı endüstrisinde önemli rol 

oynamaktadır. Koyun ve keçi yetiĢtiriciliği Pakistan milli gelirinde önemli bir yere 

sahiptir. Pakistan ekonomisinde hem koyun hem de keçiler et ve süt üretiminin 

sırasıyla % 45,6 ve % 33,8'ini oluĢturmaktadır (Mumtaz vd., 2019). Pakistan koyun 

ırklarındaki ırk karakteristiğini ile popülasyon yapısını belirlemek ve koruma 

programlarını etkili bir Ģekilde geliĢtirmek için bu ırkların genetik özelliklerinin 

tekrardan değerlendirilmesi gerekmektedir (Williams vd., 1993). 
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1.4.2. Pakistan Yerli Koyun Irkları 

Pakistan yerli koyun popülasyonunun çoğunluğunu Belucistan (% 48), Pencap (% 

24), Sindh (% 15) ve KPK (% 13) eyaletlerinde yetiĢtirilen koyunlar oluĢturmaktadır 

(Khan vd., 2007). Pakistan yerli koyun ırkları kuyruk yapısına göre ince-uzun ve 

yağlı kuyruklu koyunlar olarak ikiye ayrılmaktadır. Ġnce kuyruklu ırklar arasında 

Baltistani, Buchi, Cholistani, Damani, Hissardale, Kaghani, Kail, Kooka, Kali, Lohi, 

Pahari, Poonchi, Sipli ve Thalli; yağlı kuyruklu ırklar arasında Balochi, Balkhi, 

Bibrik, Dumbi, Gojal, Harnai, Hashtnagri, Khijloo, Kohai Ghizar, Karakul, Latti, 

Michni, Rakhshani, Tirahi ve Waziri bulunmaktadır. Son 50 yılda geliĢtirilen melez 

ırklar (Damani × Hissardale × Rambouillet) ve yağlı kuyruklu Pak-Awassi (Kachhi × 

Awassi) ve Pak-Karakul (Kachhi × Karakul) gibi ince kuyruklu ırklar da 

yetiĢtirilmektedir. Jahangirabad Hayvancılık Deney Ġstasyonunda tutulan Hissardale 

benzeri ırklar da küçük popülasyonlar halinde bulunmaktadır. 

 

ġekil 1.3: Pakistan yerli koyun ırklarının dağılımı (Khan vd., 2007)  
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Tablo 1.1: Pakistan yerli koyun ırklarının coğrafik dağılımı, yetiĢtirme Ģekli ve 

popülasyon büyüklükleri (Khan vd., 2007) 

 

Pakistan yerli koyunlarının yaklaĢık % 34'ü devlet üretme çiftliklerinde 

yetiĢtirilmekte olan Buchi, Belochi, Balkhi, Bivarikh, Hernai, Kaghani, Kachhi, 

Kajli, Karakul, Lohi, Sipli, Salt Range ve Thalli koyun ırkları oluĢturmaktadır. 

Awassi, Afgan, Karakul ve Rambouillet gibi bazı ırklar da devlet üretme 

çiftliklerinde bulundurulmaktadır. Devlet üretme çiftliklerindeki ırklar koruma 

amaçlı saf olarak yetiĢtirilmekte ve herhangi bir melezleme programı 

uygulanmamaktadır (Khan vd., 2007). 

Pakistan'da çok sayıda çiftlik hayvanı olmasına rağmen koyunu varlığı FAO 

verilerine göre 28,8 milyon düzeyindedir (Naqvi vd., 2017). Pakistan yerli koyun 

ırklarına ait sınırlı fenotipik ve genotipik bilgiler olduğu için Pakistan'daki bazı 

ırkların popülasyon büyüklüğünün azaldığı düĢünülmektedir (Ibrahim vd., 2010, 

Ahmed vd., 2014, Wajid vd., 2014). Balkhi, Damani, Salt Range, Balochi, Lohi, 

Hastnagri, Thalli ve Kachhi gibi bazı ırklar ise ekonomik olarak çok önemlidir. 
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Resim 1.2: Pakistan yerli koyun ırkları. A: Lohi, B: Thalli, C: Kajli, D: Sipli, E: 

Buchi, F: Salt Range, G: Pak Karakul, H: Cholistani (Ġnt. Kyn. 1) 
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Bu ırklardan Damani ve Kachhi sütçü özellikler taĢımaktadır ve 4-6 aylık 

laktasyon dönemi boyunca günde yaklaĢık bir litre süt vermektedir (Khan vd., 2007). 

Ancak, bu ırklarda herhangi bir seleksiyon yapılmamakta ve ırklardaki genetik 

varyasyon hakkında sınırlı bilgi bulunmaktadır (Ibrahim vd., 2010; Ahmed vd., 

2014; Wajid vd., 2014). Genel olarak ince kuyruklu ve yağlı kuyruklu koyunların 

varyasyon fazladır. Sipli ince ve uzun kuyruklu bir ırk iken ince kuyruklu olan Lohi 

ırkındaki bazı koyunlarda kuyruk olmayabilir. Pakistan yerli koyun ırklarının 

genelinde yapağı kaba tiptedir. Yapağı kalınlığı Kari ırkında 23 mikron (Ahmad, 

2007), Kooka ırkında ise 52 mikron kadar ulaĢtığı bildirilmektedir (Shah, 1993). 

Ergin koyunların canlı ağırlıkları da Kari ırkında 18 kg iken Balkhi ırkında ise 70 kg 

ulaĢabilmektedir. 

 

1.5. Koyunlarda Genetik ÇeĢitlilik 

Koyun, tüm dünyada yaygın olarak yetiĢtirilmektedir. Koyunlar arasındaki genetik 

iliĢkiler genomik DNA, Y kromozomu ve mitokondriyal DNA analizleri ile 

incelenmektedir (Agaviezor vd., 2012). Maternal kalıtım mitokondriyal DNA, 

paternal kalıtım ise Y kromozom analizi ile araĢtırılmaktadır (Meadows vd., 2006; 

Meadows vd., 2009). 

Çiftlik hayvanlarında genetik farklılaĢmaları incelemek için mikrosatellitler 

yaygın olarak kullanılmaktadır (Baumung vd., 2004). Mikrosatellitler, genetik 

varyasyonları ve genetik bağlantıları incelemek için yararlı bir moleküler araçtır. 

Mikrosatellitler hızlı, güvenli, polimorfik ve genellikle genomik DNA’da bulunurlar. 

Mikrosatellitler kodominant olduğundan, tüm alleller belirlenebilmektedir. 

Mikrosatellitler genlerin haritalanmasında, istenen özellikleri etkileyen genleri 

araĢtırmada, ebeveyn tayininde ve hayvancılıkta genetik çeĢitliliği incelemede 

kullanılmaktadır (Crawford ve Littlejohn, 1998; Jouquand vd., 2000; Moioli vd., 

2001; Kumar vd., 2006). Koyunlarda mikrosatellitler kullanılarak yapılan çok sayıda 

çalıĢma bulunmaktadır (Diez-tascon vd., 2000; Hassan vd., 2003; Arora ve Bhatia, 

2004; Elfawal, 2006; Gutierrez-Gil vd., 2006). 
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1.5.1. Mitokondriyal DNA 

Mitokondriyal DNA (mtDNA), hayvan filogenetik çalıĢmalarının önemli bir aracıdır. 

Mitokondriyal DNA (mtDNA) anneden kalıtılmaktadır ve mitokondriyal DNA, 

özellikle kontrol bölgesi (mt-DNA Dloop), tür içi düzeyde yüksek miktarda 

varyasyon göstermektedir. Bu nedenle, tür içinde yüksek sayıda haplogrup ve 

haplotipler içermektedir. mtDNA, popülasyonlardaki değiĢimi ve demografik 

geniĢlemenin tanınmasında da önemli rol oynamaktadır (Bruford vd., 2003). mtDNA 

Dloop, birçok hayvanın evrimsel tarihini, filogenisini çözmede en yaygın olarak 

kullanılan moleküler belirteçlerdendir (Bruford vd., 2003). mtDNA haploit sayıda 

olduğu için etkin popülasyon büyüklüğü düĢüktür ve bu nedenle kolayca genetik 

sürüklenmeye maruz kalabilmektedir. Özellikle göçler sırasında bazı 

haplotipler/haplogruplar kaybolmakta veya ortaya çıkmaktadır. Dolayısıyla coğrafya 

genetik bir yapı üzerinde bir etki oluĢturmaktadır. mtDNA'nın bu özelliğinden 

yararlanılarak genetik çeĢitliliğin coğrafik modelleri kolaylıkla görselleĢtirilebilir ve 

coğrafik örüntü filogenetik bağlamında değerlendirilebilir (Pireira vd., 2006, 

Meadows vd., 2007). 

Koyunlarda mtDNA'ya dayalı olarak yapılan çalıĢmalarda beĢ haplogrup 

gözlenmiĢtir. Ġlk olarak Wood ve Phua (1996) tarafından Yeni Zelanda koyunlarında 

Haplogrup A ve B bildirilmiĢtir. Daha sonra Hiendleder vd. (1998) Rusya, 

Kazakistan ve Almanya koyun ırklarında bu iki haplogrubun varlığını doğrulamıĢtır. 

Haplogrup C ise Türkiye, Çin ve Portekiz’deki koyunlarda tespit edilmiĢtir (Pedrosa 

vd., 2005, Guo vd., 2005, Chen vd., 2006, Pereira vd., 2006). Bu üç haplogrup, 

yaygın olarak mevcut oldukları ve yüksek frekansta bulunduğu için, ana haplogruplar 

olarak kabul edilmektedir. Haplogrup D, Kuzey Kafkasya Karaçay koyunlarında 

(Tapio vd., 2006) ve Türkiye’de Morkaraman koyun ırkında (Meadows vd., 2007) 

bulunmuĢtur. Haplogrup E ise Ġsrail'de Ġvesi ve Türkiye'de Tuj ırklarında (Meadows 

vd., 2007) bildirilmiĢtir.  

Günümüzün evcil koyun ırkları, mtDNA haplogruplarının karıĢımını 

taĢımaktadır, ancak Avrupa'da Haplogrup B, Asya'da ise Haplogrup A’nın baskınlığı 

(Tapio vd., 2006; Bruford ve Townsend, 2006) dikkat çekmektedir. Genellikle, yağlı 



16 
 

kuyruklu olan Asya koyun ırklarında Haplogrup A ve C, ince kuyruklu olan Avrupa 

koyun ırklarında ise Haplogrup B görülmektedir. Güneybatı Asya'da (Bruford ve 

Townsend, 2006) ve Türkiye'de (Pedrosa vd, 2005) Haplogrup D ve E ile birlikte 

nispeten yüksek Haplogrup C sıklığı gözlenmektedir (Meadows vd, 2007). Avrasya 

üzerindeki koyun haplogrup frekanslarının dağılımı, evcilleĢtirme ve geniĢleme 

olayları, müteakip göçler, seleksiyon, melezleme ve introgresyonlar tarafından 

Ģekillenmektedir.  

Yapılan analizler mitokondriyal DNA'nın alıĢılmadık Ģekilde daha hızlı 

evrildiğini göstermektedir. Mitokondriyal genomun evrim hızı, nükleer genomun tek 

kopyalı fraksiyonunundan yaklaĢık 10 kat daha fazla olduğu bildirilmektedir. Bu 

yüksek hız, kısmen mitokondriyal DNA'daki yüksek mutasyon oranına bağlı 

olmaktadır. Yüksek evrim hızı nedeniyle mitokondriyal DNA, evrim sürecinin 

yüksek çözünürlüklü analizi için kullanılacak son derece yararlı bir molekül olduğu 

sonucuna varılmıĢtır (Brown vd., 1979). 

Bu çalıĢma, Türkiye ve Pakistan yerli koyun ırklarının hem popülasyon 

içerisindeki hem de popülasyonlar arasındaki genetik iliĢkilerini incelemek amacıyla 

yapılmıĢtır. Koyun ırkları arasındaki genetik iliĢkilerin belirlenmesi koyunların 

evciltilmesi ve göçleri hakkında da bilgi verecektir. 
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2. MATERYAL VE METOT 

2.1. Hayvan Materyali 

Bu araĢtırma, Afyon Kocatepe Üniversitesi Veteriner Fakültesi Medikal Biyoloji ve 

Genetik Laboratuvarında yapılmıĢtır. Türkiye ve Pakistan yerli koyun ırklarından 

toplam 385 baĢ koyun örneklenmiĢtir. Ülkelere ve ırklara göre kullanılan koyun 

sayıları Tablo 2.1’de verilmiĢtir.  

 

Tablo 2.1: Ülkelere ve ırklara göre koyun sayıları 

Ülke Irklar 
Koyun 

Sayısı 

Türkiye Akkaraman  25 

 Morkaraman 30 

 Karayaka 30 

 Kıvırcık 30 

 Pırlak 30 

 Sakız 30 

   

Pakistan Thalli 30 

 Sipli 30 

 Lohi 30 

 Kajli 30 

 Buchi 30 

 Salt Range 30 

 Pak Karakul 30 

TOPLAM  385 

 

2.2. AraĢtırmada Kullanılan Cihazlar 

2.2.1. PCR Cihazı 

Koyun mitokondriyal kontrol bölgesinin (Ovis mt-Dloop) çoğaltılması ve akabinde 

yapılacak DNA dizileme analizi öncesi Applied Biosystems Veriti 96-Well Thermal 

Cycler cihazı kullanılmıĢtır (Resim 2.1) 
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Resim 2.1: PCR Cihazı 

 

2.2.2. Yatay Jel Elektroforez Sistemi 

Koyun kanından ve kıllından elde edilen DNA örneklerinin ve elde edilen PCR 

ürünlerinin görünür hale getirilmesi için güç kaynağı (Thermo 4000P) ve midi 

elektroforez jel sistemi (Thermo EC320) kullanılmıĢtır (Resim 2.2). 

 

 

Resim 2.2:Jel elektroforez Sistemi 
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2.2.3. Jel Dokümantasyon Sistemi 

Ġzole edilen DNA’ların ve elde edilen PCR ürünlerinin elektroforez sisteminde 

yürütülmesinin ardından görüntülenmesi amacıyla Vilber Lourmat BIO-VISION jel 

dokümantasyon sistemi ( Resim 2.3) kullanılmıĢtır. 

 

Resim 2.3: Jel Dokümantasyon sistemi 

 

2.2.4. DNA Dizileme Cihazı 

PCR iĢlemini takiben çoğaltılan DNA’lara ait baz dizilimlerini belirlemek amacıyla 

Applied Biosystems 3500 Genetic Analyzer cihazı (Resim 2.4) kullanılmıĢtır. 

 

Resim 2.4: DNA sekans Cihazı 
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2.3. Metot 

2.3.1. Kandan DNA Ġzolasyonu 

Türk koyun ırklarına ait kan örneklerinden DNA izolasyonu Afyon Kocatepe 

Üniversitesi Veteriner Fakültesi Medikal Biyoloji ve Genetik Laboratuvarında 

yapıldı. Pakistan koyun ırklarından alınan kan örneklerinden DNA izolasyonu 

Pakistan, Pencap Hükümeti, Lahor, Hayvancılık ve Süt Ürünleri GeliĢtirme 

Departmanı (L&DD) moleküler biyoloji laboratuvarında gerçekleĢtirildi. DNA 

örnekleri PCR analizine kadar Afyon Kocatepe Üniversitesi Veteriner Fakültesi 

Medikal Biyoloji ve Genetik Laboratuvarı'nda -20 °C’de saklandı. 

Kandan spin kolon tekniği ile ticari kit kullanılarak DNA izole edildi. 

Öncelikle mikrosantrifüj tüplerine 10 µL Proteinaz K (20 mg / mL) koyuldu. Daha 

sonra tüplerde sırasıyla 200 µL kan ve 200 µL lizis solüsyonu eklendi. 

Mikrosantrifüj tüpleri 15 saniye karıĢtırıldıktan sonra 65ºC'de 15 dakika bekletildi. 

Daha sonra kapaklardaki damlacıkları uzaklaĢtırmak için kısa bir santrifüj iĢlemi 

uygulandı. KarıĢımın üzerine 210 µL bağlama solüsyonu (binding buffer) eklendi ve 

mikrosantrifüj tüpleri 15 saniye vorteks cihazında karıĢtırıldı. Daha sonra santrifüj 

tüplerindeki karıĢım spin kolon tüplerine aktardıktan sonra 6000 rpm'de 1 dakika 

santrifüj edildi. Spin kolonun altındaki tüpte kalan solüsyon döküldü ve spin kolonun 

üzerine 650 µL yıkama solüsyonu-1 (wash buffer) eklendi. Spin kolon tekrar 6000 

rpm'de 1 dakika santrifüj edildi. Spin kolonun altındaki tüpteki solüsyon döküldü. 

Üzerine 500 µL yıkama solüsyonu-2 koyuldu ve 6000 rpm'de 1 dakika santrifüj 

edildi. Spin kolonun altındaki tüpteki solüsyon döküldü. Spin kolonun üzerine tekrar 

250 µL yıkama solüsyonu-2 koyuldu ve 14000 rpm'de 3 dakika santrifüj edildi. Daha 

sonra spin kolon yeni 1,5 mL’lik mikrosantrifüj tüpüne aktarıldı, üzerine 200µL TE 

solüsyonu (pH 8,2) eklendi ve oda sıcaklığında 5 dakika bekletildi. Son olarak tüpleri 

8000 rpm'de 1 dakika santrifüj edildi ve DNA içeren sıvı PCR iĢlemine kadar -

20ºC'de saklandı. 
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2.3.2. Primer Tasarımı 

AraĢtırmada kullanılan koyun mitokondriyal kontrol bölgesine (Ovar mt-Dloop) ait 

primerler NCBI’dan elde edilen referans diziden (KR868678.1) faydalanarak ve Fast 

PCR Professional 6.1.2 beta paket programı (Kalender vd., 2009) yardımıyla 

tasarlandı. Primerler arasındaki hairpin ve dimer oluĢumları aynı programda kontrol 

edildi. AraĢtırmada, ileri primer (Forward) 5’-GCCCCACTATCAACACCCAAAGC 

-3’ ve geri primer (Revers) 5’-TGTATRTGACCCAGGTGCCTA-3’kullanıldı.  

 

2.3.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

Primerlerin bağlanacağı optimum sıcaklığı (Tm, melting tempature) belirlemek için 

Gradiyent PCR yapıldı. Bu amaçla hazırlanan PCR reaksiyon karıĢımı 5x HF 

solüsyonu, 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/µL DNA olacak 

Ģekilde hazırlandı. PCR tüpleri amplifikasyon için PCR cihazına yerleĢtirildi ve PCR 

koĢulları, 1 döngü 2 dk 98ºC denatürasyondan sonra 38 döngü 98ºC de 15 sn, 61ºC 

de 30 sn, 72ºC de 1 dk ve son uzatma için 72ºC de 5 dk olacak Ģekilde ayarlandı.  

 

2.3.4. Agaroz Jel Elektroforezi 

Agaroz jeli hazırlamak için 1 gr agaroz 100 ml TAE solüsyonu (Tris-Asetat EDTA) 

içinde iyice karıĢtırıldı ve ardından mikrodalga fırında eritildi. Jel uygun sıcaklığa 

geldiğinde içerisine 1µL RedSafe (INtRON, 21141) boya solüsyonu eklendi. Boya 

ve jel karıĢımı yavaĢ yavaĢ jel tepsisine döküldü, oda sıcaklığında 30 dk ve 4ºC'de 30 

dk bekletildi. Daha sonra elektroforez tankı TAE solüsyonu ile dolduruldu ve her bir 

kuyucuğa 8 µL PCR ürünü ve 3 µL yükleme boyası karıĢımı koyuldu. Daha sonra jel 

elektroforez cihazında 90 V’da (7 V/cm) 30 dakika süreyle yürütüldü ve jel 

dokümantasyon sistemi ile kontrol edildi. 
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2.3.5. DNA Sekans Analizi 

DNA dizileme analizi öncesi yükseltgenen PCR ürünlerini temizlemek için 0,5 µL 

Ekzonükleaz–I (ThermoFisher, EN0581), 1 µL FastAP Termosensitif Alkalin 

Fosfataz (ThermoFisher, EF0652) ve 4 µL PCR ürünü karıĢtırıldı ve PCR cihazında 

37ºC'de 30 dakika ve 85ºC'de 15 dakika inkübe edildi. Temizlenen 1 µL PCR ürünü, 

2 µL Big Dye solüsyonu, 12 µL 1×SB buffer ve 5µL primerden (1 pmol) (forward 

veya revers) oluĢan karıĢım PCR tüplerine konulup PCR cihazına yerleĢtirildi. Cihaz 

1 döngü 96ºC'de 2 dk, 30 döngü 96ºC'de 10 sn, 54ºC'de 20 sn ve 60ºC'de 4 dk olacak 

Ģekilde programlandı. 

DNA dizileme PCR’ı sonrası ürünler Etanol/EDTA/Sodyum asetat 

protokolüne göre temizlendi. Bu amaçla, her bir 20 µL PCR ürünü için 2 µL EDTA 

(125mM, pH 8,0), 2 µL Sodyum Asetat (3M, pH 5,6) ve 50 µL saf etanol (% 98’lik) 

PCR pleytine eklendi. Daha sonra pleyt alüminyum bant (sealing) ile kapatıldı ve üç 

– dört kez alt-üst yaparak karıĢtırıldı. Pleyt oda sıcaklığında ve karanlık bir ortamda 

15 dk bekletildi. Daha sonra pleyt 4ºC'de 30 dakika 4000 rpm'de santrifüj edildi. 

Pleytin üzerindeki alüminyum bant kaldırıldı ve bir kâğıt havlunun üzerine ters 

çevrilerek santrifüj cihazına yerleĢtirildi. Pleyt 4ºC'de 500 rpm'de 1 dk santrifüj 

edildi. Daha sonra pleyteki her örneğin üzerinde taze hazırlanmıĢ % 70’lik etanolden 

70 µL eklendi ve üzeri alüminyum bant ile kaplandı. Pleyt, 4000 rpm'de 4ºC'de 15 dk 

santrifüj edildi ve üzerindeki alüminyum bant çıkarılarak kâğıt havlu üzerine 

yerleĢtirildi. Pleyt, 1 dk 4ºC'de 500 rpm'de santrifüj yapılarak etanol uzaklaĢtırıldı. 

Kalan etanolü uzaklaĢtırmak için 30 – 60 dk karanlık bir yerde ve oda sıcaklığında 

bekletildi. DNA dizileme analizi için her bir örneğin üzerine 15 µL'lik Hi-Di 

formamide eklendi ve üzeri alüminyum bant ile kapatıldı. Pleyt kuvvetli Ģekilde 10 – 

15 sn vortekslendi. Daha sonra pleyt santrifüj cihazına yerleĢtirildi ve 1000 rpm’de 

2sn santrifüj edildi. Daha sonra pleyt üzerindeki alüminyum bant uzaklaĢtırıldı ve 

DNA dizileme cihazına yerleĢtirildi. DNA dizileme cihazı standart dizileme 

protokolüne göre programlandı. 
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2.4. Ġstatistik Analizler 

Örneklere ait DNA dizileme analizi çıktıları Sequencher 5.4.6 (Gene Code 

Corporation, Ann Arbor, Michigan, USA) analiz programı ile referans diziye göre 

düzenlendi. BioEdit 7.0.9 Sequence Alignment (Hall, 1999) programı yardımıyla 

hizalanarak polimorfizmler, Network 10.2 programı yardımıyla da haplotipler ve 

haplogruplar belirlendi.  

Koyun ırkları arasındaki evrimsel iliĢki UPGMA metodu ve Bootstrap test 

(1000 tekrarlı) kullanılarak gösterildi. Analizler MEGA11 istatistik programının 

(Tamura vd., 2021) Maximum Composite Likelihood metodu kullanılarak yapıldı. 

Eksik veri ve boĢluk içeren tüm pozisyonlar veri setinden çıkartıldı ve tüm diziler 

aynı büyüklüğe getirildi.  

Tajima test istatistiği MEGA11 paket programı kullanılarak tahmin edildi. 

Popülasyonların mutasyona ve doğal seleksiyona uğrayıp uğramadığını belirlemek 

amacıyla Tajima’nın Nötralite Testinden (Tajima, 1989) yararlanıldı. Tajima’nın 

Nötralite Test’ inde her bir örnek için nükleotid farklılıklar (π) ile toplam polimorfik 

bölge sayıları (S) karĢılaĢtırıldı. Bu amaçla aĢağıdaki formüllerden yararlanıldı. 

Ѳ = ps/a1 

ps = S/m, farklılık gösteren baz oranı 

   ∑  

   

   

  

n = Toplam örnek sayısı 

m = Toplam baz uzunluğu 

S = Toplam polimorfik bölge sayısı 

Ѳ = Popülasyondaki mutasyon oranını  

π = nükleotid farklılıkları 
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3. BULGULAR 

Türkiye ve Pakistan koyun ırklarından alınan toplam 385 baĢ koyun kanından DNA 

izolasyonu yapılmıĢtır. PCR analizi sonra bazı örneklerin amplifiye edilemediği ve 

DNA dizileme analizi sonrası ise bazı örneklerin okunamadığı görülmüĢtür. Bu 

örnekler analizden çıkarılmıĢ ve analiz edilen koyun sayıları Tablo 3.1’de verilmiĢtir.  

 

Tablo 3.1: Analiz edilen koyun sayıları 

Ülke Irklar Koyun Sayısı 

Türkiye Akkaraman  21 

 Morkaraman 25 

 Karayaka 20 

 Kıvırcık 27 

 Pırlak 30 

 Sakız 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 amacıyla yapılan Gradiyent PCR optimal 

sıcaklık 61ºC olarak belirlendi ve tüm örneklerin PCR'ı bu sıcaklık derecesinde 

gerçekleĢtirildi. PCR analizi sonrası yaklaĢık 1250 bp uzunluğunda bölge 

yükseltgendi (Resim 3.1). 
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Resim 3.1: Ovar mtDNA Dloop bölgesine ait PCR ürünü jel görüntüsü 

 

3.2. DNA Dizi Analizi 

 

PCR ürünlerinin DNA dizileme analizi sonucunda 1200 bp’lik bir bölgenin okuması 

gerçekleĢtirilmiĢtir. Ancak, tüm örneklerin aynı temizlikte okunamaması nedeniyle 

tüm örnekler 1073 bp olacak Ģekilde BioEdit programında referans DNA dizisine 

göre hizalanmıĢtır (ġekil 3.1). Bazı örneklerde görülen delesyon veya insersiyon 

nedeniyle 998 – 1077 bp uzunluğunda DNA dizileri elde edilmiĢtir. 

 

 

Resim 3.2: Ġncelenen koyun ırklarında elde edilen mt-DNA Dloop bölgesinin bir 

bölümüne ait kromatogram görüntüsü 
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Resim 3.2: mt-DNA Dloop bölgesinde tespit edilen polimorfizlerin bir bölümünün gösterimi. 
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3.3. Türkiye ve Pakistan Koyun Irkları Ġçindeki Genetik FarklılaĢma 

 

Türkiye ve Pakistan koyun ırkları içindeki genetik farklılaĢma değerleri, toplam 1077 

bp üzerinden, Maximum Composite Likelihood modeli (Tamura vd., 2004) 

yardımıyla MEGA 11 paket programı (Tamura vd., 2021) kullanarak analiz 

edilmiĢtir. Ülkeler ve ırklara göre ırk içindeki genetik farklılaĢma değerleri Tablo 

3.2’de verilmiĢtir. Türkiye koyun ırkları içerisinde en az genetik farklılaĢma Sakız 

ırkında (% 1) iken, en fazla genetik farklılaĢmanın ise Morkaraman ırkında (% 3,1) 

olduğu görülmüĢtür. Pakistan koyun ırkları içerisinde en az genetik farklılaĢmanın 

Sipli ırkında (% 0,9), en fazla genetik farklılaĢmanın ise Salt Range ırkında (% 2) 

olduğu görülmektedir. 

Tablo 3.2: Ülkelere ve ırklara göre popülasyon içi genetik farklılaĢma 

Ülke Irklar Genetik Farklılık 

Türkiye Akkaraman  0,026 

 Karayaka 0,024 

 Kıvırcık 0,020 

 Morkaraman 0,031 

 Pırlak 0,023 

 Sakız 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 

 

Türkiye ve Pakistan koyun ırklarına ait Tajima Nötralite test sonuçları Tablo 

3.3’de verilmiĢtir. Tablo 3.1 incelendiğinde Türkiye’den toplam 150 baĢ koyun, 

Pakistan’dan ise 169 baĢ koyun analiz edilmiĢ ve Türkiye yerli koyun ırklarında 230, 

Pakistan yerli koyun ırklarında ise 203 polimorfik bölge olduğu görülmektedir. 

Ġncelenen DNA dizisi içerisindeki polimorfik bölge oranı (ps= S/n) Türkiye ve 
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Pakistan koyun ırklarında sırasıyla 0,1833 ve 0,1618 hesaplanmıĢtır. Ülkeler 

düzeyinde nükleotid farklılığı Türkiye koyun ırklarında daha yüksek (0,0191) 

bulunmuĢtur. Tajima test istatistiği değeri (D) Türkiye koyun ırklarında -1,3555, 

Pakistan koyun ırklarında ise -1,6359 hesaplanmıĢtır. 

Tablo 3.3: Türkiye ve Pakistan koyun ırkları Tajima Neutrality Test sonuçları  

 

 m S ps Θ π D 

Türkiye 150 230 0.1833 0.0328 0.0191 -1.3555 

Pakistan 169 203 0.1618 0.0284 0.0139 -1.6359 

 
m = hayvan sayısı, n = toplam bölge sayısı, S = Ayrılan site sayısı, ps = S/n, Θ = ps/a1, π = nükleotid çeĢitliliği, 

D = Tajima test istatistiğidir  

 

3.4. Türkiye ve Pakistan Koyunlarında Genetik ĠliĢki 

AraĢtırmada incelenen koyun ırkları arasındaki genetik uzaklık değerleri Tablo 

3.4’de verilmiĢtir. Türkiye ve Pakistan koyun ırklarının hangi haplogrup içerisinde 

yer aldığını belirlemek için NCBI veri bankasındaki referans diziler kullanılmıĢtır. 

Bu amaçla, Haplogrup A (HM236174, HM236175), Haplogrup B (HM236176, 

HM236177), Haplogrup C (HM236178, HM236179), Haplogrup D (HM236180, 

HM236181) 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 alınmıĢtır. 

Tablo 3.4 incelendiğinde Pakistan koyun ırklarının yaklaĢık % 99 oranında 

Haplogrup A içerisinde yer aldığı gözlenmektedir. Türkiye koyun ırkları ise yaklaĢık 

% 99 oranında Haplogrup B içerisinde yer almaktadır. Türkiye ve Pakistan koyun 

ırklarının farklı haplogruplar içerisinde yer almaları her iki ülke koyunlarının farklı 

bölgelerde evcilleĢtirilen yaban koyunlarından köken aldığını göstermektedir. 

Pakistan koyun ırkları arasında en fazla genetik benzerlik Sipli – Lohi koyun ırkları 

arasında (% 98,4), en az genetik benzerlik ise Salt Range – Thalli ve Salt Range Kajli 

ırkları arasına (% 98) bulunmuĢtur. Türkiye koyun ırklarında en fazla genetik 
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benzerlik Sakız – Kıvırcık ırkları arasında (% 98,4), en az genetik benzerlik ise 

Morkaraman – Pırlak ırkları arasında (% 97) hesaplanmıĢtır. Türkiye ve Pakistan 

koyun ırkları farklı haplogruplar içerisinde yer almakla birlikte Tablo 3.4’deki 

genetik iliĢki matrisi incelendiğinde Pakistan koyun ırklarından Salt Range ve Pak 

Karakul ırklarının Türkiye koyun ırklarıyla daha fazla genetik benzerliğe sahip 

olduğu görülmektedir.  
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3.5. Türkiye ve Pakistan Koyunlarındaki Filogenetik ĠliĢki 

AraĢtırmada, koyun mtDNA-Dloop analizine göre Türkiye ve Pakistan koyun 

ırklarındaki filogenetik iliĢki de incelenmiĢtir. Türkiye koyun ırkları arasında yapılan 

filogenetik analiz Maksimum Parsimony metodu kullanılarak yapılmıĢ ve sonuçlar 

ġekil 3.1’ de verilmiĢtir.  

Türkiye koyun ırklarının maksimum parsimony analizinde en küçük ağaç 

uzunluğu 855 bulunmuĢtur. Analiz edilen bölgeler için tutarlılık (consistency) 

indeksi 0,3415, tutma (retention) indeksi 0,7956 ve bileĢiklik (composite) indeksi 

0,2717 olarak hesaplanmıĢtır. ġekil 3.1 incelendiğinde Türkiye koyun ırklarının 

çoğunluğunun Haplogrup B içerisinde yer aldığı görülmektedir. Ancak, Akkaraman 

ve Morkaraman ırklarına ait koyunların bir bölümü ise Haplogrup A içerisinde 

olduğu dikkat çekmektedir.  

Haplogrup C içerisinde Karayaka ve Morkaraman ırklarından az sayıda 

koyun bulunmaktadır. Haplogrup E içerisinde de az sayıda Karayaka ırkından koyun 

yer almıĢtır. Yabani koyunların (Ovis aries musimon) oluĢturduğu kümede ise bir 

Kıvırcık ve bir Pırlak olduğu dikkat çekmektedir. 

Pakistan koyun ırkları arasındaki filogenetik analiz Maksimum Parsimony 

metodu kullanılarak yapılmıĢ ve sonuçlar ġekil 3.2’ de verilmiĢtir.  
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ġekil 3.1: Türkiye koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki ağacı 
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Pakistan koyun ırklarının maksimum parsimony analizinde en küçük ağaç 

uzunluğu 680 bulunmuĢtur. Analiz edilen bölgeler için tutarlılık indeksi 0,4118, 

tutma indeksi 0,8390 ve bileĢiklik indeksi 0,3455 olarak hesaplanmıĢtır. ġekil 3.2’de 

Pakistan koyun ırklarındaki hayvanların çoğunluğunun Haplogrup A içerisinde yer 

aldığı görülmektedir. Ancak, Salt Range ve Pak Karakul ırkları ile diğer ırklardan az 

sayıda hayvan ise Haplogrup B içerisinde bulunmaktadır. Haplogrup C içerisinde 

Kajli ırkından iki baĢ hayvanın olduğu görülmektedir. Haplogrup D ve E içerisinde 

hayvan bulunmamakla birlikte Buchi ırkında bir hayvanın her iki haplogrup arasında 

olduğu dikkat çekmektedir. 

Türkiye ve Pakistan koyun ırkları arasındaki filogenetik iliĢkiyi gösterir 

analiz sonuçları ġekil 3.3’ de verilmiĢtir. Türkiye ve Pakistan koyun ırklarının 

maksimum parsimony analizinde, analiz edilen bölgeler için tutarlılık indeksi 0,2869, 

tutma indeksi 0,8830 ve bileĢiklik indeksi 0,2533 olarak hesaplanmıĢtır. ġekil 3.3 

incelendiğinde Türkiye koyun ırklarının çoğunluğunun Haplogrup B içerisinde, 

Pakistan koyun ırklarının çoğunluğunun ise Haplogrup A içerisinde yer aldığı 

görülmektedir. Ancak, hem Türkiye hem de Pakistan koyun ırklarındaki bazı 

hayvanların diğer haplogruplarda olduğu dikkat çekmektedir. Her ne kadar iki ülke 

komĢu olmamasına ve ırkların çoğunluğu farklı haplogrupta yer almasına rağmen 

bazı koyunların benzer genetik yapı göstermeleri evrimsel süreçte koyunlar arasında 

bir gen akıĢının olduğunu düĢündürmektedir. 

Türkiye ve Pakistan yerli koyun ırklarının genetik iliĢkisini gösterir 

filogenetik harita Network 10.2 paket programı ile çizilmiĢ ve ġekil 3.4 ile ġekil 

3.5’de verilmiĢtir. Bu Ģekillerdeki sarı noktalar örnekleri, kırmızı noktalar ise 

medyanları göstermekte ve noktaların boyutları örnek sayısıyla, dal uzunlukları ise 

mutasyon oranıyla ile orantılıdır. Türkiye yerli koyun ırklarının genetik iliĢkisini 

gösteren Network analizinde (ġekil 3.4) Türkiye yerli koyun ırklarının çoğunluğunun 

Haplogrup B içerisinde, bir bölümünün ise Haplogrup A ve Haplogrup C içinde yer 

aldığı görülmektedir. Sadece Pırlak ırkına ait bir örneğin (Pırlak 30) Haplogrup C ve 

E’den çok farklı genetik yapıda olduğu görülmektedir. Karayaka ırkına ait bir örnek 

ise Haplogrup E içerisinde bulunmuĢtur. 
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ġekil 3.2: Pakistan koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki ağacı 
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ġekil 3.3: Türkiye ve Pakistan koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki ağacı 
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ġekil 3.4: Türkiye yerli koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki.  

 

Pakistan yerli koyun ırkları arasındaki genetik iliĢkisini gösteren Network 

analizi (ġekil 3.5) sonuçları da maksimum parsimoni haritasına (ġekil 3.2) 

benzemektedir. Network analizinde de Pakistan koyun ırklarının büyük çoğunluğu 

Haplogrup A içerisinde, az bir bölümünün de Haplogrup B içerisinde yer aldığı 

görülmüĢtür. Haplogrup C içerisinde iki koyun örneğinin (Kajli 11 ve Buchi 7) 

olduğu görülmektedir. Pakistan koyun ırklarına ait bazı örnekler Haplogrup A ile 

iliĢkili olmakla birlikte Haplogrup A’dan SNP farklılıklarının olduğu ve farklı 

gruplar oluĢturdukları dikkat çekmektedir. 

 

Türkiye ve Pakistan koyun ırkları arasındaki genetik iliĢkiyi gösteren 

Network analizi (ġekil 3.6) sonuçlarının da maksimum parsimoni haritasına (ġekil 

3.3) benzediği gözlenmiĢtir. Network analiz sonuçlarına göre Türkiye koyun 

ırklarının çoğunluğu Haplogrup B içerisinde, Pakistan koyun ırklarının çoğunluğu ise 

Haplogrup A içerisinde yer aldığı gözlenmiĢtir.  
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ġekil 3.5: Pakistan yerli koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki 
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ġekil 3.6: Türkiye ve Pakistan yerli koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki 
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4. TARTIġMA 

 

4.1. Türkiye ve Pakistan Koyun Irkları Ġçindeki Genetik FarklılaĢma 

 

Yapılan analizlerde ırk içi genetik farklılaĢma değeri en az Türkiye yerli koyun 

ırklarından Sakız ırkında (% 1) , Pakistan yerli koyun ırklarından ise Sipli ırkında 

(%0,9) gözlemiĢtir. Bu durum her ırkta da akrabalı çiftleĢtirmelerin yoğun olarak 

yapıldığını, popülasyonların genetik bir dar boğazda olduğunu veya örneklemenin az 

sayıda sürüden yapıldığını düĢündürmektedir.  

Türkiye ve Pakistan yerli koyun ırkları arasındaki genetik uzaklık değerleri 

incelendiğinde Türkiye yerli koyun ırklarından Sakız – Kıvırcık (% 98,4), Pakistan 

yerli koyun ırklarından da Sipli – Lohi (% 98,4) ırklarında genetik benzerliğin en 

fazla olduğu görülmektedir (Tablo 3.4). Bunun nedeni ırkların benzer coğrafi 

bölgelerde yetiĢtirilmelerinden ve zaman içerisinde gen alıĢveriĢi olmasından 

kaynaklanabilir. Coğrafi koĢullar ırklar arasındaki gen alıĢveriĢini sınırlayan etkenler 

arasında yer almaktadır. Türkiye ve Pakistan koyun ırkları arasındaki genetik iliĢki 

matrisi incelendiğinde her iki ülke yerli koyun ırklarının farklı haplogruplarda yer 

aldığı görülmektedir. Bu durum her iki ülke yerli koyun ırklarının farklı evciltme 

bölgelerinde evcilleĢtirildiğine iĢaret etmektedir. Ancak, her iki ülke yerli 

koyunlarında hem Haplogrup A hem de Haplogrup B görülmesi tarih boyunca her iki 

yöne de gen akıĢının olduğunu düĢündürmektedir. Pakistan koyun ırklarından Salt 

Range ve Pak Karakul ırklarının Türkiye koyun ırklarından Akkaraman, 

Morkaraman ve Kıvırcık ırklarıyla daha fazla genetik benzerliğe sahip olduğu 

görülmektedir. Bu durum Türklerin Orta Asya’dan göçleri esnasında koyunlarını da 

beraberinde getirmelerinden ve ırklar arasında zaman içerisinde bir gen akıĢı 

olmasından kaynaklanmıĢ olabilir. Ayrıca, Türkiye’de de Karagül adında bir koyun 

ırkı yetiĢtirilmektedir. Akçapınar (1994), bu ırkın anavatanı Orta Asya olduğunu ve 

Pakistan’da da yetiĢtirildiğini bildirmektedir.  

Bu araĢtırmada, Türkiye ve Pakistan koyunlarındaki Tajima Nötralite test 

sonuçlarına göre Türkiye yerli koyun ırklarında 230, Pakistan yerli koyun ırklarında 

ise 203 polimorfik bölge olduğu görülmektedir. Ġncelenen bölge içerisindeki 
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polimorfik bölge oranı Türkiye ve Pakistan koyun ırklarında sırasıyla 0,1833 ve 

0,1618 hesaplanmıĢtır. Ülkeler düzeyinde nükleotid farklılığı Türkiye koyun 

ırklarında daha yüksek (0,0191) bulunmuĢtur. Öner vd. (2013), Türkiye yerli koyun 

ırklarında yaptıkları çalıĢmada 53 polimorfik bölge ve nükleotid farklılığını da 0.014 

bulmuĢlardır. Nükleotid farklılığı değeri bu çalıĢmaya benzer olmakla birlikte, 

bulduğumuz nükleotid sayısının fazla olması incelenen bölgenin daha uzun 

olmasından kaynaklanmıĢ olabilir. 

Tajima test istatistiği değeri Türkiye koyun ırklarında -1,3555, Pakistan 

koyun ırklarında ise -1,6359 hesaplanmıĢtır. Türkiye yerli koyun ırkında polimorfik 

bölge, polimorfik bölge oranı ve Tajima D değerinin Pakistan yerli koyun ırklarından 

fazla olması Türkiye’nin coğrafi konumundan, evciltme bölgelerine yakınlığından, 

doğudan – batıya ve kuzeyden – güneye geçiĢ bölgesinde bir köprü durumunda ve 

göç yolları üzerinde bulunmasından kaynaklanmıĢ olabilir. Popülasyonda fazla 

miktarda yeni mutasyonların görülmesi seçici süpürmenin (selective sweep) ya da 

popülasyonda geniĢlemenin (population expansion) olduğuna iĢaret etmektedir. Bu 

durumda Tajima D değeri negatif değer almaktadır. Yeni mutasyonların çok az 

olması, popülasyonda dengeli seçilim (balancing selection) veya azalmanın 

(population decline) olabileceğini akla getirmektedir. Böyle durumlarda Tajima D 

değerinin pozitif değer aldığı bildirilmektedir. (Innan, 2000; McVean, 2002).  

 

4.2. Türkiye Yerli Koyun Irkları Arasındaki Genetik ĠliĢki 

Pedrosa vd. (2005), Akkaraman, HemĢin, Karayaka, Morkaraman ve Tuj olmak 

üzere beĢ Türk yerli koyun ırkını temsil eden 79 koyunda evcilleĢtirme etkinliklerini 

araĢtırmıĢlar ve koyunların Haplogroup A ve B’ye sahip olduğunu ve az sayıda 

hayvanın da Haplogroup C içerisinde yer aldığını bildirmiĢlerdir. Bu araĢtırmada da 

benzer sonuçlar elde edilmiĢtir.  

Türkiye yerli koyun ırklarından Sakız, Akkaraman, Gökçeada, Kıvırcık, 

Karayaka, Dağlıç, Morkaraman, HemĢin ve Ġvesi'den oluĢan dokuz yerli koyun 



40 
 

ırkından 135 baĢ koyun örneğinin kullanıldığı bir araĢtırmada (Öner vd., 2013), 

ırkların Haplogrup A, B ve C içerisinde yer aldığı bulunmuĢtur. Neighbor-joining 

ağacına göre Akkaraman ırkından sadece bir hayvanın Haplogrup E içerisinde 

olduğu tespit edilmiĢtir. Uzun vd. (2006) Akkaraman, HemĢin, Karayaka, 

Morkaraman ve Tuj olmak üzere beĢ Türk koyun ırkının ve Ġspanyol Churra koyun 

ırkları arasındaki genetik iliĢkiyi inceledikleri çalıĢmada Türk yerli koyun ırklarının 

Haplogrup A ve B içerisinde yer aldıklarını, az sayıdaki hayvanın da Haplogrup C 

içinde yer aldıklarını bildirmiĢlerdir. Morkaraman ile Akkaraman'ın birbirine yakın 

olduğunu bulmuĢlardır. Benzer Ģekilde bu araĢtırmada kullanılan ırklar da Haplogrup 

A, B ve C içerisinde yer almıĢtır. Karayaka ırkından sadece bir koyun Haplogroup E 

içinde bulunmuĢtur. 

Meadows vd. (2007), Türkiye'den 8, Ġsrail'den bir ırktan toplam 197 baĢ 

koyun kullandıkları çalıĢmada mitokondriyal DNA analizi sonucunda Türkiye yerli 

koyun ırklarından Norduz ırkı dıĢındaki ırklarda Haplogrup B’nin yoğunlukta 

olduğunu bildirmiĢlerdir. Haplogrup D ve E’ nin, diğer haplogruplardan belirgin 

Ģekilde ayrıldığını ortaya koymuĢlardır. Meadows vd. (2007), sadece bir baĢ Tuj ve 

Ġvesi koyununu Haplogroup E içinde tanımlanmıĢtır. Bu araĢtırmaya benzer Ģekilde 

bizim çalıĢmamızda da Türkiye yerli koyunları çoğunlukla Haplogrup B içinde yer 

almıĢlar ve Haplogrup A ve C içinde de az sayıda hayvanın olduğu görülmüĢtür. 

Haplogrup E içinde bir baĢ Karayaka bulunurken, Haplogrup D genotipine 

rastlanmamıĢtır. 

Demirci vd. (2010), 13 Türkiye yerli koyun ırklarında yaptığı çalıĢmada Türk 

ırklarının çoğunun Haplogrup B'ye ve bir bölümünün de Haplogrup A'ya ait 

olduğunu göstermiĢtir. Türk koyun ırklarındaki haplogrup dağılımı bizim 

çalıĢmamızdaki dağılım ile uyumludur. Demirci vd. (2010), haplogroup 

dağılımındaki uyumsuzluğu geçmiĢte meydana gelen evcilleĢtirme olaylarının bir 

iĢareti olan nüfus artıĢından kaynaklamıĢ olabileceğini savunmuĢlardır. 

Demirci vd. (2013), koyunların mitokondriyal DNA polimorfizmi üzerine 

yaptığı bir baĢka araĢtırmada 13 Türkiye koyun ırkından toplam 628 baĢ koyun ve 30 

baĢ Anadolu yaban koyunu (Ovis gmelinii anatolica) kullanmıĢtır. Ġncelenen 
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koyunların çoğunluğunun Haplogrup B (88 baĢ) ile Haplogrup A (n=70) ve 

Haplogrup C (n=69) olduğunu bildirmiĢlerdir. Haplogrup D (n=2) ve E (n=11) ise 

çok daha az gözlenmiĢtir. Ġncelenen yaban koyunlarında ise en fazla Haplogrup A 

(22 baĢ) görüldüğünü ve diğer yaban koyunu örneklerinin ise Haplogrup E ve C 

arasında yer aldığını bildirmiĢlerdir. Benzer Ģekilde bu araĢtırmada da Türkiye yerli 

koyun ırklarında en fazla Haplogrup B ve Haplogrup A gözlenirken, diğer koyunlar 

Haplogrup C ve E arasında yer almıĢlardır. Bir baĢ Pırlak Haplogrup E ve yaban 

koyunları arasında bulunmuĢtur. Sonuçlar Türkiye yerli koyun ırklarının çoğunun 

Avrupa yaban koyunundan (Ovis aries musimon) köken aldığını göstermekle birlikte 

Haplogrup A’nı görülmesi Türklerin Asya’dan göçleri ile birlikte koyunlarını da 

getirdiklerini düĢündürmektedir. Ayrıca, Anadolu yaban koyununda Haplogrup A 

frekansının çok yüksek çıkması ve Türkiye yerli koyun ırklarında Haplogrup A’nın 

görülmesi ve az sayıda hayvanın Haplogrup C ve E arasında çıkması bu koyun 

ırklarının oluĢmasında Anadolu yaban koyunlarının da (Ovis gmelinii anatolica) 

etkisinin olabileceğini akla getirmektedir. 

Yüncü vd. (2013), 13 Türkiye yerli koyun ırklarından toplam 622 baĢ hayvan 

kullanmıĢlar ve incelenen koyunların Haplogrup A, B ve C içerisinde yer aldıklarını 

bildirmiĢlerdir. Sadece iki hayvanda Haplogroup D ve 10 hayvanda da Haplogroup E 

belirlemiĢlerdir. Hayvan sayıları dikkate alındığın bulunan haplogrup dağılımları bu 

araĢtırma ile uyumludur. 

Yağcı vd. (2020) ġavak Akkaraman koyunlarında mtDNA D-loop 

polimorfizmi üzerinde yaptıkları araĢtırmada toplam 50 baĢ koyun kullanmıĢlardır. 

ġavak Akkaraman koyunlarda en fazla Haplogrup B ve daha sonra da Haplogrup 

A’ya rastlanmıĢtır. Sadece üç baĢ koyunda Haplogrup C gözlenmiĢtir. Bizim 

çalıĢmamıza benzer Ģekilde Akkaraman ırkında Haplogrup B ve Haplogrup A 

sıklıkla gözlenmiĢtir. Bu sonuçlar, Akkaraman ırkının Asya kökenli olabileceğini, 

ancak Anadolu’daki diğer koyun ırkları ile zaman içinde melezlenmiĢ 

olabileceklerini düĢündürmektedir.  

Literatürde bildirilen ve bu çalıĢmada bulunan sonuçlardan Türkiye koyun 

ırklarında Haplogrup B frekansı yüksek olmakla birlikte Haplogrup A’nın ve Orta 
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Asya ile Çin’de frekansı yüksek olan Haplogrup C'nin de görülmesi bu koyun 

ırklarının oluĢmasında Türklerin Orta Asya’dan göçlerinin etkisinin olabileceğine 

iĢaret etmektedir. Ayrıca, bir koyunun yaban koyunların genetik yapısına benzemesi 

zaman içerisinde evcil koyunlar ile yaban koyunlar arasında gen akıĢı olabilir mi 

sorusunu da akla getirmektedir.  

4.3. Pakistan Yerli Koyun Irkları Arasındaki Genetik ĠliĢki 

Pakistan’da çok sayıda koyun ırkı bulunmakla birlikte Pakistan koyun ırklarının 

genetik çeĢitliliği ve kökenine dair çok az sayıda çalıĢmaya rastlanılmıĢtır. 

Babar vd. (2014), mitokondriyal cytB gen polimorfizmini kullanarak 

Pakistan'ın Thalli ve Lohi koyun ırkları ile Hindistan, Türkiye ve Avrupa koyun 

ırkları arasındaki genetik iliĢkileri araĢtırmıĢtır. Çizilen filogenetik ağaçta Pakistan 

ve Hindistan koyun ırkları ile bir grup oluĢtururken, Türkiye yerli koyun ırklarının 

ise Avrupa koyun ırkları ile birlikte kümelendiğini ortaya koyulmuĢtur. Bu çalıĢma 

Türkiye ve Avrupa koyun ırklarının ortak atadan geldikleri tezini güçlendirmektedir. 

Bu araĢtırma sonuçları da Pakistan ve Türkiye yerli koyun ırklarının farklı bölgelerde 

evciltildiğini göstermektedir. 

Naqvi vd.(2017), Pakistan'ın Damani, Balkhi, Kaghani, Thalli ve Salt 

Range'den oluĢan 5 yerli koyun ırklarındaki genetik çeĢitliliği, farklılaĢmayı ve 

popülasyon yapısını mikrosatellitler ile analiz etmiĢlerdir. Bu ırklarda gözlenen 

ortalama heterozigotluk 0,631 ve genetik uzaklığı 0,159 hesaplamıĢlardır. Yapılan 

filogenetik genetik analizde Thalli ve Damani'nin bir küme oluĢturduğunu, Salt 

Range, Kaghani ve Balkhi'nin ise baĢka bir küme oluĢturduğunu bildirmiĢlerdir. 

Benzer Ģekilde bu araĢtırmada da mitokondriyal DNA bakımından da Salt Range ve 

Thalli ırklarının farklı genetik yapılarda olduğu ve farklı gruplarda yer aldığı 

belirlenmiĢtir.  

Hussain vd.(2017), Punjab Urial yaban koyunları ile yerli koyun ırklarında 

mtDNA D-loop çeĢitliliği üzerine bir çalıĢma yapmıĢlardır. MJ ağacı sonucunda Ovis 

vignei bochariensis haplotiplerinin Ovis ammon haplotipleriyle yakından iliĢkili 
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olduğunu ve Ovis vignei punjabiensis'ten ise uzak bir kümede yer aldığını 

bildirmiĢlerdir. MJ ağacında Kajli, Thalli, Pak Karakul ve Kachi Pakistan yerli 

koyun ırklarının aynı kümede veya aynı haplogruba ait olduğu belirlenmiĢtir. Benzer 

Ģekilde bu çalıĢmada da Thalli, Pak Karakul ve Kajli ırklarına ait örneklerin 

çoğunluğu Haplogrup A içerisinde yer almıĢtır. Ancak, Pak Karakul ırkının Kajli ve 

Thalli ırkından daha farklı genetik yapıda olduğu gözlenmiĢtir. 

Mümtaz vd. (2019), mtDNA sitokrom B gen polimorfizmini kullanarak 

Pakistan yerli koyunları ve yabani koyunları (Ovis vignei Urial) arasındaki genetik 

iliĢkiyi incelemiĢlerdir. Neighbour joining (NJ) ağacında Kajli koyun ırkının yaban 

koyunlarından farklı bir grupta yer aldığını bildirmiĢlerdir. Benzer Ģekilde bu 

çalıĢmada da Kajli ırkı yaban koyunlarından belirgin Ģekilde ayrılmaktadır.  

Pakistan koyun ırklarındaki mikrosatelit lokusları kullanılarak genetik 

çeĢitlilik ve iliĢki araĢtırmak amacıyla yapılan bir çalıĢmada (Ullah vd., 2021), alt 

popülasyonlarda genetik farklılığın fazla olduğu belirlenmiĢtir. Ancak yapılan 

Neighbour joining analizinde her alt popülasyonun ana popülasyondan ayrılmadığı 

ve ırk bazında farklı kümelerde yer aldığı bildirilmiĢtir. Maternal kalıtımın 

araĢtırıldığı bu araĢtırmada Pakistan koyun ırklarında çoğunlukla Haplogrup A ve az 

miktarda haplogrup B yapısında olduğu gözlenmiĢtir. Sonuçlar, Pakistan 

koyunlarının aynı yabani koyun ırkından köken aldığını, zaman zaman farklı 

bölgelerde yetiĢtirilen koyunlarla melezlenmiĢ olabileceğini göstermektedir.  

Pakistan yerli koyun ırkları üzerinde yapılan mikrosatelit ve mt-DNA 

araĢtırmaları, yerli koyun ırklarının birbirlerine genetik olarak daha az benzediklerini 

ortaya koymuĢtur. 

4.4. Türkiye ve Pakistan Yerli Koyun Irkları Arasındaki Genetik ĠliĢki 

Arkeolojik bulgular koyunların ilk evcilleĢtirilen hayvan türlerinden biri olduğunu 

göstermektedir (Ryder, 1984). Arkeozoolojik araĢtırmalar ve arkeolojik alanlarda 

bulunan hayvan kemiklerinin boyutundaki küçülmeler bölgedeki evcil hayvanların 

bir kanıtı olarak değerlendirilmektedir. Kabul edilen bu yeni kanıtlar ıĢığında, koyun, 
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sığır, domuz ve keçi evcilleĢtirme merkezlerinin büyük ölçüde Güneydoğu Anadolu 

olduğu öne sürülmüĢtür (Zeder, 2008).  

Mitokondriyal DNA, özellikle kontrol bölgesi (mt-DNA Dloop), tür içi 

düzeyde yüksek miktarda varyasyon göstermektedir. Bu nedenle, tür içinde yüksek 

sayıda haplogrup ve haplotipler içermektedir. mtDNA Dloop, birçok hayvanın 

evrimsel tarihini, filogenisini çözmede en yaygın olarak kullanılan moleküler 

belirteçtir (Bruford ve diğerleri, 2003). mtDNA haploit sayıda olduğu için etkin 

popülasyon büyüklüğü düĢüktür ve bu nedenle kolayca genetik sürüklenmeye maruz 

kalmaktadır. Özellikle göçler sırasında bazı haplotipler/haplogruplar kaybolmakta 

veya ortaya çıkmaktadır; dolayısıyla göçlerin etkisi ile coğrafya üzerinde genetik 

yeni yapılar oluĢturmaktadır. mtDNA'nın bu özelliğinden yararlanılarak genetik 

çeĢitliliğin coğrafik modelleri kolaylıkla görselleĢtirilebilir ve coğrafi örüntü ise 

filogenetik bağlamda değerlendirilebilir. 

Koyunlarda mtDNA'ya dayalı olarak yapılan çalıĢmalarda beĢ haplogrup 

gözlenmiĢtir. Günümüzün evcil koyun ırkları, mtDNA haplogruplarının karıĢımını 

taĢımaktadır, ancak Avrupa'da Haplogrup B ve Asya'da Haplogrup A’nın baskınlığı 

(Tapio ve diğerleri, 2006; Bruford ve Townsend, 2006) dikkat çekmektedir. 

Güneybatı Asya'da (Bruford ve Townsend, 2006) ve Türkiye'de (Pedrosa vd., 2005) 

Haplogrup D ve E ile birlikte nispeten yüksek Haplogrup C sıklığının varlığı 

gözlenmektedir (Meadows vd., 2007). Avrasya üzerindeki koyun haplogrup 

frekanslarının dağılımı, evcilleĢtirme ve geniĢleme olayları, müteakip göçler, 

seleksiyon, melezleme ve introgresyonlar tarafından ĢekillenmiĢ olabilir. Genellikle, 

yağlı kuyruklu olan Asya koyun ırklarında Haplogrup A ve C, ince kuyruklu olan 

Avrupa koyun ırklarında ise Haplogrup B görülmektedir. 

Pakistan koyun ırklarında genetik çeĢitlilik ve iliĢkiyi belirlemek için bugüne 

kadar Türkiye'ye kıyasla daha az çalıĢma yapılmıĢtır. Tapio vd. (2006), Avrupa, Orta 

Asya ve Kafkas bölgelerinde yetiĢtirilen 48 ırktan 406 koyun örneğini 

incelenmiĢlerdir. AraĢtırma sonucu incelenen koyun ırklarında 210 haplotip 

tanımlanmıĢtır. Haplotipler üç ana haplogruba Haplogrup A, B ve C ile yeni 

belirlenen bir grup olan Haplogrup D'ye ayrılmıĢtır. Neighbour joining ağacı sonucu 
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incelenen koyunların % 22'sinin Haplogrup A, % 71'inin Haplogrup B ve % 7'sinin 

Haplogrup C'ye sahip olduğu belirlenmiĢtir. Haplogrup D'de sadece bir Karaçay 

koyunu bulunmuĢtur. Bu araĢtırmada da benzer Ģekilde Pakistan koyunlarının 

çoğunluğu Haplogrup A içinde, Türkiye koyun ırklarının ise Haplogrup B içerisinde 

yer almıĢtır. Aynı zamanda Türkiye yerli koyun ırkları içerisinde Haplogrup C 

frekansı Pakistan yerli koyun ırklarından daha yüksek bulunmuĢtur. Her iki ülke 

koyun ırkları içerisinde Haplogrup A ve B’nin bulunması göçlerin veya 

melezlemenin etkisinin olduğunu göstermektedir. Tapio vd., (2006) Haplogrup C'nin 

Kafkasya ve Orta Asya'da var olduğu, Avrupa’da bulunmadığını bildirmiĢtir. 

Türkiye yerli koyun ırklarında Haplogrup C’nin frekansının yüksek olması Türkiye 

yerli koyun ırklarının oluĢmasında Orta Asya koyun ırklarının etkisinin olduğunu, 

dolayısıyla Türklerin Orta Asya’dan göçlerinin Türkiye yerli koyun ırklarının 

Ģekillenmesinde rolünün olduğunu hipotezini güçlendirmektedir. Ancak, Pakistan 

Asya kıtasında yer almasına rağmen Haplogrup C frekansı Türkiye koyun ırklarına 

kıyasla daha düĢük bulunmuĢtur. Bu durum Orta Asya’dan Pakistan’a göçün daha az 

olduğuna iĢaret edebilir. 

Genellikle Haplogrup B'nin Avrupa yaban koyununda ve Avrupa koyun 

ırklarında bulunduğu ve Doğu Asya'daki koyun ırklarında daha az görüldüğü 

bildirilmektedir (Hiendleder vd., 1998, Hiendleder vd., 2002, Guo vd., 2005). 

Türkiye yerli koyun ırklarında Haplogrup B'nin frekansının yüksek olması Avrupa 

yaban koyunlarından evciltilmiĢ olabileceğini veya Avrupa koyun ırklarının etkisinin 

daha fazla olduğunu gösterebilir. 

Meadows vd. (2005), mitokondriyal DNA analiziyle Asya ve Avrupa evcil 

koyun ırkları arasında yüksek düzeyde gen akıĢı olduğunu ortaya koymuĢlardır. 

Ayrıca analizlerde evcil ve yabani koyunlardan örnekleme yapmıĢlar ve toplam 57 

haplotip tespit etmiĢlerdir. Sonuçlar, koyunların coğrafi olarak farklı evcilleĢtirme 

bölgesindeki yaban koyunlardan evciltildiğini, genellikle koyunların Haplogrup A ve 

B’ye sahip olduklarını bildirmiĢlerdir. Hindistan, Moğolistan, Tibet ve Endonezya'ya 

ait koyun ırkları Haplogrup A’da toplanmıĢtır. Avusturya, kuzeybatı Rusya, 

Finlandiya ve Ġspanya koyun ırkları Haplogrup B içerisinde yer almıĢlardır. Bu 

araĢtırmanın sonuçları Meadows vd. (2005) yaptıkları çalıĢmadan elde edilen 
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sonuçlara benzemektedir. Ancak, bu araĢtırmada beĢ haplogrup da gözlenmiĢ ve 

Pakistan yerli koyunlarının çoğunluğu Haplogrup A, Türkiye yerli koyunlarının çoğu 

ise Haplogrup B içinde yer almıĢtır. Sonuçlar, Meadows vd.(2005)’nin Asya 

koyunlarının Haplogrup A'ya ve Avrupa koyunlarının da Haplogroup B'ye ait 

oldukları hipotezini doğrulmaktadır. Ayrıca, bazı Türkiye ve Pakistan yerli 

koyunlarının benzer haplotiplere sahip olmaları aynı yaban koyunlarından 

evcilleĢtirildiğini, göçleri ve introgresyon varlığını düĢündürmektedir.  

Pariset vd. (2011), Arnavutluk, Yunanistan ve Ġtalya’dan toplam 18 yerli 

koyun ırkında ve yaban koyunlarında mitokondriyal DNA ve SNP temelinde genetik 

çeĢitliliği araĢtırmıĢlar ve 154 haplotip tanımlamıĢlardır. En fazla nükleotid 

çeĢitliliğin Arnavutluk'ta (0,0211) mevcutken, en fazla haplotip sayısını (83 haplotip) 

ise Yunanistan'da belirlemiĢlerdir. Yapılan analizler sonucunda evcil ve yaban 

koyunlarında üç ana haplogrup (A, B ve C) bulmuĢlardır. Ġncelenen koyunların 

%89'unun Haplogrup B, % 8'inin Haplogrup A ve % 3'ünün de Haplogrup C'ye ait 

olduğunu bildirmiĢlerdir. Yunanistan ve Arnavutluk koyun ırkları her üç haplogrupta 

da bulunurken, Ġtalyan koyun ırklarında ise sadece Haplogrup B belirlenmiĢtir. Bu 

araĢtırmada beĢ haplogrubun da belirlenmiĢ olması örnekleme yapılan iki ülkenin 

evciltme yapılan alanlara yakın olması ve göç yolları üzerinde bulunmasından 

kaynaklanabilir. Türkiye’nin hem evciltme bölgelerine yakın olması hem de Asya ve 

Avrupa arasında köprü konumunda ve göç yolları üzerinde bulunması Türkiye’deki 

genetik çeĢitliliği açıklamaktadır. Yunanistan ve Arnavutluk’ta Haplogrup A 

bulunmasında Türklerin bu bölgelerde uzun süre hüküm sürmelerinden 

kaynaklanmıĢ olabilir. Haplogrup C’nin Orta Asya koyun ırklarında yaygın olarak 

bulunması ve Türkiye yerli koyun ırklarında da frekansının yüksek olması Türklerin 

Orta Asya’dan göçerken koyunlarını da beraberlerinde getirmelerinden 

kaynaklanabilir. Bu koyunların evcilleĢtirmesinin Yakın Doğu’da gerçekleĢtiği 

düĢünülmektedir (Bruford vd., 2003). Haplogrup D her ülke koyun ırklarında 

bulunmamakla birlikte Türkiye yerli koyun ırklarının Haplogrup D'ye daha yakın 

olduğu görülmektedir. Haplogrup E ise sadece bir baĢ Karayaka’da gözlenmiĢtir. 

Sonuçlar Haplotip E’nin yalnızca Türkiye koyun ırklarında mevcut olduğu 

yönündeki (Groeneveld vd., 2009) sonuçları desteklemektedir. 
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5. SONUÇ ve ÖNERĠLER 

 

Bu çalıĢmada, Türkiye’den altı ve Pakistan’dan yedi olmak üzere toplam 13 farklı 

ırktan 319 baĢ koyun örneği kullanılmıĢtır. Türkiye yerli koyun ırklarından 

Akkaraman, Morkaraman, Karayaka, Kıvırcık, Pırlak ve Sakız'dan, Pakistan yerli 

koyun ırklarından Thalli, Lohi, Sipli, Kajli, Buchi, Pak Karakul ve Salt Range'den 

örnekler alınmıĢtır. Mitokondriyal DNA D-loop dizi analizi temelinde Türkiye ve 

Pakistan koyunları arasındaki iliĢki ve genetik çeĢitlilik incelenmiĢtir. 

Tüm örneklere ait DNA dizileme sonuçları 1077 bp olacak Ģekilde hizalanmıĢ 

ve ırkların içindeki genetik farklılaĢma değerleri Maximum Composite Likelihood 

modeli (Tamura vd., 2004) yardımıyla analiz edilmiĢtir. Türkiye koyun ırkları 

içerisinde en az genetik farklılaĢma Sakız (% 1), en fazla genetik farklılaĢma ise 

Morkaraman ırkında (% 3,1) bulunmuĢtur. Pakistan koyun ırkları içerisinde en az 

genetik farklılaĢma Sipli (% 0,9), en fazla genetik farklılaĢma ise Salt Range ırkında 

(% 2) olduğu görülmektedir. Sakız ve Sipli ırklarında genetik farklılaĢmanın az 

olmasını örneklemenin aynı veya az sayıdaki sürüden alınmasından, popülasyonun 

daralmasından ya da ırk içi akrabalığın artmasından kaynaklanabilir. Morkaramana 

ve Salt Range ırklarında genetik farklılaĢmanın fazla görülmesine örneklemenin çok 

sayıda sürüden yapıldığını veya popülasyonlar arası gen akıĢının fazla olması neden 

olmuĢ olabilir.  

Türkiye ve Pakistan koyunlarındaki Tajima Nötralite test sonuçlarına göre 

Türkiye yerli koyun ırklarında 230, Pakistan yerli koyun ırklarında ise 203 

polimorfik bölge olduğu görülmektedir. Mt-DNA Dloop bölgesindeki polimorfizm 

oranı Türkiye ve Pakistan koyun ırklarında sırasıyla 0,1833 ve 0,1618 

hesaplanmıĢtır. Türkiye yerli koyun ırklarında hem polimorfik bölge hem de 

polimorfizm oranının Pakistan’a göre fazla çıkması coğrafi konumundan 

kaynaklanmıĢ olabilir. Türkiye’nin coğrafi olarak bereketli hilal olarak ifade edilen 

ve farklı türlerin ilk evcilleĢtirildiği bölgede olması, Asya, Avrupa ve Orta Doğu 

arasında köprü konumunda bulunması Türkiye koyun ırklarındaki polimorfik bölge 

sayısı ve polimorfizm oranındaki artıĢı açıklayabilir. Ayrıca, Türklerin Orta 
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Asya’dan Anadolu’ya göçleri esnasında getirdikleri koyun ırklarının genetik yapısı 

kaynaklı Türkiye’deki genetik çeĢitlilik veya polimorfizmler artırmıĢ olabilir. 

Yapılan analizler sonucu Türkiye yerli koyun ırklarının yaklaĢık % 99’u 

Haplogrup B, Pakistan koyun ırklarının ise yaklaĢık % 99’u Haplogrup A içerisinde 

yer almıĢtır. Türkiye ve Pakistan koyun ırklarının farklı haplogruplar içerisinde yer 

almaları her iki ülke koyun ırklarının farklı bölgelerde evciltilen yaban 

koyunlarından köken aldığını göstermektedir. Türkiye koyun ırklarında en fazla 

genetik benzerlik Sakız – Kıvırcık ırkları arasında (% 98,4), en az genetik benzerlik 

ise Morkaraman – Pırlak ırkları arasında (% 97) hesaplanmıĢtır. Pakistan koyun 

ırkları arasında en fazla genetik benzerliğin Sipli – Lohi koyun ırklarında (% 98,4), 

en az genetik benzerliğin ise Salt Range – Thalli ve Salt Range Kajli ırkları arasına 

(% 98) bulunmuĢtur. Irklar arasındaki benzerliğin fazla veya az çıkmasında coğrafik 

sınırlamalar etkili olabilir. Sakız ve Kıvırcık koyun ırkları aynı coğrafi bölgede 

yetiĢtirilirken, Pırlak ve Morkaraman hem farklı coğrafik bölgede yetiĢtirilmektedir.  

Türkiye yerli koyun ırklarında Haplogrup B, Pakistan yerli koyun ırklarında 

Haplogrup A’nın frekansı daha yüksektir. Ancak, her iki ülke koyun ırklarında diğer 

haplogruplar da görülmektedir. Türkiye koyun ırklarından Akkaraman ve 

Morkaraman ırklarına ait hayvanların bir bölümü Haplogrup A içerisinde yer 

almıĢtır. Haplogrup A’nın Asya koyun ırklarında daha sıklıkla görülmesi bu iki ırkın 

Orta Asya kökenli ve Türklerin göçleri ile beraber getirilmiĢ olabileceği tezini 

kuvvetlendirmektedir. Pakistan koyun ırklarından Salt Range ve Pak Karakul 

ırklarının Türkiye koyun ırklarıyla daha fazla genetik benzerliğe sahip olduğu 

görülmektedir. Türkiye’de de Karagül ırkı yetiĢtirilmektedir ve bu ırkın kökeninin 

Buhara yakınlarındaki Karagül adındaki yerleĢim yerinden geldiği bildirilmektedir 

(Akçapınar, 1994). Pakistan koyun ırklarında Haplogrup B’nin bulunması bu ırkların 

zaman içerisinde Avrupa koyun ırklarıyla melezlenmiĢ olabileceğini 

düĢündürmektedir. 

Haplogrup C içerisinde Karayaka ve Morkaraman ırklarından, Haplogrup E 

içerisinde Karayaka ırkından koyunlar bulunmaktadır. Yaban koyunlarının (Ovis 

aries musimon) oluĢturduğu kümede ise bir Kıvırcık ve bir Pırlak olduğu dikkat 

çekmektedir. Haplogrup C içerisinde Pakistan yerli koyun ırklarından Kajli ırkına ait 
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iki baĢ koyunun olduğu görülmektedir. Haplogrup D ve E içerisinde hayvan 

bulunmamakla birlikte Buchi ırkında bir hayvanın her iki haplogrup arasında olduğu 

dikkat çekmektedir. 

Türkiye yerli koyun ırklarından Pırlak ırkına ait bir örneğin Haplogrup C ve 

E’den çok farklı, yabani koyunlara yakın bir genetik yapıda olduğu görülmektedir. 

Haplogrup E içerisinde ise Karayaka ırkına ait bir örnek ise bulunmuĢtur. Türkiye ve 

Pakistan koyun ırklarında Haplogrup D gözlenmemiĢtir. Haplogrup C’nin Türkiye 

yerli koyun ırklarında daha fazla gözlenmesi ve Haplogrup C’nin frekansının Orta 

Asya ile Çin koyun ırklarında yüksek olması, Türkiye yerli koyun ırklarının 

oluĢmasında Türklerin Orta Asya’dan göçlerinin etkisinin olabileceğine iĢaret 

etmektedir. Haplogrup E’nin sadece Türkiye’de bir ırkta görülmesi bu haplogrubun 

Türkiye kökenli olabileceğini düĢündürmektedir. 

Sonuç olarak, Türkiye yerli koyun ırklarında Haplogrup B, Pakistan yerli 

koyun ırklarında ise Haplogrup A daha fazla gözlenmiĢtir. Ancak, her iki ülke koyun 

ırkları farklı haplogruplar içerisinde yer alsalar da, koyun ırklarında zaman içerisinde 

göçlerin ve melezlemelerin etkisiyle diğer haplogruplar da görülmeye baĢlanmıĢtır. 

Özellikle, Türklerin Orta Asya’dan göçleri ve beraberlerinde koyunlarını da 

getirmeleri Türkiye koyun ırklarının genetik yapılarına katkıda bulunduğu 

söylenebilir.  

Pakistan’da çok sayıda koyun ırkı bulunmasına rağmen koyun ırklarında 

genetik çeĢitliliğin belirlenmesine yönelik az sayıda çalıĢmaya rastlanılmıĢtır. 

Türkiye’nin coğrafik konumu, medeniyetlerin beĢiği olması, hayvanların ilk 

evcilleĢtirildiği bölgelere yakınlığı, Pakistan’ın çok sayıda koyun ırkına sahip olması, 

Güney-batı Asya’da ve Çin ile Orta Doğu arasında yer alması her iki ülke koyun 

ırklarının da daha detaylı Ģekilde araĢtırılmasını gerekli kılmaktadır.  

Asya ve Avrupa koyun ırkları arasındaki genetik iliĢkilerin belirlenmesinde 

Ġran, Azerbaycan, Türkmenistan, Özbekistan, Kazakistan, Kırgızistan, Afganistan ve 

Tacikistan koyun ırklarının da incelenmesinde ve genetik iliĢkilerin belirlenmesinde 

mt-DNA ile genomik DNA verilerin birlikte kullanılmasında yarar vardır. 
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