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OZET

TURKIYE KOYUN IRKLARINDAKI GENETIK CESITLILIGIN mtDNA ve Y
KROMOZOMAL BELIRTECLERI KULLANILARAK BELIRLENMESI

Bu calismada, her biri Y kromozomunda bulunan SRY genine ait iki, DBY ve
AMELY genine ait tek bdlge ile Y-6zel bir mikrosatelit olan SRYM18 DNA dizi analiz
yontemleriyle incelenmistir. SRY, DBY ve AMELY genine ait dizi analizi yapilan
bolgelerde herhangi bir tek nikleotid polimorfizmi saptanmazken, SRYM18
mikrosatellitine ait 141,143 ve 145 bazlik ii¢ farkl: biiytikliikte par¢a saptanmustir.

Yerli koyun irklarindaki anasal genetik cesitliligin belirlenmesi i¢in bu on koyun
irkindan dokuzu mtDNA kontrol bolgesinin 531 be¢’lik dizi bilgileri kullanilarak
incelenmistir. Dokuz adet yerli irkta mtDNA nin kontrol bdlgesinde bulunan 531 bazlik
parcanin dizi analizi sonucunda yerli koyun irklarinda yiiksek bir haplotip cesitliligi
belirlenmistir. Ayrica yerli koyun irklar1 ii¢ temel haplogrup olan A,B ve C ig¢inde
gruplanmis ve Akkaraman 1rkindan tek bir hayvan nadir E haplogrubunda saptanmaistir.

Anahtar kelimeler: SRY, SRYM18, genetik cesitlilik, mtDNA, evciltme



ABSTRACT

DETECTION OF GENETIC DIVERSITY ON TURKISH SHEEP BREED BY USING
mtDNA and Y CHROMOSOMAL MARKERS

In this study two SRY genes, one region of DBY and AMEL genes and
SRYM18 Y-specific microsatellite (each of them are located on of Y chromosome )
were investigated by using DNA sequence techniques in 10 Turkish native sheep
breeds. While any base substitution was not found on the regions sequenced of SRY,
DBY and AMELY, have been found three different base of size as 141, 143 and 145bp
belong to SRYM18.

9 of 10 sheep breeds were investigated to determinate maternal genetic diversity
on Turkish native sheep breeds by using sequence information of 531 bp of mtDNA
control region. As a result of sequence analysis of 531 bp of mtDNA control region
have been detected a high genetic diversity on Turkish native breeds. While these
breeds have grouped into three major maternal haplo groups as A,B and C, one animal
from Akkaraman breed was detected into rare E haplogroup.

Key words: SRY, SRYM18, genetic diversity, mtDNA, domestication
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SIMGE VE KISALTMALAR DIiZiNi

AMEL
AKK
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1.GIRIS

Birlesmis Milletler Biyogesitlilik Sozlesmesinde genetik kaynaklar, “Bugun
veya gelecek i¢in deger tasiyan genetik materyal” olarak tanimlanmaktadir (Anonim
2010). Bu tanim 6zgun potansiyel kullanim 6zelliklerine sahip evcil ya da yabani bir
tirdeki ¢esitliligi ifade etmektedir. Irklar arasindaki farkliliklar genetik ¢esitlilik
bakimindan ¢ok onemlidir. Ancak giliniimiizde bu farkliliklar, dolayisiyla da genetik
cesitlilik artan diinya nufusun gereksinmelerini karsilamak igin yogun bigimde yapilan
seleksiyon, kontrolsiiz melezlemeler ve gelisen teknolojinin etkileri altinda kaybolma
tehlikesi ile kars1 karsiya kalmistir. Aslhinda bu farkliliklarin korunmasi, gelecekte
ortaya c¢ikmasi olast ¢evresel degisikliklere ve piyasa egilimlerinin degigsme olasiligina
kars1 onlem olusturmasi bakimdan oldugu gibi kiiltiirel, tarihi ve bilimsel agidan da

bliyiik 6nem tagimaktadir.

Gida ve tarim i¢in yasamsal Onem tasiyan biyolojik ¢esitliligin, artan dlnya
niifusuyla beraber yayginlasan yanlis uygulamalar ve asir1 kullanim nedeniyle hizla
azalmasi tiim diinyada bu tahribat1 6nlemeye ve geciktirmeye yonelik bilingli ¢abalar
baglatmistir. Ciftlik hayvanlarinda gen kaynaklarini korumaya yonelik ilk kapsaml
proje Ispanya’da 1944’de Iberya koyun irkinin korumasma yénelik olmustur ve bunu
1969 ve 1970 yillarinda Ingiltere ve Fransa’da baslatilan calismalar izlemistir.
Gunumuzde 39 Awvrupa ulkesinin  33’Unde fonksiyonel koruma ¢aligmalari
surdirtlmektedir (Zjalik 2008).

Biyolojik Cesitlilik Sozlesmesi metni, diinyadaki sanayilesme, schirlesme gibi
biyolojik ¢esitlilik tizerindeki baskilar1 artiran siire¢lerin hizlanmasi ile birlikte ortaya
cikan gereksinim (zerine, 1987 yilinda Birlesmis Milletler Cevre Programi (UNEP)
tarafindan baglatilan ve dort yil siiren bir ¢alisma sonunda olusturulmustur. Rio de
Janerio’da 1992 yilinda gergeklestirilen Diinya Siirdiiriilebilir Kalkinma Zirvesi’nde
biyolojik ¢esitliligin azalmasinin koordine edilmis uluslararasi ¢abalarla Onlenebilecek
onemli bir sorun oldugu kabul edilmis ve Tirkiye’nin de taraf oldugu Biyolojik
Cesitlilik  Sozlesmesi’nin  Rio’da  imzalanmasiyla sonuglanmistir.  Tlrkiye bu
So6zlesmeyi 1992°de imzalamis, 1996 yilinda da onaylamis ve Sozlesme 14 Mayis 1997
yilinda yiriirlige girmistir (Anonim 2009a).



Biyocografik konumu nedeniyle iilkemiz gen kaynaklar1 ve biyolojik c¢esitlilik
bakimindan ayricalikli bir duruma sahip olup, 6zellikle hayvan (fauna) gesitliliginin ¢ok
fazla oldugu bildirilmektedir (Anonim, 2009a). Populasyonlarin tiimiindeki genetik
varyasyonun tamamini korumak miimkiin degildir. Bu nedenle bu konuda yapilacak
caligmalarin ilk agamasi genetik kaynaklarin gézden gecirilmesi ve koruma agisindan
uygun olan 1wrklarin segilmesidir (Togan ve ark. 2005). Bu baglamda yapilacak
caligmalara yon verilmesi i¢in 1rklar arasindaki genetik farkliklarin ve genetik iligkilerin
iyl anlagilmasi ve irdelenmesi gerekmektedir. Boyle bilgiler itk icindeki ve farkli
irklardan olan hayvanlar arasindaki benzerlik ve farkliliklarin hesaplamasinda ve

koruma faaliyetlerinin gelistirilmesinde kullanilabilirler.

Turkiye iklimi, topografyas: ve bitki Ortlisu koyun yetistiriciligi agisindan ¢ok
elverisilidir. Ulkemizde ¢ok ¢esitli sartlara uyum saglamis birgok yerli koyun irk1 ve tipi
bulunmaktadir. Bu avantajlar nedeniyle koyun hem ekonomik anlamda hem de genetik
kaynak olarak 6nemli bir kullanim potansiyeline sahiptir (Karaca ve Cemal 1998).
Ancak entansif tarima ayak uydurmak ic¢in yapilan melezlemeler ve koyunculuk
sektdrindeki bilingsizlik, yerli irklarin sahip olduklar 6zellikleri hizla kaybetmesine yol
acmaktadir. Uygulanan yanlis politikalar nedeniyle hem yerli wklarimiz dejenere
olmakta hem de Tiirkiye koyun varligi glinden giine azalmaktadir. 1990 yilinda
39 711 000 bas olan koyun varligimiz 2008 yilina gelindiginde 22 955 941 basa kadar
gerilemigtir. Yani son 18 yil igerisinde koyun varligimizda % 42 oraninda azalma

gerceklesmistir (Anonim, 2009b).

Diger taraftan iilkemizde koyunun gen kaynagi olarak tasidigi 6neme ve bu
konuda alinmasi gereken onlemlerin aciliyetine ragmen yerli koyun irklarimizin
tanimlanmasina yonelik yeterince g¢alisma yapildigini sdylemek giictlir (Karaca ve
Cemal 1998). Koyunun gen kaynagi olarak tasidigi onem goz Oniine alinarak,
ulkemizdeki koyun 1rklarinin genetik karakterizasyonuna yonelik ¢alismalar yapilmistir.
Bu amagla gecmiste morfolojik farkliliklar kullanilirken daha sonra polimorfik
biyokimyasal sistemler kullanilmig ve gunimizde de molekiler genetik yontemlerle
belirlenen DNA polimorfizmleri kullanilmaya baslanmistir. Cesitli arastiricilar, RAPD
(Random amplified polymorphic DNA) (Elmaci ve ark. 2007; Devrim ve ark. 2007;
Binbas ve Cemal 2007) mikrosatelitte (Cerit ve ark. 2004; Koban 2004; Soysal ve ark.
2001; Uzun ve ark. 2006) gibi genetik molekdler belirtecler kullanarak yerli koyun



irklarimizda bulunan genetik ¢esitliligi ve aralarindaki genetik iliskileri incelemislerdir.
Ancak bu arastirmalarin ¢ogunda az sayida irk ve az sayida belirte¢ kullanildigindan
elde edilen sonuglar geliskiler gostermektedirler. Turkiye yerli koyun irklarinda mtDNA
(Pedrosa ve ark. 2005; Meadows ve ark. 2007) ve Y kromozomal belirtecler
kullanilarak yapilan galisma sayisi ise oldukga azdir (Meadows ve ark. 2006; Meadows
ve Kijas 2009).

Hayvan populasyonlar1 arasindaki iliskileri ve bu populasyonlarda bulunan
varyasyonun seviyesini arastirirken oldukca yararli bilgiler saglayan molekiler
tekniklerdeki ilerlemeler, gelisen bilgisayar teknolojileriyle birlestiginde populasyonlar
arasindaki iligkiler ve populasyon tarihlerinin molekiiler verilere dayanilarak
incelenmesi miimkiin hale gelmistir. Simdiye kadar ¢esitli molekiiler belirtecler
kullanilarak, ¢iftlik hayvan1 turlerinden populasyonlar arasindaki farkliliklar
incelenmistir (Blott ve ark. 1998; Behl ve ark. 2002; Visser ve ark. 2004). Gunimizde
otozomal mikrosatelit belirtecler populasyon tarihinin anlasilmasinda (Forbes ve ark.
1995; Walling ve ark. 2004) ve diinyanin cesitli bolgelerindeki irklar arasindaki
iligkilerin incelenmesinde basariyla kullanilmaktadir (Arranz ve ark. 1998, 2001; Diez-
Tascon ve ark. 2000; Soysal ve ark. 2001). Bu gibi c¢alismalarda gozlenen
varyasyonlarin, incelenen bu irklar hakkindaki tarihi ve cografik bilgilerle genellikle

uyumlu sonuglar ortaya koydugu gozlenmektedir.

Son zamanlarda evcil koyun ve bunlarin atalarmin maternal ve paternal
kokenlerinin mitokondriyal genom ve Y kromozomundaki polimorfizmler yoluyla
analiz edilmesi, tlizerinde yogunlasilan yeni bir yaklasim haline gelmistir. Otosomal
mikrosatelitler de oldugu gibi sadece tek bir ebeveyn yoluyla kalitilan, mtDNA ve Y-
kromozomal uni-paternal belirteclerin kullanilmasi da populasyonlarda zamanla genetik
cesitlilikte meydana gelen degisimlerin gozlenmesi ve populasyonlarin kdkenlerinin

anlagilmasina olanak vermektedir (Vila 1997).

MtDNA’ya ait varyasyonlarin incelenmesinin tir dizeyinde veya daha alt
diizeydeki iliskilerin belirlemesi bakimindan olduk¢a 6nemli olusu (Avise ve ark. 1987)
mtDNA’nin ve gosterdigi kalittimm bir takim o6zelliklerinden ileri gelmektedir. Bu
Ozelliklerin basinda mtDNA’nin, ¢ok az sayida istisna disinda klonal ve maternal olarak

oosit plazmasi yoluyla kalitilmas1 (Gyllensten ve ark. 1985,1991) gelmektedir. Ayrica



¢ekirdek DNA’sindan 5 ila 10 kat daha hizli ¢ogalmasi ve rekombinasyonun
gerceklesmedigi bir bolge olmasi (Brown 1985), tiirler arasindaki haplotip farkliligini
ortaya koymas: nedeniyle mtDNA’y1 olduk¢a avantajli bir genetik belirte¢ haline
getirmektedir.

Y kromozomu ise memeli genomunun sadece babanin erkek doéllerine haploid
olarak aktardigi tek kismidir ve bu nedenle tiirlerin evrim siirecine erkegin etkisini
belirlemede etkin bigimde kullanilmaktadir (Geraldes ve ark. 2005). Ayrica tiirlerin
kokenini, populasyon genislemesinin biyiikliiglinli, populasyonlar arasi etkilesimi ve
hayvanlarin gog¢ yollarinin belirlenmesi ¢alismalarinda 6énemlidir (Pidancier ve ark.
2006). Bu nedenle son yillarda yapilan ¢alismalar memeli Y kromozomunun analizi
Uzerine yogunlasmistir (Hammer ve ark. 1997; Jobling ve Tyler-Smith 2000; Petit ve
ark. 2002; Meadows ve ark. 2004, 2006). Yapilan c¢alismalarda ozellikle Y
kromozomunda rekombinasyonun olmadigi erkege 6zgiin bolge (male-spesific region of
Y=MSY) tzerinde durulmaktadir. Bu bélgede bulunan SRY (sex determining region of
Y) geni erkege 6zgu bir genetik belirtecdir ve esey ile ilgili fenotipin olugmasi igin
gerekli gelisme siirecini yonlendirir (Gubbay ve ark. 1990; Sinclair ve ark. 1990).
mtDNA genomundaki polimorfizlerden elde edilen bilgileri desteklemek ve bunlarla
biitiinlestirmek igin ikinci bir bagimsiz ve bitunleyici bir genetik belirte¢ olarak Y
kromozomunun erkege 6zgiin bolgesindeki biallelik polimorfizmlerinden yararlanmak
bu konuda yapilan aragtirmalarin gilivenilirligini arttirmaktadir (Natanaelsson ve ark.

2006).

Bu ¢alismada Tiirkiye yerli koyun varliginin ¢gok 6nemli bir kismin1 olusturan on
yerli irktan disi ve erkeklerin mitokondriyal genomlarinda yiiksek diizeyde varyasyon
gosteren ve wrklarin filogenetik iligkilerinin aydinlatilmasina yonelik ¢aligmalarda sikca
kullanilan mitokondriyal DNA kontrol bdolgesinde bulunan polimorfizmlerin ve
erkeklerde Y-kromozomunda bulunan dort cekirdek genine ait bolgeler ve bir
mikrosatelite ait varyasyonlarin varligi ve miktari incelenmistir. Y kromozomunun
analizi icin Sex Determining Region Y (SRY) geninin 5’- promotor bdlgesinde bulunan
549 ve 598 bc’lik iki bolge, dead box helikase Y (DBY) geninin 3' untranslated
bolgesinde bulunan 171 bg’lik bdlge ve Amelogenin (AMEL) genine ait 182 bg’lik
bolgelerin dizi analizi yapilarak daha once bildirilmis SNP (TNP= Tek Nikleotid

Polimorfizmi)’lerin varligi incelenmis ve SRYM18 mikrosatelit lokusundaki farkli



parga biiyiikliikleri fragment analizi yapilarak belirlenmistir. Bu ¢alismada yerli koyun
wklarimiz arasindaki benzerlik ve farkliliklar eseye 6zgl belirtecler kullanilarak

incelenmis ve bu konudaki literatiire katk1 saglanmaya ¢alisilmistir.



2. KAYNAK OZETLERI

2.1. Evciltme

Toplayicilik ve avciliktan tarim ve dolayisiyla hayvan yetistiriciligine gecilmesi
insanlik tarihi agisindan ¢ok Onemli bir asamadir. Bunun sonucu meydana gelen
evciltme ve tarimsal ekonomilere bagli gelismeler insanlarin toplumsal yapilarini,
biyolojik ¢esitliligi, yer klirenin jeomorfolojik yapisin1 ve atmosferindeki degisiklikleri
yonlendirmistir. Bu nedenlerle bitki ve hayvanlarin evciltilmesi (Cizelge 2.1 ve Sekil
2.1) konusu akademik cevreler tarafindan oldugu gibi kamuoyu tarafindan da sirekli,

yogun bir ilgiyle kargilanmistir (Zeder 2008).

[k evciltme olaylarmin biiyiik bir kisminin Verimli Hilal (Fertile Crescent) adi
verilen ve Suriye’nin tamami, Tiirkiye’nin dogusu ve Iran’in kuzeyini icine alan
bolgede meydana geldigi kesinlik kazanmistir (Zeder 2008). Bu cografi bolge diinyada
evcilmenin en 6dnemli merkezi olarak kabul edilir ve hala ¢ok degerli evcil hayvan ve

bitki tlrlerine sahiptir (Diamond 2002).

Cizelge 2. 1. Cesitli tiirlerin yaklagik evciltilme zaman ve bolgeleri (Taberlet 2008)

Tar Evciltme Yaklasik
Merkezi Evciltilme
Tarihi
(MO)
Kopek (Canis familiaris) Asya 15 000
Bugday (Triticum sp.) Verimli Hilal 11 000
Arpa (Hordeucum vulgare) Verimli Hilal 11 000
Keci (Capra hircus) Verimli Hilal 10 000
Koyun (Qvis aries) Verimli Hilal 10 000
Sigir (Bos taurus) Verimli Hilal (ve Endus Vadisi) 10 000
Domuz (Sus Scrofa) Verimli Hilal, Cin (ve baska merkezler?) 10 000
Kabak (Cucurbita pepo) Merkez Amerika 10 000
Misir (Zea Mays) Merkez Amerika 10 000
Pirin¢ (Oryza sativa) Cin 8 000
Ararot (Maranta arundinacea) Amazon 8 000
Patates (Solanum tuberosum) And Daglar1 7000
Muz (Musa sp) Yeni Gine 7 000
Esek (Equus asinus) Etopya 6 000
At(Equus caballus) Asya 6 000
Keten (Gossypium sp.) Amazon 5000
Ay ¢icegi (Helianthus anuus) Dogu Amerika 4 800
Fasulye (Phaseolus vulgaris) Merkez Amerika 4000




Evciltme genellikle insan ihtiyaglar1 dogrultusunda adapte edilen herhangi bir
populasyondaki bir siire¢ olarak tanimlanir. Evciltme sonucunda toplumlarin irettigi
besin maddesi miktar1 artmig ve toplumlar etkin olarak besin iiretebilir hale gelmistir.
Ayrica bu beceriye sahip olan toplumlar artan nifusunu beslemek icin besin maddesi
depolayabilme olanagina sahip olmustur. Bu gelismenin sonucu olarak toplumlarin
niifusu artmis ve yeni cevrelere yayilabilir hale gelmislerdir. insanlarm kiltiirel evrimini
de 6nemli bigimde etkileyen evciltme Neolitik devrim i¢in de atilan ilk adim olmustur
(Child 2006). Hayvan evciltilmesi sireci, saldirganligin azalmasi, eseysel olgunluga
erken ulasilmasi, kapali alanlarda yasamaya tolerans ve cesitli morfolojik Ozellikler
bakimdan seleksiyonu kapsar. Bu sure¢ hem selekte edilen ozellik hem de bu
ozelliklerle yakindan ilgili diger ozellikler bakimindan onemli degisikliklere yol
acmustir (Trut 1999; Diamond 2002).

Evciltmeyle birlikte ortaya ¢ikan gida liretimi aslinda Verimli Hilal bolgesi basta
olmak tizere birbirinden bagimsiz dokuz boélgede ortaya ¢ikmustir. Verimli Hilal
disindaki bu bolgeler Cin, Mezo Amerika, Andes/Amazon, Amerika’nin dogusu, Sahra,
tropikal Bati Afrika, Etopya ve Yeni Gine’dir (Cizelge 2.1, Sekil 2.1) (Diamond 2002;
Taberlet 2008).

Dodu
Amerika

Mezoamerika

— Yeni Gine
e
Andes ye
Amazon
IEI Gida iiretiminin kiken aldign ﬁg
hélgeler & 6?
D Giintimiizde en verimli tarimsal
alanlar

Sekil 2.1. Uygarligin baslangicindaki 6nemli topluluk ve bolgeler (Diamond 2002).



Gegen on yillik siirecte evciltme ile ilgili onemli bilgi birikimi olusmus,
caligmalar 6zellikle Orta Dogu’dan koken alan dort ¢iftlik hayvani olan koyun, keci,
sigir ve domuzun evciltilmelerinin izleri ve ilk evcilmeyi takiben Akdeniz kiyilarina
dagilimi iizerinde yogunlagmistir (Zeder 2008). Hayvanlarin evciltilmesi kopegin
evciltilmesiyle (Trut 1999) baslamistir. Ciftlik hayvanlarinin evciltilmesine ise koyun
ve keginin evciltilmesiyle yaklasik olarak M.O. 10 000- 9500 yillarinda baslanilmustir.
Ciftlik hayvanlarmin evciltilmesi bitkilerin evciltilmeye baslamasindan yaklasik 1000
yil dnce (Sekil 2.1) ve bitki evciltilmesinin merkez bolgesinin kuzey ve dogusunda bir
bolgede meydana gelmistir (Zeder 2008). Bugday, arpa, bezelye gibi pek ¢ok evcil bitki
ve koyun, keci, domuz gibi evcil hayvan tirinin evciltme bolgesi olan Verimli Hilal,
bu bolgede o donemde yasamakta olan avci-toplayici toplumlarin yerlesik diizene
gecmelerine yol agmis ve boylece ilk ¢iftgi ve yetistiricilerin de vatani olmustur. Gida
iiretimin bu sekilde kesfiyle bu insan topluluklar ¢esitli alanlarda giiclenmis ve bu
topluluklar1 gogleriyle insan genleri de Avrupa, Kuzey Afrika, Bati Hindistan ve
Merkez Asya’ya yayllmaya baslamigtir. Insanlarm bu hareketi ile birlikte
beraberlerindeki bu evciltme drinleri, tarimm heniiz bilinmedigi Avrupa’ya Once

Yunanistan ve daha sonra Italya’dan baslayarak yayilmistir (Diamond 2002).

Bu nedenle ciftlik hayvanlarinin yeni soylarin (haplogruplarin) arastirilmasi
baglaminda yapilacak olan ¢alismalarin evciltmenin merkezinde, gen havuzunun en
cesitli olmasi beklenen yerde yapilmasi mantiklidir. Bu gerekge, insan populasyonlari
yeni yerlesim bolgelerine yayilirken yanlarinda evcil hayvanlardan sadece bir kismini
alip, biylk bir olasilikla artan cografi uzakliklarla genetik soylarin azalmasina ya da
kaybolmasina neden olduklari i¢in akla yatkindir (Meadows ve ark. 2007). Dolayisiyla
insanlik tarihi i¢in bu derece Onemli olan ve Tirkiye’yi de igine alan evciltme
bolgesinden daha fazla hayvan incelendikge, evciltmeye dair elde edilen bilgiler de o
denli artacaktir. Ayn1 zamanda koyun evciltilmesi agisindan bu derece onem tasiyan
Tiirkiye’deki yerli koyun irklar1 gelecekte 6nem kazanacak degerli genetik ¢esitlilige
sahip olabilecekleri diisiiniilmektedir ve bu gesitliligi iyi degerlendirmek igin bu

cesitliligin miktarinin iyi belirlenmesi gerekmektedir (Anonim 2009c).



2.2. Koyunun Onemi ve Taksonomideki Yeri

Koyun adaptasyon yetenegi yiksek, ¢cok yonli bir tir olmasi nedeniyle insan
topluluklart i¢in biiyiik 6nem tasimaktadir (Ryder 1984; Kaymakg¢i ve Sonmez 1996).
Koyun ekonomik anlamdaki oneminin yani sira, fizyolojik ve biyolojik 0Ozellikleri
nedeniyle de memeli biyolojik fonksiyonlarinin anlagilmasi igin de uygun bir modeldir
(Maddox ve ark. 2001). Ayn1 zamanda evrimsel ve sistematik agidan (Cizelge 2.2) en
karmagik memeli tiirlerinden birisidir (Rezaei ve ark. 2009). Taksonomik
siniflandirmas1  olduk¢a karisik olan koyunun zoolojik sistemdeki yeri asagida

belirtilmistir (Tuncel 1995°de derlenmistir)

Alem :Animalia (Hayvanlar)

Sube . Chordata (Surt Iplikliler)

Alt Sube : Vertebrata (Omurgalilar)

Sinif : Mamalia (Memeliler)

Alt Simif . Placentalia (Yavru Zarlhilar)
Takim : Ungulata (Tirnaklilar)

Alt Takim . Artiodactyla(Paridigatata) (Cift Tirnaklilar)
Grup :  Ruminantia (Gevis Getirenler)
Familya . Bovidae (I¢i bos boynuzlular)
Alt Familya : Ovinae (Koyunlar)

Cins : Ovis (‘Yabani ve Evcil Koyunlar)
Tur . Ovis aries (Evcil Koyun)

Farkli kromozom sayilarina sahip yabani koyun populasyonlar1 kendi aralarinda
ciftlestirildiklerinden ve de fertil doller verdiklerinden, evcil koyunun taksonomisi
olduk¢a karigiktir (Nadler ve ark. 1973; Ryder 1984; Bunch ve ark. 2006; Taberlet
2008) (Cizelge 2.2). Evcil koyunun diploid kromozom sayis1 54 ‘diir ve 26 ¢ift otozom
ile birlikte iki cinsiyet kromozomu vardir. Diger tiirlerden farkli olarak, giiniimiiz evcil
koyununun olas1 atasi olabilecek yabani koyun populasyonlar1 hala varliklarini

strdirmektedirler. Koyunun kokeni heniiz tam anlasilamamistir ve evciltilmesinin de



kronolojik olarak sinirlar1 tam olarak aydinlatilamamis olan ii¢ asamada gergeklesmis

bir stire¢ oldugu diisiiniilmektedir:

1. Senozoik zamanin sonunda yeryiiziinde var olan ilk ruminant olarak kabul edilen

Gelocus’dan koken alan biytk bir hayvan toplulugu ortaya ¢ikmustir.

2. Buzul caginda bu ruminantlarin bir kismi Ovis cinsine dogru farklilasmistir. Bazi
kaynaklar (Ibafiez 1989) Gelocus’un Caprinae ve Ovis’in dahil oldugu Ovinae alt
familyalarindan olusan Bovidae familya’sina farklilagtigini bildiririken, Piper ve
Ruvinsky (1997) Bovidae familyasinin dokuz alt familyadan olusan bir grubuna
(Aepycerotinae, Alcelaphinae, Antilopinae, Bovinae, Caprinae, Cephalopinae,
Hippotraginae, Peleinae ve Reduncinae) dahil oldugunu ve Caprinae alt familyasinin

koyun ve kegiye farklilastigini ileri siirmektedirler.

3. Gunimuzde Ovis cinsinin viicut biyiikliigli, boynuz yapisi, post rengi ve bigimi,
cografi dagilim ve diploid kromozom sayisina gore smiflandirilmis yedi adet yabani
tiri bulunmaktadir (Rezaei ve ark. 2009) (Cizelge 2.2, Sekil 2.2).

Cizelge 2.2. Koyunun ¢esitli arastiricilar tarafindan olusturulan taksonomisi (Taberlet
2008)

Arastiric Tsalkin, 1951 Haltenorth, Nadler ve ark., 1973  Valdez, 1982 Festa-Biancehet,
1963 Wilson ve Reeder, 2000

1993

Shackleton ve

Lovari, 1997
Dall Koyunu (Dall O. canadensis/ O.ammon O.dali O.dali O.dali
Sheep) (2n=54) O. nivicola
Kalin boynuzlu O. canadensis/ O.ammon O. canadensis O. canadensis O. canadensis
Koyun(Bighorn) O. nivicola
(2n=54)
Kar Koyunu (Snow O. canadensis/ O.ammon O. nivicola O. nivicola O. nivicola
Sheep) O. nivicola
(2n=52)
Argali (2n=56) O.ammon O.ammon O.ammon O.ammon O.ammon
Asya Muflonu (Asiatic O.ammon O.ammon O.orientalis O.orientalis O. gmelinii
Mouflon) (2n=54)
Urial (2n=58) O.ammon O.ammon O.vignei O.orientalis O.vignei
Avrupa Muflonu O.ammon O.ammon O.musimon O.orientalis O.orientalis
(European musimon musimon

Mouflon)(2n=54)

Avrupa Muflonu (O.musimon) (2n=54) ve Asyatik Muflon (O. orientalis)
(2n=54) Bat1 Asya ve Avrupa’da, Argali (O.ammon) (2n=56), merkez Asya’nin daglik
bolgelerinde, Urial (O. vignei) (2n=58) Anadolu’da, Dall koyunu (O. dalli) (2n=54) ya
da ince boynuzlu koyun olarak isimlendirilen yabani koyun Kanada’nin batisindaki

daglik bolgelerde ve Amerika’da, kalin boynuzlu (Big-horn) (O.canadensis) (2n=54)
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Kanada’dan Colorado’ ya kadar olana kayalik bolgelerde ve Gilineyde Meksika’ya kadar
uzanan bir bolgede dagilim gosterir ve en son olarak Kar koyunu (Snow sheep)
(O.nivicola) (2n=52) genellikle kuzeydogu Asya’da bulunur (Sekil 2.2).

Yabani koyunlarin bu karmagik smiflandirmasi, bunlarin farkli kromozom
sayilarina ragmen c¢iftlesmesi ve fertil doller vermesiyle daha da karmasik hale

gelmektedir.

Bu yabani tirlerden evcil koyunun (Ovis aries) atasi olabilecegi ihtimali
Uzerinde en c¢ok durulanlar urial (O.vignei), argali (O. ammon) ve muflon (Avrupa
muflonu olarak da bilinen O. musimon ve Asyatik muflon O. orientalis) olarak bilinen
tarleridir. Rezaei ve ark. (2009) mtDNA’nin cytochrome b (Cytb) bolgesinden ve bes
adet polimorfik c¢ekirdek geninden elde ettikleri sonuclari arkeolojik veriler
desteklenmis ve bu ii¢ yabani ata arasindan Asyatik muflon Avrupa’ya ilk giren evcil

koyunlarin atasi olabilecegi tahmin edilmistir.

Europearn Mauion Dall sheep
Snow Sheep (O.dalli)
(O. nivicola)

0. moscimor)
(0. moscimor) Urial (©. vigre)

Asiatic Mauffor:
(O orantalis)

Bighomn
(O, canackrisis)

Sekil 2.2. Yabani koyunlarin diinya iizerindeki dagilimi (Taberlet 2008)

Arkeolojik bulgular koyunun yaklagik 8000-9000 yil 6nce, Yakin Dogu’da
Verimli Yay’in merkez bolgesinde evcillestirilmeye baslandigi gostermektedir (Sekil
2.2) (Ryder 1984; Smith 1998). Pedrosa ve ark. (2005)’nin bes, Meadows ve ark.,
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(2007)’nin sekiz yerli Tiirk koyun irkinin mitokondriyal DNA’larinin incelenmesinden
elde ettikleri sonuglar koyunun evcillestirilmesinde Tiirkiye’nin de biiylik bir 6nemi
oldugunu gostermistir. Mitokondriyal genom verilerine dayanan bu molekuler veriler
arkeolojik arastirmalarin koyun evciltilme merkezi olarak ileri siirdiikleri cografik

bolgelerle uyumludur (Meadows ve ark. 2007; Rezaei ve ark. 2009).

Peters ve ark. (1999) Yakin Dogudaki en eski insan yerlesimi olan ve MO 8500
olarak tarihlenen Nevali Cori ve Cayonu Tepesini, Zeder (1999) glinimiizde Zagroz
olarak bilinen ve Tirkiye, Irak ve Iran sinirinda bulunan bir bdlgeyi koyununun
evciltilmesinin gergeklestigi bir bolge olarak degerlendirmislerdir. Ancak molekiiler
veriler ile arkeolojik bulgulara dayanilarak ulasilan en son diisiince koyunun Dogu
Anadolu’dan Kuzey Bat1 Iran’a kadar genis bir alanda evciltildigidir (Sekil 2.3) (Zeder
2008; Taberlet 2008). Sistematik koyun yetistiriciligine ise klasik donemin baginda
Yunanlilar tarafindan baslandig: diistiniilmektedir (Boyoni 1983).

Sekil 2.3. Koyun ve diger evcil hayvanlarin evcillestirilme bolgeleri ve yaklagik
evciltilme zamani (Zeder 2008).

Evcillestirme siireci glinlimiizde 1400’den fazla koyun irkinin olugsmasina neden
olmustur. Evcil koyunun (Ovis aries) kokeninin urial (O.vignei), argali (O. ammon) ve

muflon (O. musimon ve O. orientalis) oldugu diisiiniilmekle birlikte son zamanlarda
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yapilan arastirmalar (Hiendleder ve ark. 1998a, 2002), yogun sitogenetik ¢alismalar ile
uyumlu olarak (Nadler ve ark. 1971; Woronzow ve ark. 1972) evcil koyunun atasinin
cok biiyiik bir olasilikla mouflon tiirii oldugunu gostermektedir (Sekil 2.5) (Taberlet
2008; Rezaei ve ark. 2009).

2.3. Mitokondri ve Mitokondriyal Genom

Mitokondriler hiicrede oksidatif fosforilasyon yoluyla hiicreye enerji saglayan,
hiicre ¢ekirdeginin disinda, stoplazmada bulunan organellerdir. Mitokondrilerin
kendilerine ait genomlar1 ve kendilerine 6zgli genetik kodu bulunur. Memelilerde,
hicrelerdeki mitokondriyal DNA (mtDNA) miktart doku tipine gore degismektedir.
Molekdiler biyolojik yontemlerdeki ilerlemelerin mitokondriyal genlerin genis ¢aph
incelenmesine olanak saglamasi ve filogenetik metotlardaki gelismeler mitokondriyal
genomlarin tek bir mono-filotik kdkeni olabilecegini gostermektedir (Gray ve ark.
1999). Mitokondriyal olarak kodlanan proteinlere dayanilarak c¢ikartilan filogenetik
yapilanma mitokondrinin atasinin oa-proteobakterial alt grubunda yer almasinin
muhtemel oldugunu gostermekte ve gesitli bulgular 6zellikle Rickettisiaceaea’y1 isaret
etmektedir (Yang ve ark. 1985; Olsen ve ark. 1994; Viale ve Arakaki 1994). Bu evrim
slireci boyunca mitokondriyal genomun birgok temel geni ¢ekirdek genomunun yapisina
katilmakla birlikte mitokondri bu bakteriyel atadan izler tagimaktadir (Galper ve Darnell
1971).

mtDNA sadece disi esey hiicreleriyle aktarilmaktadir (Hutchison ve ark. 1974).
Memelilerin ¢ogunda sperm mitokondrisi fertilizasyon esnasinda oosite aktarilir ancak
embiryogenesis esnasinda oosit aktivitesi tarafindan yok edilir (Kaneda ve ark. 1995;
Ankel-Simons ve Cummins 1996). Bunun nedenin, memelilerin oositlerindeki mtDNA
molekiillerinin kopya sayisi ok fazla (>10°) (Michaels ve ark. 1982), spermlerindeki
mtDNA kopya sayisi ise diisiik (50-75) oldugundan babadan gelen mitokondrilerin
yikimi gerceklesmese bile hiicre i¢inde dagilma egilimi gostermeleri olabilecegi
diistiniilmiistiir (Hecht ve ark. 1984). Diger taraftan PCR (Polymerase Chain Reaction)-
tabanli hassas yontemlerin kullanilmaya baslamasiyla birlikte interspesific (Mus
musculus X Mus spretus) fare melezlerinde babadan gelen mtDNA’larin da bulundugu
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gosterilmistir (Kaneda ve ark. 1995). Sperm kaynakli mitokondrilerin eliminasyon
mekanizmasi tam olarak anlasilamamakla birlikte interspecific fare melezlerinde
g6zlenen bu durumun tlre-6zel oldugu diisiiniilmektedir. Ancak Zhao ve ark. (2004) (¢
kuzuda babadan gelen mtDNA’lar belirlemisler ve nadir karsilagilan bu durumun evrimi

etkileyebilecek bir olay olarak degerlendirilmesi gerektigini de vurgulamislardir.

mtDNA nispeten kicik, bol miktarda bulunan ve kolay izole edilebilen bir
genom oldugundan genom dizi projelerine sik¢a arastirma konusu olmustur. Nikleotid
dizisi tam olarak ilk belirlenen mitokondriyal genom insan mitokondrisine aittir
(Anderson ve ark. 1981). Koyun mitokondriyal genomunun tam dizisi ise Hiendleder ve
ark. (1998b) tarafindan bildirilmistir.

Memeli mitokondriyal genomundaki gen organizasyonu ve yapisi oldukca iyi
korunmustur. Memeli mitokondriyal genomu 13 adet protein kodlayan gen, 22 tRNA ve
2 adet rRNA igeren, yaklasitk 16 600 niikleotid uzunlugunda halka bigiminde, Gift
zincirli bir DNA molekiludir (Taanman 1999) (Sekil 2.4). Koyun mtDNAsinda 16 616
nikleotid bulunur ancak bu uzunluk kontrol bdlgesindeki 75 niikleotid uzunlugundaki
ardigik tekrarlarin sayilarinin farkliligindan dolayr kesin degildir (Hiendleder ve ark.
1998b).

mtDNA’nin eksenlerinin isimlendirilmelerinde SeCl gradienti kullanilir. DNA
cift zinciri G+T baz kompozisyona gore SeCl gradientinde farkli bantlar verir. Bu
bantlar H (heavy) ve L (light) olarak isimlendirilirler ve ¢ogu bilgi H-zincirinde
kodlanirken, L-zincirinde oksidatif fosforilasyonda gorev alan enzimlerin yapisina giren
proteinler kodlanirlar. Mitokondriyal genomdaki genler intron igermezler ve intergenik
diziler ya hi¢ bulunmazlar ya da ¢ok az sayida bazdan olusurlar. Metobolik olarak aktif
omurgali hiicrelerindeki mtDNA’nin biiylik bir kismi D-loop (displacement loop)
denilen (Sekil 2.4), L-zinciri komplementer {i¢ zincirli kisa niikleotid dizisinden
olusmus bir yapi igerir. Bu yap1 6ncii replikasyon zincirlerini ve transkription i¢in major
promotorlar icerir (Taanman 1999). Yiksek duzeyde polimorfik olan D-loop bdlgesinde
HV1 (16024-160383) ve HV2 (57-333) olarak isimlendirilen iki ¢ok degisken
(hypervariable) bolge bulunur. Bu bolge ayni zamanda replikasyon ve transkpsiyon

acisindan da ¢ok onemli unsurlara sahip oldugundan, burada meydana gelecek dizi
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farkliliklar1 baglanma ig¢in Onemli trans-activating unsurlari degistirereck DNA

replikasyon diizeyinde etkili olabilecegi diistiniilmektedir (Pejovic ve ark. 2004).

mtDNA dizisi belirlendikten kisa bir siire sonra, mitokondriyal protein
dizilerinin karsilastirilmasi, mitokondriyal genoma ait genetik kodlarin, ¢ekirdek

genomundan farkli oldugunu gostermistir (Taanman 1999).

T

IT;; D-loop
I, ‘-llF '

125 rRNA

116568

i 4142 + 12427 LGN

con K| ATPases
ATFPased

Sekil 2.4. insan mitokondriyal genomunun haritas1 (16 569bc). Distaki halka, genlerin
biyiik bir ¢ogunlugunu kapsayan H-zinciri. I¢ kisimda bulunan halka ise L-zinciridir.
D-loop ti¢ zincirli bir yapr sergiler (1T, 1Ty, ve 1Ty, Transkription bolgelerinin
baslangic noktalari. 12S ve 16S: rRNA genleri Protein kodlayan 13 gen: golgeli
kutular ile belirtilmistir) (Taanman 1999).

Mitokondriyal genomda meydana gelen mutasyonlar her zaman notral
degillerdir (Nachmann ve ark. 1994; Jenuth ve ark. 1997). Insanda mitokondriyal
hastaliklar ile mitokondriyal genomda belirlenen varyasyonlar hakkinda yapilan
arastirmalar da bunu desteklemektedir (Wallace 1992). Mitokondrilerin htcrelerin
metobolik organelleri olmasi nedeniyle “mitokondriyal tip” olarak isimlendirilen yeni
bir arastirma alan1 olusmus ve insandaki pek ¢ok kanser gesidinin olusumunda rol
oynadig1 disiiniillen mtDNA mutasyonlarinin incelendigi pek ¢ok calisma yapilmistir
(Smeitink ve ark. 2006, Brandon ve ark, 2006, Czarnecka 2007, Czarnecka ve ark.
2009a, Czarnecka ve ark. 2009b). Yapilan bu arastirmalar mtDNA analizlerinin kanser

tiimorlerini tespit etme agisindan ¢ekirdek DNA’sina gore daha basarili oldugu (Ha ve
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ark. 2002) ve ozellikle D-loop bolgesindeki polimorfizmlerin hiicre fizyolojisine olan
etkilerinden Otiiri kansere yatkinlikta rol oynayabileceklerini destekleyen sonuglar
ortaya koymuslardir (Lee ve ark. 2004; Wang ve ark. 2005). Bu nedenle mtDNA’ nin
molekiiler analizinin gelecekte klinisyenler tarafindan erken teshis ve koruma siirecinde

kullanilabilecegi diistiniilmektedir (Czarnecka ve ark. 2009a).

Buna benzer olarak c¢iftlik hayvanlarinda da mtDNA’daki polimorfizmlerin
verim Ozelliklerine etkisi olup olmadigini anlamaya yonelik ¢alismalar yapilmistir. Bu
caligmalardan bazilar1 (Schutz ve ark. 1993; Boettcher ve ark. 1996a), mtDNA’daki
varyasyonlarla verim Ozellikleri arasinda iliskiler oldugu gosterilmistir. Bu nedenle
kalitim derecesi ve damizlik degeri gibi genetik degerlendirmeler yapilirken sitoplazmik
kalittmin da g6z oniine alinmasimin bu degerlendirmelerin giivenirliligini arttirtlacagi

diistiniilmektedir (Boettcher ve ark. 1996b).

Mitokodriyal genomda kisa bir DNA pargasinda ¢ok sayida degisken bdlgenin
bulunmasi, bu DNA boélgesini tiirler arast caligmalar i¢in ¢ok kullanigh bir hale
getirmektedir. Maternal kalitimla aktarilmasi ve rekombinasyonun olmayisi yiiziinden
mtDNA’daki varyasyon sadece diinyanin gesitli bolgelerine bir merkezden yayilmis
maternal hatlarda olusan mutasyonlarin ardisik olarak birikmesiyle olusur. Zaman
icinde meydana gelen bu genetik farklilasma “haplogrup” olarak isimlendirilen ve gift
belirte¢ tarafindan belirlenen (Jobling ve Tyler-Smith 2003) mono-filotik birimlerin
olusmasina yol acar. Molekiiler farklilasma siirecenin nispeten hizli olmasi ve bu
farklilagmanin diinyanin farkli bolgelerine yapilan en son dagilimlar esnasinda ve
hemen sonra meydana gelmesi nedeniyle bu haplogrup ve subhaplogruplar belli
cografik bolge ve populasyonlarda birikirler (Torroni ve ark. 2006). Kodlama yapmayan
kontrol bolgesinde (CR=Control Region) bulunan daha fazla korunmus bolgelerin
genetik iliskilerin belirlenmesi i¢in uygun oldugu ifade edilmektedir (Bruford ve ark.
2003; Tapio 2006). Meadows ve ark. (2005) koyun mitokondriyal genomunun CytB,
CR ve RNA bolgelerini kapsayan calismalarinda, incelenen bu ii¢ bdlge arasinda en
yuksek TNP (Tek Nukleotid Polimorfizmi) sayisina ve en yiiksek niikleotid ¢esitliligine
sahip olan bdlgenin CR bolgesi oldugunu belirlemislerdir. Bu bolge tiirler arasinda da
oldukca fazla varyasyon gosterdiginden cografik bolgelerdeki dagilim, evrim,
populasyonlardaki genetik kayma ve hibridizasyon ve gen takibi agisindan Onemli
bilgiler saglamaktadir (Bruford ve ark. 2003).
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mtDNA ile ilgili ilk c¢alismalar 1980’lerde tiim molekiiliin sadece birkag
restriksiyon enzimiyle kesilmesiyle baslatilmistir. Bunu takiben Brown’un (1980) farkli
etnik kokenlerden ve cografik bolgelerden 21 insan mtDNA’sin1 restriksiyon
enzimleriyle keserek inceledigi arastirmasi mtDNA’ya ait RFLP (Restriksiyon
Fragment Lenght Polymorphism) lerinin insanin genetik ge¢misinin incelenmesinde
kullanilabilecegi ortaya konulmustur. Ilk genis ¢capli arastirmalar Amerikan yerlilerinde
bunlarin Asya’dan gocleri ve 6nemli tarihlerini agiga ¢ikarmaya yonelik olarak yapilmig
(Torroni ve ark. 1993) ve mtDNA haplogruplarinin alfabetik bir diizende (A, B, C ve D)
isimlendirilmesine baslanilmistir (Torroni ve ark. 1994; Richards ve ark. 1998). Bunu
takiben ¢esitli etnik grup ve populasyon ve farkli cografik bolgelerden insanlarla
yapilan ¢ok sayida arastirma yapilmistir. Yapilan bu ¢alismalar, arkeolojik bulgularla
uyumlu bigimde “Afrika’dan ¢ikis” hipotezini desteklemis ve buyik ihtimalle
gecmisteki farklt kolonileri gosteren g¢ok sayida ogul haplogrup veren temel bir
haplogrup belirlemislerdir. (Torroni ve ark. 1996; Richards ve ark. 1996; Cavalli-Sforza
ve Minch 1997; Kong ve ark. 2003).

Sigir (Bradley ve ark., 1994), keci (Luikart ve ark. 2001), domuz (Giuffra ve ark.
2000), kopek (Savolainen ve ark. 2002; van Asch ve ark. 2005) ve koyun (Hiendleder
ve ark. 2002) gibi evcil hayvanlarda yapilan ¢aligmalar birden ¢ok disi haplogrubun

varligini ortaya koymustur.

Giintimiizde nesli tiikkenmis politipik yabani bir tiir olan Bos primigenius’ tan
horgiicli sigirlar (Zebu=Bos indicus) ve horgiigsiiz sigirlar (Taurine= Bos taurus) olarak
iki alt tiire evrimlesmis oldugu kabul edilen sigir ile yapilan mtDNA calismalar1 dis
gorliniise gore yapilan bu ayrimi degistirmis, Afrika Zebusu olarak taninan sigirlarin
babalarinin Zebu ancak annelerinin Taurine oldugunu ortaya konulmustur (Troy ve ark.
2001). Evecil sigirda mtDNA’ya ait T1, T2, T3 ve T4 olarak isimlendirilen dort haplotip
grubu belirlenmis ve bu sonuglar Y kromozomal belirtegler kullanilarak yapilan
incelemelerle birlestirildiginde ortaya ¢ikan sonuglar birbiriyle ¢eligse de (Cunningham
2003) sigirin genetik tarihi ve gegmisteki yetistiricilik sistemleri hakkinda yorum yapma
olanag1 veren tamamlayici bilgiler saglamistir (Hannote ve ark. 2000; Kikkawa ve ark.
2003; Mannen ve ark. 1998, 2004). Evcil sigirda mtDNA ¢alismalar1 sadece filogenetik
iliskilerin ve 1rk tarihinin belirlenmesiyle kalmamis bu bdlgedeki varyasyonlar etkilerini

transkripsiyon ve replikasyonda gosterdiklerinden fenotipe yansiyacak etkileri oldugu
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distintilmustir (Schutz ve ark. 1993). Bu noktadan hareketle diger iftlik
hayvanlarindan farkli olarak mtDNA’daki varyasyonlarin bazi siit, et ve dol verim
Ozellikleriyle iligkileri gesitli arastiricilar tarafindan incelenmistir (Ron ve ark. 1993;
Schutz ve ark. 1993; Boettcher ve ark. 1996a; Sutarno ve ark. 2002). Bununla beraber
mtDNA’daki mutasyonlarin et 6rneklerinin hangi tiire ait olduklarinin belirlenmesine

yonelik teknikler de gelistirilmistir (Mannen ve ark. 2003).

Keci mtDNA’s1 ile yapilan ¢alismalarda da birden fazla maternal hat belirlenmis
(A,B,C,D,EF ve G) (Luikart ve ark. 2001; Wang ve ark. 2008; Naderi ve ark. 2007) ve
kitalar arasindaki genetik varyasyon ¢ok diisiik degerde hesaplanmistir (Luikart ve ark.
2001; Naderi ve ark. 2007). Kegideki bu zayif populasyon yapisi insanlarin gog
esnasinda beraberlerinde fazla sayida kegi gotiirdiiklerini veya keginin kitalar arasi
ticaretinin fazla oldugu, kitalar arasindaki gen akisinin ¢ok yiiksek oldugu (Taberlet
2008) sonucuna ulagtirmistir. Keg¢inin yabani atas1 da sigirda oldugu gibi giiniimiizde
nesli tiikkenmis yabani bir tirdir. Keginin uyum sagladigi ¢evre kosullarinin fosil
olusumuna uygun olmayan cografik kosullar olmasi nedeniyle, genetik gegmisini
aydinlatmak agisindan mtDNA c¢alismalar1 biiylik 6nem tagimaktadir. Y kromozomal
varyasyonlarin mtDNA’daki varyasyonlarla birlikte degerlendirildigi ¢alismalardan elde
edilen sonuglar ve filogenetik gruplanmalar, birbirinden farkli olsa da, keginin evrimi
acsindan birbiriyle benzer goriisii desteklemektedirler (Pidancier ve ark. 2006). Kecide
mtDNA ile yapilan ¢alismalar evcil keginin (C.hircus) maternal atasinin C. aegagrus
(bezoar) oldugunu isaret ederken (Luikart ve ark. 2001), ayni sekilde Y kromozom
haplotipleri de paternal atanin C. aegagrus (bezoar) oldugunu (Pidancier ve ark. 2006)
goOstermekte, arkeolojik bulgular da bunu desteklemektedir (Porter 1996). Fakat diger

taraftan evcil keginin atas1 i¢in bagka goriisler de vardir.

Koyun mtDNA’s1 ile ilgili yapilan ¢alismalarda genellikle cyr b (cytochrome b)
geninde ve mtDNA kontrol bolgesindeki polimorfizmler incelenmis ve evcil koyunda
ilk olarak A ve B seklinde isimlendirilen iki temel haplotip grubu bildirilmistir (Wood
and Phua 1996; Hiendleder ve ark. 1998a). 2005 yilinda birbirinden bagimsiz olarak
yapilan iki calismada Tiirkiye ve Cin’deki koyun irklarinda C olarak isimlendirilen
uctinct bir haplotip grubunun oldugu belirlenmistir (Guo ve ark. 2005; Pedrosa ve ark.
2005). Haplogrup C ayrica Portekiz yerli irklarinda da diisiik bir frekansta bildirilmistir

(Pereira ve ark. 2006). Ancak bu fgiincii C haplogrubunun yerli Tiirk irklarindan
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Karayaka ve Akkaraman irklarinda yiksek bir frekansta oldugu gozlenmistir (Pedrosa
ve ark. 2005). Tirkiye’deki koyun irklarinda bulunan A, B ve C haplogruplari
arasindaki farklilasmadan bu yana gecen zaman cytochrome b geninden hesaplanmistir
(yaklasik 160 000- 75 000 yil 6nce). Buna gore haplogruplar arsindaki farklilasmanin
koyunun evcilestirildigi tarihten oldukca uzun zaman 6ncesinde bir tarih belirlenmistir
(Pedrosa ve ark. 2005). Kuzey Kafkasya’daki yerli koyun irkindan tek bir hayvanda
dordiincii bir hat belirlenmis ve buna D denilmistir (Tapio ve ark. 2006). Son olarak
Meadows ve ark. (2007) Tirkiye yerli irklariyla yaptiklart ¢alismada besinci bir
haplotip grubu (E) bildirmislerdir.

Bu haplotip gruplarinin dagilimi diinyanin ¢esitli cografik bdlgelerine gore
farklilik gostermektedir. A haplotip grubu Asya koyun irklari arasinda yaygin olarak
gozlenirken (Hiendleder ve ark. 2002) Avrupa koyun populasyonlarinda tek haplotip
grubunun B oldugu ve bu grubun yayginliginin Avrasya’da bulunan irklarda diisiik
oldugu bildirilmistir (Hiendleder ve ark. 2002; Guo ve ark. 2005; Meadows ve ark.
2005). C grubunun ise Orta Dogu (Pedrosa ve ark. 2005; Bruford ve Townsend 2006)
ve Asya koyun irklarinda yaygin oldugu gézlenmistir (Guo ve ark. 2005).

Haplotip gruplarinin gostermis oldugu dagilim, arkeolojik verilerden elde edilen
sonuglarla bir arada degerlendirildiginde koyunun birbirbirinden bagimsiz birkag
evciltilme bdlgesi oldugunu diisiindiirmekte ve koyunun evciltilme silirecinde Yakin
Dogu bolgesinin ve Ozellikle de Tirkiye’nin ¢ok biiyiik 6nemi oldugu gorisiinii de
desteklemektedir. Birbirinden farkli maternal hatlar ¢oklu evciltme olaym
diistindiirmiis olsa da yabani ve evcil koyundan elde edilen mtDNA verileri, evcil
koyuna urial ve argali koyunlariin bir katkisinin olmadigimi ve bdylece evcil koyunun
tek atas1 olarak muflon tlirlinlin dikkat ¢ektigini gOstermistir (Hiendleder ve ark. 1998a,
2002). En son olarak Rezaei ve ark. (2009) 290 yabani koyunda cytb geninin toplam
1140 Dbe¢’lik bolgesini  incelemisler ve 125 farkli haplotipin varhigin1 ortaya
koymuslardir. Bu verilere dayanarak evcil koyunun (O.aries) tek bir yabani atasinin
Asyatik muflon oldugunu bildirmiglerdir (Sekil 2.5). Hatta, Urgali’nin ayr1 bir soy
oldugunu ancak Avrupa muflonun Asyatik muflon soyu i¢inde gruplandigi gosterilmis
(Rezaei ve ark. 2009) ve evcil koyunun atasinin Asyatik muflon oldugu diisiincesi
desteklenmistir (Sekil 2.5).
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Ulkemizdeki yerli koyun irklarimizdan Dagli¢ (Heindleder ve ark. 2002),
Akkaraman, Hemsin, Karayaka, Morkaraman, Tuj (Pedrosa ve ark., 2005), Cine Capari,
Sakiz, Karya ve Karayaka (Meadows ve ark., 2007) irklarinda mtDNA’nin kontrol
bolgeleri ve cyr b bolgelerindeki varyasyonlar incelenmistir. Ancak Turkiye’nin konu
acisindan 6nemi g6z oniline alindiginda, evcil koyunun genetik tarihinin anlasilmasi i¢in
daha fazla irktan daha fazla sayida bireyin mtDNA varyasyonlar1 bakimindan
incelenmesi  gerekliligi aciktir. Ayrica Ozdemir (2006)’de de belirtildigi gibi
mtDNA’daki hizli degisim potansiyeli nedeniyle bu bolgedeki varyasyonlar
belirlemeye yonelik calismalar ertelendikgce gercek genetik yapidan uzaklagma
olasiligini da arttiracaktir. Bu sebeple mtDNA’ya ait ¢caligsmalara ayr1 bir 6nem verilmeli

ve ivedilik kazandirilmalidir.

Asiatic Mouflon
(0. orientalis) Evcil Koyun

(0. aries)

Sekil 2.5. Mitokondriyal DNA verilerine dayanilarak evcil koyun ve ii¢ yabani aday ata
arasinda yapilan iliskilendirme (Taberlet 2008).
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2.4. Y Kromozomu ve Erkege Ozgii (Male-Spesific) Bélge

Memelilerin ¢ogunda erkeklik veya disilik heteromorfik bir kromozom sistemi
tarafindan belirlenir (Aasen ve Medrano 1990). Memelilerde erkek bireyler
heteromorfiktir yani cinsiyetin belirlenmesi Y kromozomunun var olup olmamasina

baghidir (Welshons ve Russell 1959).

Ug biiyiik metasentrik kromozom disinda tiim otozomlar1 telosentrik olan koyun
karyotipinde (Ansari ve ark. 1996) en buyuk akrosentrik kromozom, X kromozomuyken
Y kromozomu ¢ok kii¢lik metasentrik bir kromozomdur ve kare seklinde ¢ok kiiclik bir
noktaya benzetilir (Broad ve ark. 1997). Memelilerdeki Y kromozomu dejenere olmus
bir X kromozumudur yani her ikisi de tek bir ortak atadan farklilasmiglardir (Graves
2002). Esey kromozomlarinin otozomlardan farklilastigt ve Y kromozomunun ise
memelilerin meydana gelmesinden 370 milyon yil sonra ortaya c¢iktigi ileri stiriilmekte
ve tahmini olarak 170 ila 310 milyon yasinda oldugu diisiiniilmektedir (Graves 2002). Y
kromozomunda bulunan ¢ok sayida housekeeping (=farkli kosullarda ekspresyonu
degismeyen temel bir gen) geni erkekte cinsiyet belirlemeyle ilgili 6zelliklerini
kazandigi bu farklilasma siirecinde kaybedilmistir (Carvaldo ve Santos 2005). Y
kromozomunun en eski kisminin X kromozmunun korunan bélgesiyle homolog oldugu
ve yaklasik 1000 tane gene sahip oldugu ve Y kromozomunun farklilagsmasinin
baslangicindan bu yana yani yaklasik 170 ya da 310 milyon yildir 996 geni kaybettigi
zannedilmektedir. Bu hesaplamaya gore her bir milyon yilda Y kromozomundan 3 ila 6
adet gen kayb1 oldugu diisiiniildiigiinde, insan Y kromozomunun 6niimiizdeki 10 milyon
yil igerisinde tamamen kaybolabilecegi tahmin edilmektedir (Graves 2002).

Y kromozomu hemen hemen tamamen paternal kalitim gosterir ve yaklasik
olarak % 99.99°u atalardan baba yoluyla ogula kalitilir (Butler 2003). Y kromozomunun
iki temel bolgesi vardir. Bunlarda birincisi X kromozomu ile rekombinasyona giren
psootozomal bolge (PAR, pseudoautosomal region=yalanci otozomal bolge) ve ikincisi
X ve Y kromozomu arasinda bir rekombinasyon olanaginin bulunmadig1 erkege 6zgii
bolge (male-spesific region of Y, MSY) dir. Baslangigta NRY (Non recombining region
of Y) olarak isimlendirilen bu bélgede aslinda intrakromozomal (kromozom iginde) pek

cok rekombinasyon meydana geldigi goriilmiis bu nedenle MSY olarak yeniden
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isimlendirilmistir (Skaletsky ve ark. 2003). PAR’da X ve Y kromozomlari arasinda
arasinda siirekli bir rekombinasyonun olmasi ve buna bagl olarak da bu boélgenin X
kromozomuna ait genlerin kopyalarmi tasimast nedeniyle sadece erkek bireylerin
dollere yaptigi katkinin dogru bir gostergesi olarak kabul edilmemektedir (Burgoyne
1998; Lahn ve Page 1999). Y kromozomunun toplam uzunlugunun % 5’ini olusturan bu
bolge kromozomun uzun kolundaki (Yp) telomerik ugta bulunan PARI1 ve kisa
kolundaki (Yq) telomerik ucta bulunan PAR2 bdlgelerinin sirasiyla 2.5 Mb ve 1 Mb
olan uzunluklarinin toplamindan olusur (Skaletsky ve ark., 2003) (Sekil 2.6).
Kromozomun uzunlugunun yaklasik % 95’ini olusturan MSY bolgesinde (Skaletsky ve
ark. 2003) ise X ve Y kromozomlari arasinda rekombinasyonun olmamasi ve bu
bolgedeki genlerin rekombinasyonla kaybolma ihtimalinin bulunmamasi nedeniyle Y
kromozomu ile ilgili ¢alismalar bu bolgeye yonelmistir. Y kromozomunun erkege
0zgun bolgesi (MSY) fonksiyonel genler iceren Okromatik bolge ve fonksiyonel
olmayan genlerin bulundugu heterokromatin bolge arasinda esit olarak boliinmiistiir.
Okromatik bolge de kendi icinde; X-Transposed bolge, X-Degenerative bélge ve
Ampliconic Region olmak (zere ii¢ ayr1 kisma ayrilmigtir. Bu son bolgede protein
kodlayan 78 gene ait 156 adet transkribsiyon faktorii ve farkli proteinler kodlayan 27
gen bulunmaktadir (Skaletsky ve ark. 2003) (Sekil 2.6). Asagida Y kromozomunda
bulunan bu genlerden sunulan tez ¢alismasinda incelen ti¢ adet gen ile ilgili kisa bilgiler

verilmistir.
2.4.1. SRY (sex determinating region of Y=Y kromozomunun esey belirleyen bolgesi)

1990’larda SRY olarak isimlendirilen bir gen, bir takim patolojik kosullar
kullanilarak, insan Y kromozomundan klonlanmis ve testis determinating factor icin bir
aday gen olabilecegi diisiiniilmiistiir (Sinclair ve ark. 1990). Fare SRY geninin gonadal
farklilagma sirasinda exprese oldugunun belirlenmesinden sonra SRY geninin cinsiyeti
belirleyen siireci yonlendirdigi anlagilmistir (Koopman ve ark. 1991). Bu gen MSY
bolgesinde bulunan erkege 6zgii bir belirtecdir. insandaki SRY intron igermeyen ve
sadece bir tek exona sahip 204 amino asitlik bir protein kodlayan bir gendir. 80 amino
asitlik bir dizi HMG (High Mobility Group) olarak bilinir ve SRY” ye erkek cinsiyetinin
belirlenmesini saglayan 6zelligini kazandiran DNA baglayan (DNA-binding) ve DNA
esneten (DNA-bending) boélgelerden olusur (Giese ve ark. 1994; Pontiggia ve ark.

1994). SRY’nin erkek cinsiyetinin olusmasi yoniindeki gorevini bir transkribsiyon
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faktorii olarak yaptig bilinse de bunu nasil gergeklestirdigine dair mekanizma ve iireme
hiicrelerinin meydana gelmesinde oynadigi rol henuz kesinlik kazanmamigtir
(McElreavey ve Fellous 1999; Koopman ve ark. 2001). SRY geninin testis olusumunu
belirleyen gen oldugundan sadece Y kromozomuna 6zgUn oldugu diisiiniilmiis ancak X
kromozomda da SRY’ye ¢ok benzer bir gen belirlenmistir (Sox3). Beyin ve sinir sistemi
gelisimi agisindan her iki cinsiyette de 6nemli olan Sox3 genin (Foster ve Graves 1994)
SRY’le olan yiiksek filogenetik benzerligi, SRY nin atasinin bu gen olabilecegini, bu

genden farklilasmis olabilecegini diisiindiirmektedir (Bowles ve ark. 2000).

Itev Kopya Gen Gen Kopya islev
sayisi PAR sayisi
" RPS4Y 1 Protein of small riboscmal subunit
Transcription Factor- :
drsiyetbelir } 1 Ry 1 FY 1 Zing finger transcription factor
Testis Transcript 1 m TTY1 2 RCOHY 1 Protocatharin-cell adhesion
Cylin B trancription factor m TSPY
3 PRKY 1 Se/Thr protein kinase
Pro. tymosine phosphatase  m PRY
Testis Transcript 1 m TTY1 AMELY i1 Tooth enamel formation
Testis Transcript 2 m me [
GylinB francription factor ~— m TsRy | 4A
LB Sentromer

uspay 1 Deubiguinating enzyme

DBY 1 Dead Box-RNA helicase

uTY 1 TPR-motif
Chromodamain protein m oy |° | vy 1 #ctin sequestration
Cylin B trancription factor m TSPY

Y 2 Variable charged protein

SMCY 1 Transcription factor

EIF1AY 1 Transcription initation factor
Pro. hycrosine phosphatase m PRY REYM 30 RNA-binding protein protein
Testis Transcript 2 m me | ©
RNA-binding proein 4 (4l
Basic protein m BPY2 REYM 30 RMA-binding protein protein
Pro. tyrosine phosphatase  m PRY
Chromodomain protein m Y

Heterokromatin
7
Sadece Y kromozomundabulunan genler X Kromozomunda homologu olan Y kromozom genleri
..................................................................................... o
Ve’

Sekil. 2.6. Y-kromozomunun yapisi ve genlerin yerlesimi (Anonim, 2009d)

2.4.2. AMEL(Amelogenin)

Hem Y kromozomu (AMELY) hem de X kromozomu (AMELX) nda bulunan

AMEL geni, ameloblastlarin ¢esitli proteinlerinlerin sentezlenmesi ve salgilanmasi
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yoluyla dis gelisiminde dis minesinin olusumu ve dis gelisimi i¢in 6nemli olan

amelogenesis siirecini baslatir (Sasaki ve Shimokawa 1995; Butler ve ark. 2005).

Insandaki amelogenin X kromozomunda, kromozomun kisa kolu {izerinde
yerlesmis olup 7 ekzondan olusmaktadir. 7349 b¢ uzunlugundaki bu gen 191 amino asit
biiyiikliigiindeki proteini sentezler. Ayni sekilde Y kromozomunun kisa kolu tizerinde
yer alan ve 8110 b¢ uzunlugunda olan AMEL geni 206 amino asit biiyiikltigiindeki bir

proteini sentezler (Anomim 2009f).

Sigir tiirlerinde ise AMELX’in kodladigi amelogenin proteini 213 amino asit,
AMELY nin kodladig1 protein ise 192 amino asit biiyiikliigiindedir. Sigirdaki AMEL
genin biytkligi 9.7 kb’tir ve 6 ekzon ile 5 introna sahiptir (Sasaki ve Shimokawa

1995). Koyunlarda ise AMEL genin yapis1 heniiz tam olarak aydinlatilmamustir.
2.4.3. DBY (Dead Box Helicase Y)

Dead Box proteinlerin RNA helikazlar olabilecegi diisiiniilmektedir. RNA’nin
ikincil yapisin1 degistiren translasyonlarin baslatilmasi, niiklear ve mitokondrial
splicinglerin gerceklestirilmesi gibi hiicresel aktivasyonlarda gorev alirlar. Bu gen Dead
Box proteinleri kodlar ve de amelogenin gibi DBY’nin de X kromozomunda homologu
vardir. Bu gende meydana gelen mutasyonlar erkeklerde infertiliteye neden olur
(Anonim 2009e; Anonim 2009f). Insanda DBY (DDX3Y) Y kromozomunun uzun
koluna yerlesmistir ve 19 ekzondan meydana gelir ve biiytikligi yaklasik 15kb’ dir
(Anonim 2009f).

2.4.4. Y kromozomu ile ilgili ¢alismalar

Y kromomozmunun MSY bdlgesi, disiye 0zgu bir belirte¢ olan mtDNA’nin
erkekteki karsiligi olarak da kabul edilebilir. Bu nedenle hem disiye 06zgii disi
hatlarindan hem de erkege ozgii erkek hatlarindan elde edilen bilgilere dayanarak
olusturulacak filogenik iligkilerin daha aydinlatic1 olacag: ifade edilmektedir (Kikkawa
ve ark. 2003). Ayni zamanda rekombinasyon, mutasyon hizlarinin ve etkin populasyon
biiyiikliigiiniin X ve Y kromozomlar1 agisindan farkli 6zellikleri oldugundan, cinsiyete
0zgu belirteglerdeki niikleotid ¢esitliliginin (nucleotid diversity= my) hesaplanmasi bu
konudaki ¢aligsmalarin etkinligini arttiracaktir (Bradley ve ark. 1994; Teale ve ark. 1995;
Hanotte ve ark. 2000; Kikkawa ve ark. 2003; Hellborg ve Ellegren 2004; Thanseem ve
ark. 2006).
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Memeli Y kromozomu analizlerine olan ilgi, cinsiyet belirlenmesindeki (Aasen
ve Medrano 1990; Graves 2002) ve tiirlerin filocografik tarihinin aydinlatilmasindaki
onemli katkisindan dolayr (Hammer ve ark. 1997; Yu ve ark. 2004; Meadows ve ark.
2004, 2006; Geraldes ve ark. 2005; Natanaelsson ve ark. 2006) giderek artmaktadir.
Ayrica populasyon tarihlerinin, Kkiltirel deneyimlerin, ¢iftlesme durumlarinin
yonlendirilmesi, goglerde disi ve erkek davramiglarindaki farkliliklar, savaslar ve
kolonilesme gibi durumlara aydmnlik kazandirmasi bakimindan oldukca giivenilir
olduguna inanilmaktadir (Jobling ve Tyler-Smith 1995). Y kromozomal analizleri
babalik testi, adli olaylarda kayip kisilerin bulunmasi ve erkekler tarafindan
gerceklestirilen cinsel saldir1 olaylarmin agiga ¢ikarilmasinda da Onemli rol oynar
(Butter 2003).

Y kromozomundaki polimorfizm ilk olarak Casanova ve ark. (1985) tarafindan
bildirilmistir. Insanda erkeklerden alinan DNA’da Y’ye o6zel iki RFLP varyantinin
belirlenmesi 'Y kromozomundaki genetik belirteclerin  evrimsel ¢alismalardaki
potansiyeli hakkinda biiyilk umutlara yol a¢mustir. Y kromozomuna ait veriler
kendilerinden beklenildigi kadar onemli gelismelere yol agmasa da Y ile iliskili (Y-
linked) genetik belirtecler insanin filocografik tarihinin aydinlatilmasina biiyiik olgiide
151k tutmustur (Hammer ve ark. 1997). Ancak ilkel olmayan populasyon genetik
caligmalar1 i¢in Y kromozomuna ait veriler, hala Y kromozom belirtecleri ve dizi
bilgilerinin yoklugundan (Petit ve ark. 2002) ve varyasyonun diisiik olmasindan dolay1
(Hellborg ve Ellegren 2004; Meadows ve ark. 2004) yetersizdir. Bunun nedenleri
geleneksel DNA polimorfizmlerini belirlemenin zor olmasi ve belirlenmis olan
polimorfizmlerin de evrimsel amaglar agisindan genellikle ¢ok yararli olmayis1 ve heniiz
cok az sayida populasyon incelenmis olmasi olarak diisiiniilebilir. Ornegin insan Y
kromozomunun dizi analizlerinin yapilmasi sonucu olduk¢a genis bolgelerde bile ya hig
varyasyon gozlenmemis ya da ¢ok diisiik diizeyde gézlenmistir. 2.6 kb ve 4.2 kb’ Iik
bolgelerin incelenmesi sonucu sirasiyla ii¢ ve iki niikleotid degisimi belirlenmistir

(Seielstad ve ark. 1994; Hammer 1995).

Memeli tlrlerinde genelinde Y kromozomundan hesaplanan genetik cesitlilik
oldukga diistiktiir (Meadows ve ark. 2004). Genomun diger bolgelerine gore daha fazla
mutasyon biriktiren, “junk” (= gereksiz) diziye sahip ve ¢ok fazla hicre bolinmesi

gerektiren sperm 0retiminin mutagenik DNA replikasyonunun meydana gelme
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ihtimalinin ~ yumurtadan ylksek olusu (Jobling ve Tyler-Smith 1995), Y
kromozumundaki genetik ¢esitliligin bu kadar diisik olmasinin nedenleri iizerinde
diistinme ihtiyaci dogurmustur. Farkli gen bolgelerindeki genetik ¢esitlilige etki eden en
6nemli faktorlerden birisi de etkin populasyon biyiikliigiidiir (Ne= efective population
size). Etkin populasyon biyiikligii hem hemizigot hem de populasyonda sadece
erkeklerde bulunan Y kromozomu ag¢isindan niikleotid gesitliligini kisitlayan bir
durumdur (Meadows ve ark. 2004). Jobling ve Tyler- Smith (1995) populasyondaki her
Y kromozomu igin her bir otozomdan 4 ve X kromozomundan 3 adet bulunduguna
dikkat cekerek insan populasyonlarinda Y kromozomunun sinirli etkin populasyon
bliytlikliigline basit bir sayisal agiklama getirmislerdir. Cok sayida arastiricinin niikleotid
cesitliliginin  diistikliigiiniin bir aciklamasi olarak daha c¢ok benimsedigi bu konu
insanlarda yapilan ¢alismalarda Y kromozomuna ait niikleotit ¢esitliliginin otozomlarda
hesaplananin dortte biri kadar bir degerde bulunusuyla desteklenmistir (Hammer 1995).
Populasyon dinamikleri agisindan ¢ok onemli etkisi olan ikinci durum ise
seleksiyondur. Evcil hayvanlar acisindan evciltme siirecini izleyen kontrolli
ciftlestirmenin yapildig1 yetistiricilik sistemleri erkeklerin bir sonraki generasyonlara
yaptig1 katkinin esit olmamasina yol agmistir (Meadows ve ark. 2004). Cok sayida dolii
olan erkekler agisindan etkin populasyon biiyiikliigii daha da daralacak ve bu durum Y
kromozomu agisindan ¢esitliligin azalmasina yol acacaktir (Jobling ve Tyler- Smith
1995). Ayrica insanlarda ¢ok eslilik ya da 6len bir yakinin esiyle yapilmak zorunda
olunan evlilik gibi kiiltlirel durumlar ya da erkekleri daha ¢ok etkileyen savas gibi
toplumsal krizler erkek populasyonlarinda tekrarlanan bottleneck (=darbogaz)lere yol
acmis olabilecegi belirtilmektedir (Mitchell ve Hammer 1996). Alternatif bir agiklama
da rekombinasyonun olmamasi olayina dayanir: Y’ye Ozel bir gende meydana gelen
selektif olarak avantajli bir mutasyon, kromozomun geri kalaninda fazla sayida,
herhangibir varyasyona sahip olmayan ya da ¢ok az sayida “otostopcu” genle birlikte
tim populasyona yayilir. Baska bir Y kromozomundaki varyantlar, secilmis bir Y
kromozomunda rekombine olamayacaklarindan kaybolurlar (Jobling ve Tyler-Smith
1995).

Y kromozomunun erkege 6zel bolgesinde bulunan az sayida gende ¢ok az sayida
varyasyon belirlenmesi, genomda 2 ila 8 baz uzunlugunda tekrarlanan diizenli diziler

olan mikrosatelitlerin Y kromozomunun incelenmesinde otozomal mikrosatelitlerde
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oldugu gibi bilgilendirici oldugu ve Y kromozomundaki mikrosatelitlerden hesaplanan
cesitlilik degerlerinin otozomal mikrosatelitlerden hesaplanana yakin sonuglar verdigi
gbozlenmis ve bunlarin evrim ve g¢esitlilik hesaplamalarinda kullanilabilecegi
anlagilmistir (Ciminelli ve ark. 1995; Goldstein ve ark. 1995). Roewer ve Epplen
(1992)’in insanda giiniimiizde en yaygin olarak kullanilan ve tetraniikleotid tekrarlardan
olusan ilk mikrosatelit belirte¢c olan DYS19’u bildirmelerinin ardindan Y kromozomuna
6zgun mikrosatelitelerin ortaya ¢ikarilmasi ¢alismalari diger otozomal mikrosatelitelere
gore ¢ok yavas ilerlemistir (Mitchell ve Hammer 1996). Bu ilerleme o kadar yavas
olmustur ki 2002 yilina gelindiginde insanda Y kromozomuna ait sadece 30 adet
mikrosatelit ortaya ¢ikarilabilmistir (Butler 2003). Ancak glinimuzde insanda bilinen ve
insan topluluklarindaki erkek populasyonlarinin incelenmesinde (Cinnioglu ve ark.
2004; Fujihara ve ark. 2009; Vermeulen ve ark. 2009; Hallenberg ve ark. 2009)
kullanilan yaklagik 200 adet mikrosatelite belirtec (Butler 2003) ve yine 200 (n
tizerinde tek niikleotid polimorfizmi vardir (Joblin ve Tyler-Smith 2001). Gunumiizde Y
kromozomundan elde edilen veriler olduk¢a genis alanda kullanilmaktadir. Bunun yani
sira insan populasyonlarinda Y kromozomuna 6zel TNP ve STR (=Short Tandem
Repeat)’ler kullanilarak, populasyonlarin diinya iizerinde zamana bagli dagilmalari,
populasyonlar aras1 benzerlik ve farkliliklarin belirlenmesi ile ilgili olarak oldukcga fazla
sayida ¢alisma yapilmistir (Vandenberg ve ark. 1999; Deng ve ark. 2004; Shen ve ark.
2000; Kayser ve ark. 2000; 2001; 2003; Sharma ve ark. 2007).

Y kromozomal TNP ve STR’ler yoluyla populasyon tarihinin anlasilmasina
yonelik calismalar bugiine kadar insan populasyonlarinda 6ne ¢ikmasina ragmen da
(Cinnioglu ve ark. 2004; Fujihara ve ark. 2009; Vermeulen ve ark. 2009; Hallenberg ve
ark. 2009), ciftlik hayvanlarinda ise 1990’larin basinda sigirlarda Y kromozomundaki
varyasyonlarla ilgili ¢aligmalar baslatilmistir (Bradley ve ark. 1994; Gwakisa ve ark.
1994; Kemp ve Teale 1994). Sigir Y kromozomunda yapilan ¢aligmalarin biiyiik bir
kism1 her ne kadar mtDNA’dan elde edilen sonuclarla birbirini tamamen desteklemese
de sigir populasyonlarinda da aydinlatict sonuglar ortaya koyduklart gosterilmistir
(Bradley ve ark. 1994; Hannote ve ark. 2000; Gotherstrom ve ark. 2005; Pérez-Pardal
ve ark. 2009; Mohamad ve ark. 2009). Sigir Y kromozomuna 6zgin STR’lerin
kullanim1 taurus tiirline Zebu tiirlinden baba hatt1 araciligiyla gen akist oldugunu

gostermistir (Bradley ve ark. 1994; Hannote ve ark. 2000). Gétherstrom ve ark. (2005)
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taurine tirinde SNP ile belirlenen ve Y1 ve Y2 olarak isimlendirilen iki haplogrup
belirlemis ve bunlarin dagiliminin cografik bolgelere gore degistigini bildirmislerdir.
Ancak buna ragmen bu arastiricilar en azindan sigir i¢in TNP ve indellerin
(=insersion/deletion) Y kromozom ¢esitliligini belirlemek i¢in ¢ok da uygun
olmadiklarmni ileri siirmiislerdir. Diger taraftan Ginja ve ark. (2009), Portekiz’e 6zel 13
wrkla 3 ithal 1rk1 ve de Bos inducus’a mensup 5 adet bogay1 Y kromozomuna 6zel STR
ve TNP’lerle inceledikleri arastirmalarinda Y1, Y2 ve Y3 olarak t¢ haplogrup icinde
gruplanan 13 haplotip belirlemigler ve 10 yeni haplogrup bildirmislerdir. Y3
haplogrubunda sadece Bos inducus’ tan 5 hayvan gruplanmis, diger irklardan higbir
hayvan bu haplogrupta yer almamistir. Ginja ve ark. (2009), Gotherstrom ve ark.

(2005)’n1n aksine cografik bolgeler arasinda dnemli bir fark belirlememislerdir.

Kecide Y kromozomal belirteglerle yapilan calismalar sigirda yapilanlara gore
hem sayica az, hem de sigirdakiler kadar bilgilendirici degildir. Ke¢cide AMEL, DBY ve
ZFY (Zinc finger Y-chromosomal protein) genlerinin mevcut mutasyonlar bakimindan
incelendigi arastirmalar vardir (Pidancier ve ark. 2006; Sechi ve ark. 2009; Vidal ve ark.
2009). Ayrica SRY geninin kodlama yapmayan bolgesinde tek baz degisimi
belirlenmistir (Prashant ve ark. 2009). Yapilan literatiir incelemesi sonunda kegide
bildirilen Y kromozomuna 6zgiin herhangi bir STR’ye rastlanmamistir. Kegide de bu
alanda yapilan calismalar heniiz gelistirilme asamasindadir. Pidancier ve ark. (2006)
AMELY ve ZFY genlerindeki polimorfizmlere dayanarak yaptiklar: siniflandirmada C1
ve C2 olarak iki yaygin haplogrup belirlerken, sadece Romanya’dan tek bir hayvanda
C3 haplogrubu belirlenmistir. Vidal ve ark. (2009) AMEL ve ZFY ve DBY genlerinden
bagka bolgeleri de inceleyerek H1, H2 ve H3 olarak isimlendirilen tg¢ farkli haplotip
belirlenmistir. Bu ¢alismalarin arasinda Pidancier ve ark. (2006)’nin mtDNA verilerini
de kullanarak yaptiklar1 degerlendirme keginin go¢ yollarmin belirlenmesi agisindan
aydinlatici olmustur. Diger arastirmalar hem az sayida hayvan ile hem de sinirlt bir
cografik bolgede gergeklestirilmistir (Vidal ve ark. 2009; Sechi ve ark. 2009). Ayrica bu
arastiricilar boynuz morfolojisi ve Y kromozomal filogeni arasinda bir uyum oldugunu
belirlemis ve de boynuz morfolojisi ile ilgili bilgilerin mtDNA ve Y kromozomal
verilerle birlikte kullanilip, arkeolojik verilerle birlestirildiklerinde keginin evriminin

anlasilmasinda gecerli goriisler ortaya konulabilecegine dikkat ¢cekmislerdir.
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Ancak tiim bu gelismelere ragmen ¢iftlik hayvanlarinda Y kromozomuna ait
bilgiler olduk¢a azdir. Bunun nedeni; Y kromozomundaki belirteclerin ve bilinen
dizilerin azlig1 ayrica insan da dahil memeli tiirlerinin genelinde Y kromozomu
tizerindeki varyasyonun genomun diger bolgelerindeki varyasyondan oldukca diisiik
olmasidir (Hellborg ve Ellegren 2004; Meadows ve ark. 2004). At (Lindgren ve ark.
2004), insan, kurt (Hellborg ve Ellegren 2004), kdpek (Natanaelsson ve ark. 2006),
sempanze (Yu ve ark. 2004), koyun (Meadows ve ark. 2004, 2006) ve tavsanlarda
(Geraldes ve ark. 2005) yapilan ¢aligmalarda Y kromozomuna ait en yiiksek niikleotid
cesitliligi (my) 1.3X10" ® olarak tavsanda (Geraldes ve ark. 2005) ve bunu takiben
6.70X10" * olarak sempanzede (Yu ve ark. 2004) hesaplanmistir. Ciftlesmenin insan
dahil pek ¢ok populasyona gore rastgele oldugu sempanzede belirlenen nispeten yiiksek
ny degeri, nikleotid cesitliligini belirleyen en o6nemli etkenin etkin populasyon

biiyiikliigii oldugunun da bir gostergesidir (Meadows ve ark. 2004).

Ciftlik hayvanlarinda kontrollii ¢iftlestirme yapildigindan erkek soylarinin
arastirilmasi daha fazla 6nem tasimaktadir. Yapilan kontrollii ciftlestirmeler, az sayida
erkek bireyin ebeveyn olarak secilmesine ve bunlarin gelecek generasyonlara genetik
katkilarin1 ¢ok sayida dolle yapmasina yol agar. Bu durum ciftlik hayvanlarinda
evciltmenin kokeni ile ilgili calismalarda Y kromozomundaki varyasyonlarin

belirlenmesinin 6nemini arttirmaktadir (Meadows ve ark. 2004,2006).

Koyunlardaki Y kromozomu hakkinda az sayida ¢alisma heniiz sadece MSY
bolgesinden elde edilen sinirh bilgiler ile yirutilmektedir (Meadows ve ark. 2004).
Koyun Y kromozomuna ait bilgiler, koyun Y kromozomunun baglant1 haritasinda
PAR’da yerlesmis alt1 adet genetik belirteg (Maddox ve ark. 2001), ve MSY bdlgesinde
ise SRY (Payen ve ark. 1996) ve ZFY (Lawson ve Hewitt 2002) genlerine ait dizilerdir.
Sadece koyunda degil diger tiirlerde de esey tayini acisindan en ¢ok iizerinde durulan
genlerden birisi olan AMELY (Pfeiffer ve Brenig 2005; Mitchell ve ark. 2006; Macé ve
Crouau-Roy 2008; Dervishi ve ark. 2008) koyun, kegi ve sigirda karsilastirmali olarak
incelenmistir (Weikard ve ark. 2006). Koyun, AMELY genin dizisi kegi ile
karsilastirildiginda 15 bg’lik bir delesyon ve sigirla karsilagtirildiginda alti adet
degisken bolge bildirmistir. Koyun igin “Ovis Aries chromosome Y amelogenin variant
17 (DQ469592) ve “Ovis Aries chromosome Y amelogenin variant 2” olarak

isimlendirilen (DQ469593) iki farkli dizi bildirilmis, ancak bu varyantlarin hangi koyun
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irklarinda bulundugu ve sikliklarinin frekansinin ne oldugu hakkinda bildirmemistir.
Ayrica daha sonra bu polimorfizler, yapilan literatiir incelemesine gore baska higbir
arastirict tarafindan bildirilmediginden bu iki varyant Y kromozomuna goére yapilan
filogenetik ¢aligmalarda degerlendirilememistir. SRY gen bdlgesinde bildirilen bir tek
nikleotid polimorfizmi (Meadows ve ark. 2004) ve bugiine kadar koyun igin bildirilmis
tek STR olan SRYM18 mikrosatelite lokusunundaki varyasyon (Meadows ve ark. 2006)
disinda baska bir polimorfik bolge bildirilmemistir. Meadows ve ark. (2004) yedi koyun
irkindan elde edilen erkek hayvanlarda dokuz MSY parcasi ¢ogaltmis ve herhangi bir
tek nukleotid polimorfizmi olup olmadigini arastirmiglardir. Bu ¢alismada SRY genine
ait 528, 472 (AY604734.1) ve 598 baz cifti uzunlugundaki ¢ bdlge, AMELY geninin
4. intronunda bulunan 622 baz ciftlik tek bolge, DBY genine ait 171 ve 339 baz ciftlik
iki bolge, UTY genine ait 261 baz ciftlik tek bir bolge ile ZFY genine ait 572 ve 817
baz ¢iftlik ikiser bolge incelemislerdir. Ancak incelenen bu bolgelerden sadece SRY
geninin 5’- promotor bolgesinde bulunan 472 baz ciftlik bolgede A/G tek niikleotid

polimorfizmi (TNP) belirlenmis ve buna oY1 ismini vermislerdir.

Meadows ve ark. (2004) nin koyunlarda yaptiklar1 ¢alismadan yola ¢ikilarak
kecilerde yapilan bir ¢alismada AMELY, ZFY, UTY ve DBY gen bdlgelerini ayni
primerler kullanilarak ¢ogaltilmis ve de AMELY genindeki bolgede 4 bazlik bir
delesyon, DBY’ ye ait bolgede bir TaG tek niikleotid degisimi ile ZFY genine ait
bolgedeyse CaT tek niikleotid degisimi belirlenmis ve haplogrup siniflandirmasini bu
polimorfizmlere gore yapilmistir, UTY genine ait bdlgedeyse hicbir polimorfizm

belirlenmemistir (Vidal ve ark. 2009).

Meadows ve ark. (2004, 2006) SRY genine ait tek nukleotid polimorfizminden
yararlanarak niikleotid gesitliliginin (my) 0.90X10™ oldugu hesaplannus ve bu degerin
de diger tiirlerde hesaplananlardan oldukga diisiik bir deger oldugunu gozlemislerdir
(Meadows ve ark. 2004). Ancak koyun Y kromozomunda bulunan genetik ¢esitliligin
ayrintili ilk analizi Meadows ve ark. (2006) tarafindan bes ayr1 kitada bulunan koyun
wrklarinin erkekleri kullanilarak yapilmistir. DOrt yabani koyun tlriinden 61 bireyin ve
65 evcil koyun irkindan 458 bireyin SRYM18 microsatellite lokusunun ve SRY geninin
5’-promotor bolgesinine bulunan oY1 SNP’si bakimindan genotiplendirildigi ¢aligmada
evcil irklarin arasinda bu tek niikleotid bakimimdan A-0Y1 allelinin irklarin genelinde

go6zlendigini ve frekansinin % 71.4 gibi yiiksek bir deger oldugunu, G-0Y1 allelinin ise
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daha nadir oldugunu bulmuslardir (Meadows ve ark. 2006). Ayni arastiricilar (Meadows
ve Kijas 2009) yabani ve evcil koyun populasyonlarinda yaptiklar1 arastirmada SRY
geninde yedi farkli TNP daha belirlemis ve bunlara oY2’den 0Y8’e kadar isim
vermislerdir. Bu arastirmanin sonucunda yeni TNP’lerin tiirler arasinda degistigini
ancak tdr icinde sabit kaldigini belirlemislerdir. Yabani koyun trlerini de icine alan bu
calismada, mtDNA verilerine uyumlu olarak evcil koyun ile muflon tiirii arasinda ortak
haplotipler belirlemislerdir. Brezilya koyun irklarinda SRY geni tek niikleotid
polimorfizmleri bakimdan incelenmis A-0Y1 ve G-oY1 allelerinin her ikisi de
gozlenmis, A-oY1 populasyonun genelinde yaygin olmasina ragmen yapagi verimleri
yiksek ticari wklar arasinda G-oY1 allelinin frekansinin daha yuksek oldugu
goriilmiistiir (Paiva ve ark. 2006). Bu arastiricilar A-0Y1 ve G-oY1 allelerini

birbirinden ayirmay1 saglayan Ddel kesim bolgesi de belirlemislerdir.

SRYM18 mikrosatelit lokusunun koyun MSY bélgesinde bulundugunu ve bu
bolgenin ¢ogaltilmasi sonucu 106 bg’den 145b¢’ne kadar degisen uzunlukta pargalar
(106 bg, 110 bg, 131 bg, 139 bg, 141 bg, 143 bg, 145 bg,147 bg, 149 bg ve 153
belirlenmistir (Meadows ve ark. 2006; Meadows ve Kijas 2009). Bu pargalardan en
biyltk G¢tnin (147 bg, 149 bg ve 153 bg) analizi pentaniikleotid bilesenlerin sabit

oldugu ve dintikleotidlerin ise tiirler arasinda degistigini géstermistir.

oY1l tek nikleotid polimorfizmi ve SRYM18 mikrosatelite lokusundaki
varyasyondan yararlanilarak olusturulan 11 haplotip grubunun varlig1 ve bunlarin en az
iki erkek soyuna ayrildigimi bildirilmistir (Meadows ve ark. 2006). Belirlenen bu 11
haplotipten H6’nin diinyadaki koyun irklar1 arasinda olduk¢a yaygin oldugu ve diger 10
haplotipin ise dagilimlarinin o kadar yaygin olmayip, daha bilgilendirici oldugu ileri
strilmistir (Meadows ve ark. 2006). Meadows ve Kijas (2009) yaptiklart bir
arastrmada SRYM18’in yeni allelerini bildirilmistir. Bilinen tim allelerinin dizi
okumalariin yapilmasiyla ayni uzunluktaki bazi allelerin birbirlerinden pentoniikleotid
[TTTTG]m, diniikleotid [TG]n tekrarlar1 ve bir insertion/deletion (indel (G/-) ile
birbirinden ayrildiginin belirlenmesi (zerine haplotip sayis1 12’ye ¢ikmistir. Bunu
takiben SRYM18 microsatellite lokusu ve oY1l tek nukleotid polimorfizminin
incelendigi nadir aragtirmalardan biri Ouna ve ark. (2006) tarafindan yapilmistir.
Afrika kokenli olan ve olmayan toplam 35 farkli koyun irkinin incelendigi ¢alismada

bes farkli uzunlukta (131, 139, 141, 143 ve 145 bg¢) mikrosatelit alleli belirlenirken,
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SRY genindeki oY1 tek nukleotid polimorfizmi bakmindan incelenen hayvanlarin
tamaminin A-oY 1 oldugu goriilmiistiir. Afrikada’ki bu hayvanlar arasinda da en yaygin
olan allel Meadows ve ark. (2006) ile Meadows ve Kijas (2009)’nin belirledigi gibi 143
b¢’lik allel olarak belirlenmistir. SRYMI18 microsatellite lokusu baska arastiricilar
tarafindan da arastirilmis yedi yerli Ispanyol koyun irkinda SRYMI8 lokusunun
incelenmesi sonucu 139 bg, 141 bg ve 143 bg olarak ti¢ farkli uzunlukta parca belirlemis
ve bunlar arasinda en yaygin olanmin 141 bg¢’lik allel oldugu bildirilmistir. Bu
caligmada 141 bg¢ uzunlugundaki alleli sadece Ispanya’da koruma altina alinmis Xalda
koyun irkinin erkek hatlarinda belirlenmistir. 141 b¢’lik bu allele sahip hayvanlarin
pedigri kayitlari incelendiginde daima iki atasal erkek hattan birisine ulasilmis ve de bu
iki atasal hattin Xalda 1rkin iyilestirilesinde kullanildigini yani bu allelle sahip koglarin
tercih edilen bir kullanim nedeni olmasi gerektigi vurgulanmistir (Pérez-Pardal ve ark.
2007).
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1.Materyal

Arastirmada Tirkiye’nin ¢esitli bolgelerinde yetistirilen koyun irklarinin erkek
ve disilerinden alinan kan Orneklerinden izole edilen DNA’lar materyal olarak
kullanilmigtir. Y kromozomuna ait bolgelerin incelenmesi amaciyla on yerli koyun
irkindan (Cizelge 3.1), mitokondriyal DNA’nin kontrol bolgesine ait 531 bg’ lik
parcanin incelenmesi amaciyla dokuz farkli koyun irkindan (Cizelge 3.2) kan 6rnekleri
toplanmistir. Elde edilen orneklerin populasyon biiyiikliiklerine bagli olarak miimkiin
oldugu kadar farkl siiriilerden (Cizelge 3.1 ve Cizelge 3.2) toplanmasina dikkat edilmis,
akrabaliliktan dolay1 genotiplerin benzer olma olasiliklar1 engellenmeye calisilmigtir.
Arastirmada kullanilan koyun rklar1 asagida kisaca tanitilmistir.

Cizelge 3.1. Y kromozomuna ait bolgelerin incelenmesi amaciyla erkek hayvanlara ait
kan drneklerinin alindig: irklar, ¢iftlik sayilar1 ve bunlar1 temsil eden 6rnek sayilari

Irk Ornek Sayisi Ciftlik Say.

Sakiz (Chios) 17 1
Akkaraman 15 7
Gokgeada (Imroz) 19 2
Kivircik 22 3
Karayaka 9 3
Daglig 13 4
Morkaraman 10 1
Hemsin 15 5
Ivesi (Awassi) 15 13
Cine Capart 12 3

147 42

Cizelge 3.2. mtDNA-CR bdlgesinin incelendigi erkek ve disi hayvanlara ait kan
orneklerinin alindig irklar ve bunlari temsil eden 6rnek sayilar

Irk Birey sayis1
Disi Erkek Toplam Ciftlik sayis1

Sakiz (Chios) 6 5 11 4
Akkaraman 10 9 19 9
Gokeeada (Imroz) 4 8 12 4
Kivircik 11 7 18 4
Karayaka 7 8 15 2
Daglig 14 6 20 4
Morkaraman 4 6 10 1
Hemsin 6 7 13 3
Ivesi (Awassi) 10 7 17 12

72 63 135 43
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3.1.1. Akkaraman (AKK)

Sekil 3.1. Akkaraman kogu ve Akkaraman irkinin cografi dagilimi

Akkaraman tiim Orta Anadolu’ya yayilmistir. Tiirkiye koyun varliginin en
biiyiik kismin1 olugturur. Kotii hava kosullarina ve zor sartlara iyi uyum saglamis bir
wktir. Siit ve et kalitesi diistiktiir. Disiler 35-40 kg, erkekler 40-50 kg arasindadir
(Anonim 2010).

3.1.2. Morkaraman (MRK)

Sekil 3.2. Morkaraman kogu ve Morkaraman irkinin cografi dagilimi

Ulkemizde Akkaraman’dan sonra sayica en fazla bulunan koyun irkidir. Dogu
Anadolu bolgesinde yetistirilir. Saglam ve iri yapili olup, Akkaraman ki gibi zor
kosullara iyi uyum saglamistir. Siirii ve analik i¢gilidiisiinlin yiiksek olmasi en belirgin
Ozelliklerinden birisidir. Et miktar ve kalitesi distiktiir. Ergin agirlik erkeklerde 50-90,
disilerde 40-60 kg arasida degisir (Anonim 2010).
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3.1.3. Cine Capar: (CC)

Sekil 3.3. Cin C,apl kou V Cine ¢apar1 irkinin cografi dagilimi

Aydin bolgesine 0zgl yagl kuyruklu bir irktir. Aydin ili sinirlarinda bulunan
Madran Dag1 eteklerinde bulunan Cine ve Bozdogan ilgelerinde yayilmistir (Anonim
2009c). Siit verimi yiiksek ve kurak hava sartlarina ¢ok dayanikli bir irktir. Ergin agirlik
erkeklerde 55-60, disilerde 35-40 kg arasinda degisir (Anonim 2010). Son 15-20 yildir
Sakiz ve Kivircik irklartyla yapilan melezlemeler yiiziinden sayica ¢ok azalmislardir.

Bugun Cine Capari irki agir yok olma tehtidi altindadir.

3.1.4. Dagh¢ (DGL)

i >

e£i13.4. Dagli¢ kocu ve Dagli¢ irkinin cografi dagilimi

Ulkemizde yerli koyun varlig1 bakimindan iiciincii siradadir. Eskisehir, Kiitahya,
Afyon, Aydin, Mugla ve kismen Isparta, Burdur ve Antalya illerinde (i¢ Bat1 Anadolu
esigi ve Goller Bolgesinde) (Anonim 2009c¢) bulunur. Canli agirliklar1 az olmasina
ragmen etleri lezzetlidir. Disiler 35-40 kg, erkekler 50-60 kg arasindadir (Anonim
2010).
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3.1.5. Gokceada (GDA)

Sekil. 3.5. Gokgeada koyunu ve Gokgeada irkinin cografi dagilimi

Imroz olarak da bilinen Gokgeada 1rki ince- uzun kuyruklu bir rktir. (Anonim
2009c). Gokgeada, Canakkale ve Kuzey Batu Anadolu’da yetistirilir. KugUk cussesine
ragmen siit verimi ve yasama giicii oldukca yuksektir. Ergin agirlik erkeklerde 55 kg,
disilerde 48 kg civarindadir (Anonim 2010).

3.1.6. Hemsin (HMS)

Sekil. 3.6. emsin koyunu ve Hemsin 1rkinin cografi daglimi

Kuzey Dogu Anadolu’da, Artvin dolaylarinda yetisen, yagli kuyruklu, yerel bir
koyun 1rkidir. (Anonim 2009c). Siirii ve analik i¢giidiisti yiiksek ancak hirgin tabiatlidir.
Et veriminin az olmasina ragmen etleri lezzetlidir. Etleri orta kalitededir ve siit verimleri

azdir. Ergin agirlik erkeklerde 65-70 kg, disilerde 55-60 kg arasindadir (Anonim 2010).
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3.1.7. Ivesi (IVS)

Sekil 3.7. ivesi irkindan bir hayvan ve Ivesi irkinin cografi dagilimi

Suriye, Liibnan, Irak, Tiirkiye, Israil, Urdiin'iin tipik wrkidir. Bu irka Arap
koyunu da denir. Tiirkiye’de Giiney Dogu Anadolu bolgesinde; Tiirkiye disinda Awwas
veya Awassi diye anilan Ivesi 1rki Bat1 literatiiriinde de Awassi olarak tanmir. Tiirkiye
koyun populasyonunun %3-4’iinii olusturur. Ivesi irkinin énemli sayilabilecek diger bir
Ozelligi de tanmmmis birgok siit¢ii koyun irkinin aksine biiyiik siiriiler halinde
yetistirilebilmesidir (Tuncel 1995, Kaymak¢r ve Sonmez 1996). Ergin canli agirlik
erkeklerde 74 kg, disilerde 50 kg civarindadir (Anonim 2010).

3.1.8. Karayaka (KRY)

Sekil 3.8. Karayka irkindan bir hayvan ve Karayaka irkinin cografi dagilimi

Karayaka 1rki koyunlar Karadeniz kiy1 seridinde ve ozellikle Ordu, Giresun,
Samsun, Sinop ve Tokat illerinde yetistirilen ince kuyruklu bir koyun irkidir. Tirkiye
koyun populasyonun %3.5'unu bu irk olusturur. Kiiciik ciisseli hayvanlardir. Et
verimleri diisiik ama et kaliteleri iyidir. Yerli irklar arasinda en kaba yapagili irktir.

Ergin canli agirlik erkeklerde 55 kg, disilerde 40 kg civarindadir (Anonim 2010).
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3.1.9. Kivircik (KVR)

N & S8 i
Sekil 3.9. Kivircik irkindan bir kog ve kivircik irkinin cografi daglim

Tirkiye, Bulgaristan ve Yunanistan'da yetistirilen ince kuyruklu bir koyun
irkidir. Yunanistan'da bu irk Thraki adi ile bilinir. Bu 1rk Tiirkiye'nin Trakya bolgesinin
baslica koyun wrkidir. Ayrica Marmara'nin giiney ve dogusundaki illerde ve Ege
bolgesinin bazi illerinde yetistirilir. Tiirkiye'deki toplam koyun varliginin %6.4 iinii bu
koyun 1rki olusturur. Et kalitesi en 1yi koyun 1rkidir, siit verimleri de oldukca yiiksektir.
Ergin canli agirlik erkeklerde 60-70 kg, disilerde 45-55 kg arasinda degisir (Anonim
2010).

3.1.10. Sakiz (SKZ)

i oc” B i
P S T ”]
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Sekil 3.10. Sakiz irkindan bir ko¢ ve Sakiz irkinin cografi dagilimi

Bu irk Yunanistan'in Sakiz adasindan 1830°lii yillarda getirilmistir (Anonim
2009c). Sakiz saf olarak Izmir bolgesinde dzellikle de Cesme ilgesinde bulunur. Erken
gelisen bir irktir. Yavru ve siit verimleri oldukga yiiksek olan bu 1rkin siirii i¢gilidiisii
zayiftir bu yiizden genellikle 3-5 baglik kiiciik siiriiler halinde bulunur. Canli ergin
agirhik erkeklerde 70 kg, dislerde 50 kg dolayindadir (Anonim 2010).
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3.2. Yontem
3.2.1.Kan Orneklerinin Alinmasi ve DNA Izolasyonu

Kan 6rnekleri farkli sayida disi ve erkek hayvanlardan, her irkin dogal yetistirme
bolgelerinde bulunan c¢esitli ¢iftliklerden alinmistir, mitokondriyal DNA ve Y
kromozomuna ait bolgelerin incelenmesi amaciyla farkli sayilarda disi ve erkek hayvan
kullanilmistir. Her irktan kullanilan hayvan sayisi ve kan orneklerinin alindig: ¢iftlik

sayis1 Cizelge 3.1 ve Cizelge 3.2” de verilmistir.

DNA izolasyonu amaciyla kullanilan kan 6rnekleri, boyun bolgesinde bulunan
vena jugularis’den dogrudan antikoagulantli 10 ml’lik vakumlu tiiplere alinarak soguk
zincir altinda laboratuara getirilmis, DNA izolasyonlar1 Fermentas (K0512) marka ticari
izolasyon kiti kullanilarak, kitin kullanma klavuzundaki talimatlarin uygulanmasi ile

asagida bildirilen sekilde gerceklesmistir.

1. Her bir hayvandan alinan kanlardan 200 pl kan ornegine, 400 pl lysis ¢ozeltisi
eklenmis ve 65 °C"de 5 dakika inkilibasyona birakilmistir.

2. Inkiibasyon sonrasit 600 pl kloroform eklenmis ve homojen bir duruma gelinceye

kadar karistirmistir. Daha sonra 10 000 rpm "de 2 dakika santrifuj edilmistir.

3. Santrifujun ardindan, iiste kalan ve DNA igeren sivi faz temiz bir tiipe aktarilarak,
coktirme solusyonu eklenmistir ve oda sicakliginda ters yiiz edilip, 10 000 rpm “de 2

dakika santrifuj edilmistir.

4. Supernatantin tamamen uzaklastirilmasinin ardindan tiipte kalan DNA peleti 100 pl

1.2 M NaCl ¢ozeltisi ile tamamen ¢ozlindirilmustiir.

5. DNA iceren tiplere 1000 pl saf etonol ilave edilerek DNA"nin ¢okelmesi beklenilmis
ve 10 000 rpm’de 3 dakikalik santrifujiin ardindan, etonoliin tiiplerden uzaklastiriimasi
beklenilerek ardindan DNAlar 100 pul TE ¢ozeltisinde ¢oziindiiriilerek kullanima hazir

hale getirilmistir.
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3.2.2. mtDNA Kontrol Bélgesinin Cogaltilmast

Tamami Hiendleder ve ark. (1998b) tarafindan tanimlanan koyun mtDNA
genomunun (Acses Num: AF010406) 16007-16537 pozisyonlart arasindaki 531 bg’lik
kontrol bolgesi (CR) asagidaki primerler kullanilarak cogaltilmistir (Chen ve ark.,
2006):

CR400F : 5-ACT GCT TGA CCG TAC ATAGTAC-3
CR1099R: 5-AGT ATT GAG GAC GGG GTA A-3'

531 bg’lik bu bolgenin ¢ogaltilmasinda asagidaki PCR dongiisti kullanilmigtirr:

95 °C’de 3 dakika
94 °C’de 50 saniye
51 °C’de 1 dakika » 35 dongu
72 °C’ de 1 dakika
72 °C’de 5 dakika

Bu bolge, Chen ve ark. (2006) bildirdigi gibi mtDNA’da fazla bulunan ve de dizi
analizi ve bunlardan elde edilen sonuglar1 yorumlamay giiclestiren tandem tekrarlardan
kaginmak amaciyla secilmistir. PCR Grlnleri ticari kit kullanilarak temizlendikten sonra
DNA sira analizi hizmet alimi seklinde yapilmistir. DNA sira analizi i¢in, PCR
isleminde kullanilan primerler (CR400F ve CR1099R) kullanilmustir.

3.2.3. Y Kromozomuna Ait Parcalarin Cogaltilmast

Koyunun Y kromozomunun MSY’nda SRY geninin 5' upstream bdlgesindeki
bulunan 549 ve 598 bg¢’lik bolgeler ile bu yine bu bdlgede bulunan bir mikrosatelitte
belirtegc (SRYM18), AMELY ve DBY geninin 3" UTR kismina ait sirastyla 182 bg ve
171 be¢’lik bolgeler Cizelge 3.3 *de bildirilen primerler ile ¢ogaltilmistir.

SRY genine ait iki bdlgenin ¢ogsaltilmasinda 50 ng/ul DNA; 12.5 pl 2X PCR
Master Mix (Fermentas, KO0171) ve her iki primerden (Cizelge 3.3) 0.5 uM igeren
toplam 25 ul reaksiyon karigimi kullanilmis ve PCR reaksiyonlar1 Techne TC-512 PCR
cihazinda gergeklestirilmistir. SRY genine ait her iki bolgenin de g¢ogaltilmasi da
Cizelge 3.3’de bildirilen primerler kullanilarak 95°C de 3 dakika siirdiiriilen baslangig
denatiirasyonu takiben, 94°C’de 1 dakika, 55°C’de 1 dakika ve 72 °C’de 1 dakikadan
olusan 35 dongiiliik PCR kosullarinda gergeklestirilmistir.
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DBY3 ve AMELY genlerine primerleri ile gergeklestirilen PCR reaksiyonlarinin
her ikisi de ayn1 sekilde 200 mM dNTPs, 2mM MgCl,, 50 mM KCI, 10 mM Tris-HClI,
0.1% Triton X-100, 0.7 U Taq polimeraz ve 0.1U Pfu polimeraz (Biotools) ve her bir
primerden 5 pmol igeren 25 pl reaksiyon karigimi kullanilarak “Biometra T3000” PCR
cihazinda gercgeklestirilmistir. DBY3 genine ait 171 bg’lik bolgenin ¢ogaltilmasinda
94°C deki 2 dakikalik baslangi¢ denatiirasyonu takiben, 94°C’de 30 saniye, 55°C’de 45
saniye ve 72 °C’de 45 saniyeden olusan 35 déngiilik PCR sartlarinda gergeklestirilmis,
elde edilen PCR iiriinleri % 1.5’luk agaroz jellerde UV altinda gézlenmis, PCR {irlinleri
NucleoSpin® Extract 1l (Macherey-Nagel) PCR fiiriin temizleme kiti ile temizlenmistir.
AMEL genine ait parcalar 2 dakika siireyle 94°C de baslangi¢ denatiirasyonu takiben,
94°C’de 45 saniye, 63°C’de 45 saniye ve 72 °C’de 45saniyeden olusan 35 déngiilik
PCR sartlarinda gergeklestirilmistir. AMEL geni hem X hem de Y kromozomunda
bulundugundan PCR iiriinlerinin %2’lik agaroz jellerde yiiriitiilmesi sonucu UV 1s1ginda
disi bireylere ait sadece 242 bg¢’lik bir parca gozlenirken, erkek bireylerde X
kromozomuna ait 242 bg’lik ve de Y kromozomuna ait 182 bg¢’lik iki parga
gozlenmistir. AMELY genine ait 182 b¢’lik bu bolge UV altinda jellerden kesildikten
sonra NucleoSpin® Extract 11 (Macherey-Nagel) PCR driin temizleme Kiti ile Grin

katologundaki talimatlara gore, asagida agiklandigi gibi temizlenmistir.

Cizelge 3.3. Y kromozomu {iizerinde bulunan bélgeleri ¢ogaltmak amaciyla kullanilan
primerler (Meadows ve ark. 2004, 2006; Dervishi ve ark. 2008).

Gen Bolge be Primers (5' & 3") Analiz edilen hayvan
sayisi
DBY 3'UTR 171 ACACTGGCACTTGAATGTTG 25
CCTTGGCATGTTATAGTTTC
SRY 5'promotor 549 TCAGTAGCTTAGGTACATTCA 130
(3F/3R) GTGCTACATAAATATGATCTGC
SRY 5'promotor 598 ACTGCTTGGATGCCAAGATTAAG 125
(4F/4R) ACTCTGAACATAGCAGAAGCA
SRYM18 GGCATCACAAACAGGATCAGCAAT 147
GTGATGGCAGTTCTCACAATCTCCT
AMELY  AMELY 182 CCGCCCAGCAGCCCTTCC 25

varyant2 cds

bolgesi CCCGCTTGGTCTTGTCTGTTGC

SRYM18 mikrosatelitinin g¢ogaltilmast ve dizinde 5' ucundan florasan etiketle

(FAM) isaretlenen forward primer kullanililarak (Meadows ve ark. 2006) yukarida

41



bildirilen PCR  konsantrasyonlarinda, 10  pl’luk  reaksiyon  kosullarinda
gerceklestirilmistir  (Cizelge 3.3). Elde edilen PCR drunleri ABI310 (Applied
Biosytems) otomatik dizi analizi cihazinda genotiplenmis ve elde edilen parca
uzunluklari1 GenScan programi kullanilarak belirlenmistir. Par¢ca uzunluklarinin
belirlenmesinde daha 6nce Meadows ve ark. (2006) tarafindan genotiplenmis ve 143 bg
uzunlugunda olduklar1 bildirilmis Ispanyol Muflon’lardan aliman Ornekler referans

olarak kullanilmistir.
3.2.4. Dizi Analizleri

Elde edilen PCR drinlerinin dizi analizine hazirlanmak tizere temizlenmesinde
Roche ve NucleoSpin® Extract 11 (Macherey-Nagel) PCR drun temizleme kitleri ile

tirtin katologundaki talimatlara gore asagidaki gibi temizlenmistir:

Elde edilen PCR drunlerinin Roche marka PCR irin temizleme Kkiti ile

temizlenmesinde asagida 6zetlenen protokol kullanilmistir.

1. PCR tamamlandiktan sonra her bir PCR tiipii i¢in toplam hacim 100 pl’ye

tamamlanarak 500 pl Binding Buffer ilave edilmis ve iyice karigtirtlmistir.

2. Bu karisim “Collection tube” e sokulan * High Pure Filter tube” in haznesine

aktarilmis ve 1 dakika oda sicakliginda, 12 000 rpm’de santrifuj edililmistir.

3. “Filter tube” ¢ikartilmis ve aciga cikan solusyon atilip, “Collection tube” e geri

sokulmustur.

4. 500 pl wash buffer “Filter tube” {in haznesine aktarilmis ve tekrar 1 dakika oda

sicakliginda, 12 000 rpm’de santrifuj edililmistir.

5. Atik solusyon bosaltilmis, ayn1 “Filter tube” ayni “Collection tube” e geri aktarilmis
optimal safligin saglanmasi i¢in 200 pl wash buffer eklendikten sonra 1 dakika oda
sicakliginda, 12 000 rpm’de santrifuj edilmistir.

6. Atik solusyon ve “Collection tube” uzaklastirilmis ve “Filter tube” 1.5 ml’lik temiz
bir microsantrifiij tlipline aktarildiktan sonra 50 pl elution buffer ilave edilerek son

olarak 1 dakika oda sicakliginda, 12 000 rpm’de santrifuj edililmistir.

NucleoSpin® Extract 1l (Macherey-Nagel) PCR urun temizleme Kiti ile Grin

katologundaki talimatlara gore, agsagida agiklandig gibi temizlenmistir. Hem DBY hem
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de AMELY vye ait PCR Urunlerinin dizi analizleri Genetic Analyser ABI 3100 (Applied

Biosystem, USA) dizi analiz cihazinda gerceklestirilmistir.

NucleoSpin® Extract Il (Macherey-Nagel) PCR rin temizleme kitine gore

PCR iiriinlerinin dogrudan ve % 2’lik jellerden kesilerek temizlenmesi:

1. Bandlar UV 15181 altinda agaroz jellerde gozlenir ve olabildigince ince kesilerek bir
onceden daras1 alinmis 1.5 ml’lik ependorflara konur. Her bir 100 mg agaroz igin 100
ml binding buffer (NT) ilave edilerek agaroz jel pargalarinin tamamen erimesi igin
50 °C’de ve 5 ila 10 dakika, 2-3 dakika arayla vortexlenerek inkiibe edilir.
NucleoSpin® Extract Il, PCR iiriinlerinin dogrudan temizlenmesi i¢in kullanildiginda

bu asamaya gerek olmaz.

2. NucleoSpin® Extract Il colomnun igine 2ml’lik bir collection tlpdndn icine konur ve
1.5 mI’lik ependorf tiipiin igerisindeki erimis agaroz ve binding buffer karigimi1 bunun

i¢cine aktarilarak 11 000 rpm’de 1 dakika santrifuj edilir.

3. Atik solusyon bosaltilarak NucleoSpin® Extract 11 colomn tekrar collection tupunin
icine yerlestirilir.

4. NucleoSpin®Extract 1l colomnun igine 700 ml (NT3) wash buffer ilave edilerek
11 000 rpm’de 1 dakika santrifuj edilir.

5. Atik solusyon bosaltilarak 11 000 rpm’de 1 dakika santrifuj tekrar edilir.

6. NucleoSpin® Extract II colomn 1.5 ml’lik temiz bir ependorfun igine yerlestirilir ve
30 pl elution buffer (NE) ilave edilerek 1 dakika oda sicakliginda bekletildikten sonra
11 000 rpm’de 1 dakika santrifuj tekrar edilir.

Temizlenen PCR iiriinleri, hizmet alim1 yapilan firmanin talimatlarina gére, dizi
analizine hazirlanmistir. SRYM18 mikrosatelitine ait parca uzunluk analizi ABI 310
(Applied Biosytems) otomatik dizi analizi cihazinda, 1.5 pl PCR iiriinii, 0.45 pl markir

ve 20 pul formadin iceren 48 adetlik plakalarda genotiplenmistir.

43



3.2.5.Istatistiksel Analizler

mtDNA’nin kontrol bolgesinde bulunan parca ve Y kromozomundaki gen
bolgelerinden elde edilen dizi analiz sonuglar1 BioEdit programinda diizenlenmis ve
CLUSTALW (http://www.ebi.ac.uk/clustalw/) bilgisayar programi yardimiyla da
hizalanmistir. Dizilerin hizalanmasindan e¢lde edilen sonuglarma goére fazla
bolgelerinden kesilerek, GenBank ve EMBL veri bankalarindaki diger dizilerle
karsilagtirllmiglardir. Referans olarak A (AF010407, AY829388, DQ852286,
DQ852287, DQ097452, DQO97451, DQO97450, DQO97449, DQO97447, DQO97445,
DQ097443), B(AF010406, DQ852282, DQ852285), C (DQ097462, DQ097460,
DQ852283 DQ852284) D (DQ852288, DQ852289) ve E(DQ852280, DQ852281)
haplogruplarina dahil olduklar1 kesin olarak bilinen diziler ve Cin irklarina ait,
genbankta haplogrup isimleri verilmeyen ancak filogenetik agagta A haplogrubu ile
gruplanan dort adet dizi (DQ308730, DQ308726, DQ308676, DQ308635, DQ308614)

referans olarak secilmistir.

Toplam dizi varyasyon indexi, niikleotid gesitliligi (IT ya da Pi) nlkleotid
sayisindaki varyasyonlar (D), herbir bolgedeki niikleotid substitution sayist (K) ve
haplotip yapis1 gibi g¢esitlilik parametreleri, mtDNA’dan elde edilen dizi analiz
sonuglarma gore Arlequin 3.0 (Excoffier ve ark. 2005) ve DNAsp (DNA Sequence
Polymorphism Software) 4.1 (Rozas ve ark. 2003) paket programi kullanilarak
hesaplanmistir. mtDNA kontrol bolgesinde belirlenen dizi bilgilerinden genetik yap1
analizlerinin gerceklestirilmesi i¢in kullanilan AMOVA testlerinde cografi bolgeler
arasindaki farkliliklar1 belirlemek {izere olusturulan gruplandirmada Dagli¢, Kivircik,
Gokgeada ve Sakiz bir grup, Morkaraman ve Ivesi ikinci bir grup, Hemsin ve Karayaka
bir baska grup ve Akkaraman tek basina bir grup olarak diisiiniilmiis ve analiz

edilmistir.

Herbir haplotip grubunun dagilim seklindeki farkliliklar i¢in populasyon
demografi testleri uyumsuzluk (mismatch) testleri yurutilerek yapilmis ve bu
uyumsuzluk testlerininden elde edilen dagilimin desteklenmesinde asagida formiilii

verilen reggadness (r ) istatistligi kullanilmustir.
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d+1

r= é(xi - Xi-l)2

i=1

Ir = reggadness degeri
d= alleller arasindaki en biiyiik fark

x= allelik degisim frekans1

Filogenetik analiz ise MEGA 4 (Tamura ve ark. 2007) paket program ile
Kimura-2P (Kimura two parameter) modeli (Kumar ve ark. 2004) kullanilarak
gerceklestirilmistir, Komsu birlestirme agact (Neighbor joining tree) bootstrop degeri

olarak 1000 verilerek ¢izdirilmistir.

Populasyonun genetik yapist ile ilgili genel hesaplamalar i¢in DnaSP (Rozas ve
ark., 2003) programi kullanilarak gerceklestirildi. A, B ve C haplogruplari i¢in Fu’nun F
istatistliginin hesaplamasi gergeklestirilmistir (Excoffier ve ark. 2005). mtDNA kontrol
bolgesinden elde edilen haplotipler arasindaki iligskiler Network 4.1.1.2
(http://www.fluxus-engineering.com)  kullanilarak,  niikleotid  agirliklandirmasi
yapilmadan (W= 10) median-joining diagram cizilerek goriintiilenmistir.

Haplotip cesitliligi (Hd) (Nei 1987) ve nikleotid cesitliligi (IT ya da Pi)
populasyonlar genelinde ve tim populasyonlar icin asagidaki formiil kullanilarak ayri

ayr1 hesaplanmustir.
Hd= (1-Ypi®)/n/(n-1)
Hd= Haplotip ¢esitliligi
n= Ornek biyikligi
pi= 1. haplotipin 6rnek frekansi

EOF .
2. 2, mEdy

=l

L

I] =

[1= niikleotid gesitliligi

dij=1 ve j haplotipleri arasinda gézlenen nikleotid gesitliligi
k= haplotip sayis1

pi= 1. haplotipin 6rnek frekansi

pj=j. haplotipin 6rnek frekansi

L= toplam dizi uzunlugu

45



4. BULGULAR
4.1. Y kromozomuna Ait Dizilerden Elde Edilen Bulgular
4.1.1. SRY genine ait iki bolgeden elde edilen bulgular

SRY genin 5 * promotor bdlgesine ait 549 ve 598 b¢’lik bolgeler bu bolgelere
uygun primerler kullanilarak (Cizelge 3.3) elde edilen PCR iiriinleri (Sekil 4.1)
cogaltildiktan sonra ¢ogalip ¢ogalmadiklar1 % 1.5 ‘luk agaroz jellerle kontrol edilmistir
(Sekil 4.1a, b, ¢). Ayrica SRY’nin 549 bazlik bolgesinin ¢ogaltilmasi esnasinda ayni
sartlarda 3 disi hayvana ait DNA’lar i¢in de PCR islemi yapilmig ve de bu bolgenin

disilerde iirtin vermedigi gériilmiistiir (Sekil 4.1a, b, c).

S00b¢
600bg

(@) (b) (©)

Sekil 4.1. SRY genine ait 549 bazlik bolgenin (a) erkek ve disi hayvanda (b) ve 598
bazlik bolgenin (c) erkek hayvanlarda PCR Urlnlerinin agaroz jellerde gbzlenmesi. (M,
Markir 100bg).

Elde edilen PCR drunlerinin temizleme kitleriyle temizlenmesinden sonra DNA
dizi analizine gonderilen 6rneklerden elde edilen dizilerin (Sekil 4.2 ve Sekil 4.3) gen
bankasindaki referans dizilerle (AY604734 ve AY604735) karsilastrilmas: sonucunda
incelenen tim bireylerin 99. pozisyonunda AY 604734 referans dizisinden farkli olarak
adenin bulundugu belirlenmis ancak her iki bolgede de incelenen bireyler arasinda
farklilik gézlenmemis, elde edilen tiim dizilerin tiim erkek koyunlar i¢in ayni oldugu

belirlenmistir.
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Sekil 4. 2. SRY genine ait 549 bazlik bolgenin (AY604734) forward primer ile yapilan
dizi analizinin kromotogram gorintisa.
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Sekil 4. 3. SRY genine ait 598 bazlik bolgenin (AY604735) forward primer ile yapilan
dizi analizinin kromotogram gorintusa.

4.1.2. AMELY genine ait bolgeden elde edilen bulgular

AMELY genine ait 182 bazlik bdlgenin analizi i¢in %2’lik agoroz jeller
dokiilmiis ve de erkek hayvanlarda bu boélgeye ait her iki bant da UV altinda
gozlenmistir (Sekil 4.4). Jellerde aym1 zamanda disi hayvanlara ait PCR firiinleri de
yiriitiilerek, disi hayvanlarda sadece X kromozomuna ait 242 bazlik bolge ¢ogalirken
erkek hayvanlarda hem X kromozomuna ait bu 242 bazlik bolge, hem de Y
kromozomuna ait 182 bazlik bélgenin c¢ogaldigi gozlenmistir (Sekil 4.4). PCR
drdinlerinin agaroz jellerde gézlenmesinin ardindan UV 15181 altinda, Y kromozomuna
ait 182 bazlik bolgenin tek basina elde edilmesi i¢in jellerden kesilmis ve DNA dizi

analizi icin temizlendikten sonra dizi analizine gonderilmistir (Sekil 4.5). Hem forward
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hem de reverse primerlerle yapilan okumalarda tiim bireylere ait diziler Weikard ve ark.
(2006) tarafindan bildirilen Y kromozomundaki amelogenin varyant 2 olarak
isimlendirilen (DQ469593) diziyle % 100 homoloji gostermistir.

?

2420

182 B ——
Sekil 4.4 AMELY ve AMELX e ait 182 ve 242 baz uzunlugundaki PCR iiriinlerinin
agaroz jellerde gozlenmesi (M, Markir 100bg).
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Y
Sekil 4.5. AMELY genine ait 182 bazlik bolgenin forward primer ile yapilan okuma
sonucu

4.1.3. DBY genine ait bolgeden elde edilen bulgular

PCR kosullar1 optimize edildikten sonra (Sekil 4.6) AMELY gen bdlgesi icin
yapildig1 gibi, farkli irklardan SRYMI18 parca uzunluklarmma gore secilen cesitli
sayilardaki erkek hayvanlar her iki primerle dizi analizine gonderilmistir (Sekil 4.7).
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Sekil 4.6. ki farkli kosulda gerceklestirilen DBY genine ait PCR (riinlerinin agoroz
jellerdeki goriiniimii. ilk ii¢ 6rnegin yapildigi PCR kosullar1 DBY genine ait 171 bazlik
bolgenin ¢ogaltilmasinda kullanilmistir.

Yapilan dizi analizi sonucunda incelenen tiim bireylerin DBY geni bakimindan
ayni dizisiye sahip oldugu belirlenmistir. Ayrica gen bankasinda yapilan aramalar
sonucunda koyunda bu bdélgeye ait herhangi bir dizi bulunamadigindan bu bolge ile

ilgili karsilagtirmada veri tabanindan yararlanilamamustir.

| " FinchT¥ - ELF-DBY3.abl~
. File Edit Wiew Finch Help

o0l w8 @ R 6 |8 E=T s

Goto Base Mo, I Find Sequence | AL E T

=10l x|

Wertical

sese Ll s HELLLL -I-IHI-I-.-!- -I-!!!-ll nlH-

L)
GT GAGCTTTTAC GT TAAGTCT TACTACS
30 40 a0 B0 Ta a0

:P—
:P—
O—
('j—
:l=—
@ o
7 s
) m—
) w—
1
J1° mmm
)
) —

|

i
Rezet Scales | Horizontal Scale _I

#
Sekil 4.7. DBY genine ait 171 bazlik bolgenin dizi analizinden elde edilen
kromotografin goriintiisii.

4.1.4. SRYM18 den elde edilen bulgular

SRYM18 mikrosatelitine ait bolge 96 oOrneklik plakalarda g¢ogaltilmistir
GenScan programindan yararlanilarak elde edilen pargca analizi sonuglarinin
karsilastirilmalarinda  Ispanyol muflonuna ait parcanin uzunlugu standart olarak
kullanilmistir. Buna gore 147 adet erkek hayvanin fragment analizi sonucunda 141, 143

145 bg¢ uzunlugunda ii¢ farkli allel elde edilmis ve bunlarin frekanslari ile irklara
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dagilimi Cizelge 4.1°de 6zetlenmistir. Elde edilen uzunluklara ait goriintiiler Sekil 4.8.,

4.9., 4.10. da gosterilmistir.

A

Sekil. 4.8. SRYMI18 e ait 141 baz uzunlugundaki allelin GenScan programinda
goruntilenmesi

&J@LM I

Sekil. 4.9. SRYM18’e ait 143 baz uzunlugundaki allelin GenScan programinda
goruntilenmesi.

Sekil. 4.10. SRYM18’e ait 145 baz uzunlugundaki allelin GenScan programinda
goruntilenmesi
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Tiim erkek bireyler i¢in ayni sekilde yapilan bu analizin sonucunda, bu allellerin

her irkta dagilimi Cizelge 4.1.”de verilmistir.

Cizelge 4.1. SRYM18’ ¢ ait allellerin irklara dagilimi

Irk Birey ve cift. Sayis1 Allel biiyiikliik ve Sayisi
n Ciftlik 145 143 141
Sakiz (Chios) 17 1 - 17 -
Akkaraman 15 7 2 13 -
Gokgeada (Imroz) 19 2 - 18 1
Kivircik 22 3 - 22 -
Karayaka 9 3 - 5 4
Daglic 13 4 1 12 -
Cine Capari 12 3 1 5 6
Morkaraman 10 1 3 2 5
Hemsin 15 5 2 13 -
Ivesi (Awassi) 15 13 1 14 -
147 42 10 121 16

SRYM18’den elde edilen bu degerler, yerli Tiirk koyun irklarinda paternal
haplogruplarin  belirlenmesinde Meadows ve ark.’nin (2006) gelistirdikleri
isimlendirmeye gore SRY geninin 5’ promotor bolgesindeki 549 bazlik bolgedeki oY1
SNP (A&Q) ile birlikte degerlendirilmis haplogruplar buna gére olusturulmustur. SRY
genine ait pargcanin dizi analizi sonucunda incelenen tiim bireyler A-0Y1 aleline sahip
olduklarindan bu  smiflandirma  SRYMI18’in  farkli  uzunluklarma  gore
gerceklestirilmigtir. Bu isimlendirmeye gore 141, 143 ve 145 baz uzunluklarindaki
allelere sahip gruplar sirasiyla H8, H6 ve H4 olarak isimlendirilmis ve Turkiye yerli
koyun wrklarinda ti¢ farkli paternal haplogrup belirlenmis (Cizelge 4.2 ve Sekil 4.11) ve
haplogruplarin frekans degerlerinin irklar arasinda farkli oldugu gozlenmistir (Cizelge
4.2). Haplogruplar arasinda en yaygin olan ve wrklarin genelinde predominant olarak
belirlenen H6 haplogrubunun frekansinin Morkaraman 1rkinda en diisiik ve GD irkinda
ise en yiliksek oldugu gozlenmistir. Calismada ele alinan tim wrklar arasinda sadece
MRK ve CC’da u¢ haplotipinin tamami gozlenmistir. Bunun aksine SKZ ve KVR
rklarinda ise sadece H6 haplotipi gozlenmis ve bu grup bu irklarda monomorf olarak
belirlenmistir. Frekans degerlerinin ortaya koydugu en garpict sonug ince kuyruklu
koyun 1rklart grubundan hicbir hayvanin H4 haplotipine dahil olmamasi (Cizelge 4.2)

olmustur.
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Cizelge 4. 2. SRYM18 haplotiplerinin irklar arasindaki dagilimi

Yagh kuyruklu koyun irklari Ince kuyruklu koyun irklart

Hpt n AKK MRK  DGL 1VS CC HMS SKZ KVR GDA KRY

H8 16 - 0.500 - - 0.500 - - - 0.053 0.444

H6 121 0.867 0.200 0.923 0.933 0.417 0.877 1 1 0.947 0.556

H4 10 0.133 0.300 0.077 0.067 0.083 0.133 - - - -

Sekil 4.11. SRYM18 allelerinin bolgeler arasindaki dagilimi

4.2. mtDNA Dizi Analizlerinden Elde Edilen Bulgular

Calismanin planlanmasi esnasinda mtDNA’nin kontrol bélgesinin analizi igin on
irktan 247 erkek ve disi hayvanin analiz edilmesi diigiiniilmiis, ancak mtDNA’nin dizi
analizleri surecinde karsilagilan analitik sorunlar yiiziinden Cine Capari irkinin tamami
da da dahil olmak Uzere, bazi irklardan bir grup birey analizlerden ¢ikartilmis ve
calisma Cizelge 3.2°de bildirilen toplam 135 adet erkek ve disi bireylerle

tamamlanmustir.
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Sekil 4.12. mtDNA kontrol bdlgesine ait bdlgenin PCR drunlerinin agaroz jeldeki
goruntasd. (M, Markar 100 bg).

Temizlenen PCR iirlinlerinin forward primerle okunmasindan sonra elde edilen

diziler kullanilarak analizler gergeklestirilmistir.
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Sekil 4.13. mtDNA konrol bolgesine ait forward primer ile yapilan dizi analizi
goruntusu
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Sekil 4.14. Referans diziler ve 135 6rnekten elde edilen NJ agacinin goriintiisii
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Sekil 4.15. Referans diziler ve 135 érnekten elde edilen NJ agacinin gorintusu

NJ agacindan gozlenen haplogruplanmaya gore bu calismada ele alinan yerli
irklarimiz mtDNA kontrol bolgesinden elde edilen dizi analiz sonuglarina gore U¢ temel
haplogrup (A,B,C) olusturmustur (Sekil 4.14 ve Sekil 4.15). Bu sonucu, haplogruplar
icin ayr1 ayr1 yapilan mismach dagilim testi ve ayrica ¢aligmadaki tim wrklar dahil
edilerek populasyonun tamami i¢in mismach dagilim testleri gergeklestirilmis. Bunlar
sonucunda elde edilen grafik ve network analizi sonucunda elde edilen dentrogram
desteklemektedir (Sekil 4.16, Sekil 4.17)
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DNAsp kullanilarak yapilan analiz sonucunda, toplam 63 haplotip bulunmus ve
haplotip ¢esitliligi (Hd) 0.9496+0,011, niikleotid cesitliligi (Pi) ise 0.01407+0,00060
olarak hesaplanmistir. Analiz sonucunda toplam mutasyon sayisinin 53 oldugu
hesaplanmis ve bunlardan ikisi gap/missing data oldugundan degerlendirmeye
almmamistir.  Toplam 24 adet singleton (sadece tek bir kere meydana gelen
mutasyonlar) degisken bélge bulunmus ve sadece 29 adet polimorfizmin bilgilendirici
oldugu belirlenmistir. Populasyonlar genelinde nukleotid gesitliliginin ortalama degeri

ise (k) 7.456 olarak hesaplanmstir.

Elde edilen bu sonuca gore haplogruplarin yerli wklardaki dagilimi Cizelge

4.3’de verilmistir.

Cizelge 4.3. mtDNA kontrol bolgesinden elde edilen dizi analiz sonuglarina goére
belirlenen haplogruplarin yerli koyun irklarindaki dagilimi.

Haplogruplarin irklara gore dagilim

HPG n AKK DGL GD HMS IVS KVR KRY MRK SKZ
A 64 8 10 1 10 7 11 6 5 6
B 39 3 9 6 2 5 5 3 1 5
C 24 5 1 4 1 3 3 3 4 -
D - - - - - - - - - -
E 1 1 - - - - - - - -
Tanmimlanamayan 7 1 - 1 - 2 - 2 1 -

Populasyonlar genelinde ve A, B ve C haplogruplar1 agisindan nétralite testleri
yapilmigtir ve bu testlerden elde edilen sonuglara gore populasyonlar genelinde Fst
degeri AMOVA testi ile Arlequin programi kullanilarak 0.39032 olarak hesaplanmustir.
Tajima D degeri ise -0.75767 (P>0.10) ; Fu ve Li nin D* test istatistigi: -3.46734
(P<0.02) Fu ve Li'nin F* test istatistigi -2.78185 (P<0.05) ve Fu Fs istatistik degeri -
39.544 olarak hesaplanmistir. r degeri ise populasyonlar genelinde 0,0095 olarak
hesaplanmistir. TUm populayonlar i¢in hesaplanan Hd ve Pi degeri Cizelge 4.4’de

verilmistir.
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Cizelge 4.4. Populasyonlarin herbiri i¢in hesaplanan Hd, Pi ve k degerleri

Irk n Haplotip sayis1 Hd Pi k
AKK 18 15 0.97386 0.01432 7.58824
DGL 20 12 0.92632 0.01402 7.43158
GD 12 10 0.95455 0.01266 6.71212
HMS 13 7 0.83333 0.00881 4.66667
ivs 17 13 0.96324 0.96324 8.16176
KVR 19 11 0.91228 0.91228 7.88304
KRY 14 12 0.97802 0.01364 7.23077
MRK 11 7 0.90909 0.01413 7.49091
SKZ 11 9 0.96364 0.01166 6.18182

mtDNA kontrol bdlgesinde belirlenen dizi bilgilerinden genetik yap1
analizlerinin gerceklestirilmesi i¢in uygulanan AMOVA (Analysis of Molecular
Variance) sonucunda cografi bolgeler (gruplar arasi) arasindaki farklilik Gnemsiz
bulunurken (Cizelge 4.6), irklar arasidaki farkliligin 6nemli oldugu belirlenmistir. Irklar

arasindaki Fst degerleri Cizelge 4.5’de gosterilmistir.

Cizelge 4.5. Haplotip frekanslarina gore irklar arasindaki Fst degerleri
AKK DGL GD HMS VS KVR KRY MRK SKZ

AKK 0.00000

DGL 0.29730 0.00000

GD 0.00901 0.25225 0.00000

HMS 0.41441 0.79279 0.13514 0.00000

VS 0.09009 0.34234 0.78378 0.35135 0.00000

KVR 0.00901 0.05405 0.03604 0.00901 0.12613 0.00000

KRY 0.58559 0.74775 0.07207 0.76577 0.07207 0.00901 0.00000

MRK 0.06306 0.15315 0.07207 0.22523 0.03604 0.00000 0.27928 0.00000

SKZ 0.40541 0.94595 0.08108 0.74775 0.15315 0.09910 0.84685 0.17117 0.00000

Cizelge 4.6. Herbir haplogrup i¢in ayr1 ayr gergeklestirilen notralite testlerinden elde
edilen sonuglar

Tajima's FuandLi's FuandLi's Fu's Hd Pi
h D D* F* Fs
statistic
A 13 -0.03098™  1.22532™ 0.95953™ -6.0890 0.7970+0.033  0.00276+0.00026

B 24 -241796** -3.54112** -3.74256**  -22.448 0.9180+0.037  0.00481+ 0.00068

C 17 -1.23483™ -1.86892™ -1.95894"™ -7.919 0.9490+0.032  0.00912+0.00082

ns: 6nemli degil
**: B grubunun Tajima's D istatistligi icin P<0.01 digerleri icin P<0.02 diizeyinde énemli

Populasyonlar genelinde gerekli notralite testlerinin yapilmasinin ardindan, ayni
testler A, B ve C haplogruplar i¢in ayr1 ayri uygulanmistir ve her haplogrup i¢in
mismach dagilim testleri yapilmistir (Sekil 4.18, Sekil 4.19 ve Sekil 4.20) ve bu testleri
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yorumlamada yardimci olmasi i¢in her bir haplogrup icin raggedness istatistigi (r)
hesaplanmistir. Buna gére A ve B ve C haplogruplart i¢in hesaplanan r degerleri
sirastyla 0.0563, 0.0340 ve 0.0229dir. Herbir haplogrup icin gerceklestirilen ndtralite

testleri sonucunda bulunan degerler gizelge 4.7°de 6zetlenmistir.
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Sekil 4.17. Populasyonun genelinden elde edilen mismatch dagilim grafigi
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Sekil 4.20. Sadece Hpg C’ya ait mismatch dagilim grafigi

59



Sekil 4.21. Network analizi sonucunda elde edilen dentrogram

Cizelge 4.7. AMOVA sonuglari

Varyasyon S.d Kareler toplam1 ~ Varyans Varyasyon orani
kaynagi komponenti

Gruplar arasi 3 20.516 0.01206 Va 0.30
Populasyonlar 5 31.333 0.16559Vb 4.09

arasi-grup ici

Populasyonlar 126 487.936 3.87251Vc 95.61

ici

Toplam 134 539.785 4.05016

Sd: Serbestlik derecesi
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5. TARTISMA

Bu calismada bes yerli koyun irki Akkaraman, Daglig, ivesi, Kivircik ve
Gokcgeada Y kromozomal polimorfizmler bakimindan ilk kez incelenmis ve elde edilen
sonuglar daha 6nce evcil koyun wrklarinda Y kromozomuna ait ayni gen bdlgelerinin

incelenmesinden elde edilen sonuglarla uyumlu bulunmustur.

SRY genine ait 549 ve 598 bg¢’lik iki bolgesinde, DBY genin 3' UTR bolgesine
ait 171 b¢’lik kisminda ve AMELY genin 182 b¢’lik bolgesinde herhangi bir niikleotid
degisimine (TNP)’ye rastlanmamistir. Bu sonuglar Ouna ve ark. (2006) cesitli koyun
irklarina ait ¢ok fazla sayida Afrika kokenli hayvan kullanarak yaptiklari ¢alismanin
sonucu ile uyumlu bulunmustur. Ayni sekilde 65 evcil koyun irkindan 458 bireyin
SRY geninin 5’-promotor bolgesinde bulunan oY1 SNP’si  bakimindan
genotiplendirildigi ¢alismada (Meadows ve ark. 2006) evcil wrklarin arasinda bu tek
niikleotid bakimindan A-0Y1 allelinin irklarin genelinde gozlendigini ve frekansinin %
71.4 gibi yiiksek bir deger oldugunu, G-oY1 allelinin ise daha nadir oldugunu
bildirmislerdir. Meadows ve Kijas (2009) daha fazla sayida yabani koyun irkini da
dahil ederek yaptiklar1 ¢aligmalarinda da A-0Y1 alleli irklar arasinda evcil koyundaki
diger allele gore ¢ok daha yaygin olduklarini géstermislerdir. Paiva ve ark. (2006)
Brezilya koyun 1rklarinda SRY geni tek niikleotid polimorfizmleri bakimdan incelenmis
A-0Y1 ve G-oY1 allelerinin her ikisi de gbzlenmis, A-0Y1 populasyonun genelinde
yaygin olmasina ragmen yapagi verimleri yiiksek ticari irklar arasinda G-0Y1 allelinin
frekansinin  daha ylksek olduguna dikkat c¢ekerek konuyu bir baska acgidan
degerlendirmislerdir. Koyunda SRY geninin incelenmesi evcil koyunda sadece bu iki
allelin varligin1 ortaya koyarken yabani koyunda yedi adet allel ortaya koymus, bu allel
hicbir evcil koyunda gozlenmezken, yabani koyun turlerine ait hicbir allel de evcil
koyun irklarinda belirlenmemistir. Diinyada yapilan oldukg¢a sinirli sayida aragtirma
(Meadows ve ark. 2006; Paiva ve ark. 2006; Ouna ve ark. 2006; Meadows ve Kijas
2009) SRY genin 5" promotor bolgesinin 549 b¢’lik kisminda oY 1-A alleli belirgin
bicimde predominanttir. Bu ¢alismadan elde edilen sonuglar 6nceki caligmalardan elde
edilenleri destekler bigimde, calismada kullanilan on yerli irkin erkeklerinde oY1-G
alleline rastlanmamistir. Daha 6nce yerli Tiirk irklarinin incelendigi sadece bir adet

calisma bulunmaktadir (Meadows ve Kijas 2009). Bu ¢alismada Sakiz irkinda oY1-G
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alleline rastlanmistir. Sunulan bu c¢alismada bu mutasyona rastlanmayis1 Sakiz irkina

ait tim hayvanlarin tek bir ¢iftlikten alinmasina baglanabilir.

Dervishi ve ark. (2008) AMELY geninin ¢ogaltilmasi esnasinda karsilastiklari
bazi PCR sorunlarin1 potansiyel polimorfizmlerin belirtisi olarak degerlendirmelerine
ragmen, (Calvo, kisisel goriisme) ancak Dervishi ve ark. (2008) Ispanyol irklarinda
AMELY AMELY genine ait 182 b¢’lik bolgede yapilan g¢alismada herhangi bir
mutasyon bildirmemislerdir. AMELY genine ait 182 bg¢’lik bdlgenin incelenecegi
bireyler, SRYM18 mikrosatelitindeki farkli biiyiikliiklere gore secilmistir. Elde edilen
dizilerin karsilastirilmast sonucu Dervishi ve ark. (2008)’ nin inceledikleri tim bireyler
gibi farkli SRYMI18 uzunluklarina sahip, farkli irktan yerli hayvanlara ait diziler
arasinda bir varyasyon belirlenememistir ve bu dizilerin hepsi Weikard ve ark. (2006)
tarafindan bildirilen Y kromozomundaki amelogenin varyant 2 olarak isimlendirilen

(DQ469593) diziyle % 100 ayn1 homoloji gosterdigi saptanmuistir.

DBY geninin ayn1 171 bg¢ 3’ UTR bolgesinde kegide yapilan bir ¢alismada
(Vidal ve ark. 2009) bir TAG tek niikleotid degisimi belirlenmistir, ancak Meadows ve
ark. (2004)’nin yaptiklar1 ¢alismada oldugu gibi yerli koyun irklarimizda da higbir dizi
farkliligina rastlanmamistir. Ancak gen bankasinda koyunda bu bolgeye ait herhangi bir

dizi belirlenememis ve bu nedenle baska evcil koyun irklar ile karsilastirilamamustir.

Kecide Y kromozomu uzerinde bulunan gen bolgelerinin incelenmesi,
koyundakine nazaran daha yiiksek bir paternal ¢esitlilik oldugunu ortaya koymustur.
Yapilan ¢aligmalar kegide 3 paternal haplogrubun oldugunu gostermistir (Pidancier ve
ark. 2006; Vidal ve ark. 2009). Yapilan literatiir incelemesi sonucunda keg¢i Y
kromozomunda higbir STR bildirisine rastlanmamistir. Ancak AMELY, ZFY, UTY,
DBY ve SRY genlerinde cesitli mutasyonlar bildirilmistir (Pidancier ve ark. 2006;
Vidal ve ark. 2009; Sechi ve ark. 2009; Prashant ve ark. 2009). Daha 6nce koyunun Y
kromozomunda bulunan AMELY, ZFY, UTY ve DBY genlerine ait bolgeleri
cogaltmak icin kullanilan (Meadows ve ark. 2004) aynilar1 kec¢i i¢in de denenmis
(Vidal ve ark. 2009) ve DBY geninin sdz konusu 171 bg¢’lik bélgesinde (TaC), ZFY
genine ait bir bélgede de yine bir adet (C&T) SNP, AMELY genine ait bdlgede ise dort
bazlik bir delesyon (TATA) belirlenmistir ancak UTY’de koyunda oldugu gibi kegiye
ait hicbir SNP’ye rastlanmamistir. Pidancier ve ark. (2006)’da ise ZFY’den 919-929
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be’lik bdlgenin ve AMELY’den 265-279 bg’lik bolgelerin incelenmesi sonucu erkege
0zel bu bolgelerde sirasiyla 17 ve 6 adet degisken bolge belirlenmistir. Ancak Sechi ve
ark. (2009) ZFY geninde higbir polimorfizme rastlamamiglardir. Kegide SRY genine ait
polimorfizmler (Sechi ve ark. 2009; Prashant ve ark. 2009) ve DBY genine ait baska
polimorfimler de belirlenmis (Sechi ve ark. 2009) ve bu polimorfizmlerin koyundakilere

gore daha bilgilendirici oldugunu belirtmislerdir.

Sigirda da Y kromozomundaki SNP ve STR’ler, kecideki gibi koyunda
oldugundan daha bilgilendiricidir (Bradley ve ark. 1994; Hannote ve ark. 2000;
Gotherstrom ve ark. 2005; Ginja ve ark. 2009; Pérez-Pardal ve ark. 2009; Mohamad ve
ark. 2009). Sigir ve kegide yiiriitillen bu Y kromozomal analizler ke¢i ve sigirdaki
paternal genetik cesitliligin koyundakine gore c¢ok fazla oldugunu gostermektedir.
Koyunda Y kromozomal analizleri konu alan ¢ok smirli sayida ¢alisma olmasina
ragmen, koyunun diger evcil tiirlere gore sayica daha az paternal atasi oldugu

sOylenebilir.

Meadows ve ark. (2004), daha oOnce sigirda erkege ©6zgU oldugu bagka
arastiricilar tarafindan (Edwards ve ark. 2000) belirlenmis ¢esitli mikrosatelitleri
koyunda denemisler ancak bunlarin erkege 0zgii olmadigimi belirlemislerdir. Ayni
aragtiricilar  (Meadows ve ark. 2006) koyuna ait BAC (=Bacterial Artificial
Chromosome) kittiphanesinden izole ettikleri SRYM18’in ise koyunda erkege 6zgii
oldugunu belirlemislerdir. Sigirda diside de bant veren bu bdlgenin koyunda erkege 6zel
oldugu gorillmiistir. Bu mikrosattelitin bildirilmesinden sonra ¢esitli arastiricilar
diinyanin gesitli bolgelerinden evcil ve yabani hayvanlari incelemis gesitli Ulkedeki yerli
wklarin -~ bu  mikrosatelitin =~ farkli  biiyiikliikteki  allellerinin  frekanslarinin
karsilagilagtirildign arastirmalar (Ouna ve ark. 2006; Pérez-Pardal ve ark. 2007;
Meadows ve Kijas 2009) gergeklestirilmistir. Bunlarin en genis kapsamli olani
Meadows ve Kijas (2009) tarafindan yapilmis ve bu ¢alismada yedi yerli koyun irki
(Cine Capari, Karakas, Karayaka, Morkaraman, Norduz, Sakiz ve Tuj) ve bir melez
(Karya) SRY genindeki oY1 polimorfizmi ve SRYMI8 par¢a uzunlugu ve dizisi
bakimindan incelenmistir. Bu arastiricilar Tiirkiye’den bu sekiz koyun irkinda Y
kromozom haplogruplart bakimindan bes farkli grup belirlemislerdir. Irklar genelinde
en yaygin allelin, bu arastirmada ve Ouna ve ark. (2006)’ nin ¢alismasinda oldugu gibi
143 b¢ uzunlugundaki allel oldugu ortaya konmustur. Pérez-Pardal ve ark. (2007)
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Ispanyol 1irklarinda yaptiklari ¢alismada, Tiirkiye’deki yerli irklarda (Cizelge 4.2)
oldugu gibi ¢ allel bulmus ancak bunlardan Tiirkiye yerli irklarindakinden ve diger
caligmalardan farkli olarak en yaygin SRYM18 allelinin 141 b¢ uzunlugundaki allel
oldugunu bildirmislerdir. Pérez-Pardal ve ark. (2007) 143 b¢’lik allelilin sadece Xalda
irkinda belirlemis ve bu irktan incelenen ve incelenen bireylerin tamaminda bu allelin
bulundugunu, baska bir allelin bulunmadigini bildirmislerdir. Ancak bu arastiricilar
parca uzunluk analizi yaparken referans kullanmadiklarindan bulunan parca
uzunluklarmin giivenilirligi tartigihr durumdadir. Diger taraftan Ispanyol irklarinda bu
allelin frekansin1 karsilastirmak ve Xalda irkinin pedigri kayitlarina giivenilirligi
arttirmak amaciyla yapilan bu aragtirma SRYMIS8 allelinin bu irka yonelik koruma
calismalarinin etkinligini arttirmak icin ve paternal ataya wulagmak acisindan

kullanilabilirligini gostermistir.

On yerli koyun wrkindan toplam 147 erkek hayvanin Y kromozomal analizleri
sonucunda sadece SRYM18’de polimorfizm belirlenmistir (Cizelge 4.1, Cizelge 4.2 ve
Sekil 4.11). Cizelge 4.2 ve Sekil 4.8, 4.9, 4.10 ve 4.11°de gorildiigii gibi ¢ farkh
uzunlukta allel belirlenmistir. Bu allelerden en yayginin 143 bg¢ uzunlugundaki allel
(Sekil 4.11) oldugu gozlenmistir. 143 b¢ uzunlugundaki bu allel bakimindan Sakiz ve
Kivircik irkina ait populasyonlarin monomorfik oldugu gézlenmistir (Cizelge 4.2 ve
Sekil 4.11). Ouna ve ark. (2006) da kendi arastirmalarinda ii¢ yagli koyun irkinin tek
sadece 143 bg¢ uzunlugundaki bu allele sahip oldugunu bildirmistir. Cizelge 4.2°de
goruldiigii gibi yerli irklarimizda 143 bg¢ bakimimdan monomorf olan populasyonlar
Ouna ve ark. (2006)’nin arastirmalarindakinden farkli olarak ince kuyruklu koyun
irklarina aitti. SRY oY1 tek niikleotid polimorfizmi bakimindan populasyonlar
monomorf olugundan ve de degisik uzunluktaki allelerin dizi analizleri yapilmadigindan
haplotip siniflandirmasi SRYM18’in farkli uzunluktaki allelerine gore yapilmis ve ii¢
haplotip belirlenmistir. Meadows ve Kijas (2009) ise yerli Tirk koyun irklarinda bu
haplotiplerin digida H7 ve H12 iki haplotip daha belirlemis ve Tiirk irklarinda toplam
bes farkli haplotip bildirilmistir. Bu haplotiplerden H7 Karakas koyunundan iki bireyde,
HI12 ise Sakiz irkindan 6 bireyde belirlenmistir. Bu haplogruplardan H7, 143 bg
uzunlugundaki SRYM18 alleline sahip oldugu halde oY1 tek niikleotid polimorfizmi
bakimindan G-0Y1 alleline sahip oldugundan, H12 ise A-oY1 allelini tasirken,
SRYM18’in 139 bg¢ wuzunlugundaki alleline sahip oldugunda dolayr farkli
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isimlendirilmiglerdir. Bu ¢alismada tiim yerli koyun irklarimiz A-oY'1 alleli bakimdan
monomorfik bulunmustur ve bu sonu¢ Afrika kdkenli 447, Afrika kdkenli olmayan 44
adet toplam 35 wrktan koyunla yaptiklar1 ve bu erkek bireylerin hepsini oY1
bakimindan A olarak belirledikleri ¢alismanin sonuglariyla uyumludur (Ouna ve ark.
2006). Ayrica Meadows ve Kijas (2009) ayni uzunluktaki bazi allelerin birbirlerinden
pentonikleotid [TTTTG]m ve dinikleotid [TG]n tekrarlar1 ile bir insertion/deletion
(indel (G/-)’larin  varhigma gore ayrildigini Dbelirlemis olmalari ¢alismalarinda
inceledikleri hi¢bir haplogrubun Tiirk 1rklarinda bu gibi farkliliklara gore belirlenmemis

olusundan dolay1, elde edilen sonuglarin giivenilirligini etkilemedigi diisiiniilebilir.

Ouna ve ark. (2006)’nin Afrika’da yetistirilen Afrika kdkenli olan ve olmayan
hayvanlarla yaptiklar1 aragtirma pek ¢ok agidan, on yerli koyun irkindan elde edilen
sonuclarla uyumludur. Ouna ve ark. (2006) SRYM18 mikrosatelitindeki
polimorfizmle birlikte SRY genindeki AaG tek niikleotid degisimini incelemislerdir.
Tiurkiye’deki yerli 1rklarda oldugu gibi Afrika’da incelenen 1rklarindan higbir
hayvanda SRY genindeki G-oY1 alleline rastlanmamistir. Bu arastirmada ele alinan
yerli irklarin genelinde H6 haplotipi predominat olmasina ragmen, Morkaraman ve Cine
Capar1 1rklarinda bu durum boyle degildir. Bu iki irkta da {i¢ allelin varlig1 belirlenmis
ve bu wrklarin en yiiksek genetik cesitlilige sahip olduklar1 goriilmiistur. Bat1 Afrikadaki
iki ince kuyruklu koyun 1rkinda, toplam bes SRYMI8 allelinden ({igiinii
gozlemlemiglerdir. SRY geni agisindan da belirlenen durum Ouna ve ark. (2006) nin
bulgulartyla uyumluydu. Morkaraman ve Cine Capari irklarindaki bu yiiksek haplotip
cesitligi, U¢ farkli populasyondan alinan Cine Capari1 bireyleri icin degilse de,
akrabalik 1iligkilerinin bilinmedigi tek bir populayondan elde edilen Morkaraman
bireyleri (Cizelge 4.1) agisindan ilgingtir. Gozlenen bu varyasyon Morkaraman 1rkinin
yapisindaki yiiksek heterojeniden kaynaklanabilecegi diisiiniilebilir. SRYM18
alelelerinin dagiliminin ortaya koydugu carpici bir sonu¢ da (Cizelge 4.2) 145 bg
uzunlugundaki allelin ince kuyruklu koyun irklarinin hi¢ birisinde gozlenmemesidir.
Benzer bir durum Afrika’daki koyun irklarinda gozlenmis, 145 bg¢ uzunlugundaki
SRYM18 alleli % 8.8 gibi ¢ok diisiik bir frekansla da olsa sadece yagli kuyruklu koyun
irklarinda gozlenmistir. Ouna ve ark. (2006) bu durumu arkeolojik bulgulardan destek
alarak, Bati Afrika’daki ince ve yagl kuyruklu koyun irklarin Dogu ve Giiney

Afrika’dan koken almis olabilecegi seklinde agiklamiglardir. Ayn1 zamanda yagl ve
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ince kuyruklu irklar arasinda Cizelge 4.2°de g6zlenen bu ayrim, Uzun ve ark. (2006) 30
adet niklear mikrosatelite ile yaptiklari ¢alismada belirlenmis, yagli kuyruk ve ince
kuyruklu wrklar arasinda genetik acidan carpici farklar belirlenmis ve yagli ve ince
kuyruk morfolojik ayriminin genom diizeyindeki farkliliklar1 yansitti§i sonucuna
varilmistir. Buna benzer bir durum da kecilerde boynuz morfolojisi bakimindan
farkliliklarin, Y kromozomal verilere gore yapilan gruplanmayla uyumlu olusu
(Pidancier ve ark. 2006) koyunlarda kuyruk morfolojisine goére yapilan ayrimin

genetik farkliliklarla da desteklenmesi durumuna tutarlilik kazandirmaktadir.

Y kromozomuna ait bu sonuglar yerli koyun irklarimizda, bu irklarin birbiriyle
karsilastirilarak bir arada yapildigi ilk caligmadir. Irklar arasindaki benzerlik ve
farkliliklar1 degerlendirmeye yetecek kadar varyasyon bulunmamasi yiiziinden
SRYM18’e ait frekans degerlerinin hesaplanmasi ve bunlarin karsilastirilmast diginda
baska istatistik analiz yapilamamistir. Roewer ve ark. (1996) nin belirttigi gibi sadece
haplotip gruplar1 arasindaki yapisal iliskileri degerlendirirken allel frekanslarinin
karsilastirilmast  populasyonlar arasindaki iligkilerin  anlasilmasi i¢in  yeterli
olmamaktadir. Bu degerlendirmeyi yapabilmek igin gozlenen haplotipler arasindaki
mutasyonal durumlarin dagilimmnin da bilinmesi en az bunlarin nispi frekanslarinin
bilinmesi kadar 6nemlidir. Elde edilen verilerin azliginin daha ileri analizler yapmaya
olanak saglamasa da, elde edilen sonuclar (Cizelge 4.2 ve Sekil 4.11) daha ileri
caligmalar agisindan yol gosterici niteliktedir. Koyunda Y kromozomuna ait bilgilerin
paternal ata ya da irklar arasindaki iliskiler hakkinda yorum yapmaya yetecek diizeyde
olmadigi gorilmektedir. Koyunda Y kromozomuyla ilgili arastirmalarin daha fazla
bilgilendirici farkliliklar ve STR’ler belirlemek iizerine yogunlasmasi gerektigi ihtiyaci
aciktir. Elde edilen sonuglardan yola ¢ikilarak yagli ve ince kuyruklu irklar arasinda

acik bicimde gozlenen bu farkliligin lizerine gidelmesinde fayda vardir.

Dokuz yerli koyun irkinin mtDNA’ya ait 531 b¢’lik bolgelerinin analizi sonucu
olduk¢a yiiksek bir genetik cesitlilik belirlenmistir. Incelenilen bdlgenin daha kisa
olmasma karsin, haplotip cesitliligi daha once yerli irklarda yapilan caligmalara
(Pedrosa ve ark. 2005; Meadows ve ark. 2007) yakin degerde bulunmustur. Bulunan bu
haplotip ¢esitliligi (0.9496) Pedrosa ve ark. (2005) bulduklar1 degere (0.9596) hemen
hemen esittir, haplotip cesitliligi acisindan Avrupa’daki irklara nazaran oldukg¢a zengin

olan Asyatik irklarda yapilan caligmalardan Hindistan’daki (Perdeshi ve ark. 2007)
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irklarla yapilan ¢alismalarda bildirilen degerden ise (0.981) ¢ok az bir farkla diisiiktii.
Irklar arasida ise en yiiksek haplotip cesitliligi Akkaraman irkinda bulunuyordu
(Cizelge 4.3).

Referans dizilerin kullanilmasiyla olusturulan NJ agaci, mismach dagilim grafigi
ve network diyagramiyla elde edilen sonuglar literatiirle uyumlu olarak birbirinden
farkli ti¢ temel maternal haplogrup belirlenmistir. Bu haplogruplardan A’nin yerli irklar
arasinda en yaygmn olani oldugu gozlenmistir ve 64 hayvanin bu haplogrupta
gruplandigr belirlenmistir. Bu bulgu maternal A ve B haplogruplarmin Tiirkiye’deki
yerli koyunlarda dagilimi acisindan daha once yapilmis ve igerdikleri 1tk sayilar
bakimindan farkli olan ¢alismalarla (Pedrosa ve ark. 2005; Meadows ve ark. 2007, Eren
ve ark. 2008) uyumlu olmadig1 goriilmiistiir. Hindistan ve Cin gibi Asya tlkelerinde
(Chen ve ark. 2006; Perdeshi ve ark. 2007) yapilan ¢alismalarda ise A haplogrubunun
belirgin bicimde dominant oldugu gézlenmistir, hatta Hindistan’da A haplogubundaki
yiiksek haplotip ¢esitliligine ragmen A haplogrubundan baska bir haplogrup
belirlenmedigi bildirilmistir. Tiirk irklarinda yapilan {i¢ ¢aligmada ile elde edilen
sonuglar arasindaki uyumsuzluk drnekleme stratejilerine baglanabilecegi gibi (Eren ve
ark. 2008), her bir ¢calismada mtDNA’nin farkli uzunluktaki bolgelerinin incelenmesine
de baglanilabilir. Tiirk irklariyla yapilan arastirmalarda buna benzer dagilim farkliliklar
gozlenmistir (Pedrosa ve ark. 2005; Meadows ve ark. 2007, Eren ve ark. 2008).
Meadows ve ark. (2007) Karayaka irkinda C grubuna tiyelik bildirmezken hem Pedrosa
ve ark. (2005) hem de Eren ve ark. (2008) Karayaka irkinda hig¢ de diisiik olayan bir C
haplogrubu miktar1 belirlemislerdir. Benzer bir tutarsizlik Tuj ki i¢in yine C
haplogrubuna katilim frekansi agisindan Meadows ve ark. (2007) ve Pedrosa ve ark.
(2005) tarafindan yapilan g¢aligmalarda gozlenmis, C haplogrubuna katilim bu iki
aragma grubu tarafindan sirasiyla %1.7 ve %31 oranlarinda olduk¢a farkli diizeyde
belirlenmistir. Bu sonuclar 6rnekleme stratejilerine gore haplogruplara katilim oraninin
oldukca degisebilecegini gostermektedir. Bu geliskili durumu ve A haplogrubunda
grubunda yapilan siniflandirmanin diger haplogruplar1 birbirinden ayirmaktan daha glc
oldugu (Tapio ve ark. 2006) bulgusuyla da agiklanabilir. Chen ve ark. (2006) Cin
irklarinda yaptiklari ve ti¢ temel haplogrup belirledikleri aragtirmalarindaki sonuglarda
A haplogrubunun belirlenmesindeki sikintiya Meadows ve ark. (2007) de dikkat
¢ekmis, bu haplogruba dahil subhaplogruplardan birinin nadir haplogruplarla da bir
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arada gruplanmazken aslinda tam olarak A haplogrubuna da dahil olmadigin1 da
bildirmislerdir (Sekil 5.1). Dizi uzunluklarina gore elde edilen agaglari karsilastirmak
icin databaseden elde edilen ve hangi haplogruba dahil olduklari bilinen 16 referans
ornegi hem 531 bazlik dizisi i¢in hem de 626 bazlik uzunluklar1 1000 bootstrop degeri
verilerek Kimura 2P modeli kullanilarak NJ agaci ¢izdirilmistir (Sekil 5.2 ve Sekil 5.3).
Sekil 5.2 ve 5.3’iin incelenmesinden de goriilecegi gibi dizi uzunlugunun kisaltilmasiyla
hem dallanma modeli degismis hem de bazi bootstrop degerlerinde az da olsa bir
azalma goriilmiistir. Bu durum yerli irklardan 135 adet hayvandan elde edilen J
agacindaki disiik bootstrop degerlerini agiklamaktadir. Bu sonu¢ Meadows ve ark.
(2007) de belirttigi gibi mtDNA ile yapilan c¢alismalarda daha kesin bir
haplogruplandirma elde etmek i¢in mtDNA’nin birden fazla bolgesinden elde edilen

dizi analiz sonuglarinin kullanilmasi gerektigini dogrulamaktadir.

Yerli koyun wrklarinda daha 6nce yapilan caligmalarda elde edilen noétralite
testleri ve mismach dagilimlarindan elde edilen sonuglar (Cizelge 4.5) birbirleriyle
uyumlu olarak, B ve C haplogruplarinda populasyon genislemesi oldugunu ve de bunun
C haplogrubunda B’ye goére daha eskiye dayandigmi gostermektedir. Notralite
testlerinden Fu’nun F testlerinden elde edilen negatif degerler ve mismach dagilim
grafiginden elde edilen diizglin can egrisi bi¢cimindeki dagilim hizli populayon
blylmesi oldugunu ifade etmekte ve bu her iki haplogrup igin tahminlenen diisiik
raggregness degeriyle desteklenmektedir. Ayrica B ve C haplogrubu icin elde edilen
negatif Tajima D degeri yeni mutasyonlarin yiiksek diizeyde gozlendigini gostermekte
ve de nadir haplotiplerin sik tekrar edildigini anlamina gelen negatif Fu ve Li’nin D* ve
F* ile Fu'nun F test degerlerinin bu sonucu destekledigi gozlenmistir. A haplogrubunda
ise dusiik negatif Tajima D degeri disinda tiim diger degerlerin pozitif olmasi
populasyon genisliginin sabit kalma egiliminde oldugunu gostermektedir. C
haplogrubunun mismach dagilim grafiginin incelenmesi y ekseninden diger iki
haplogrubun olusturdugu pike gore daha uzaklasmis oldugu bu da populasyon
genislemesinin daha eskiye dayandigini gosterir ayrica bu dagilimda gozlenen kiigiik iki
pik ornek sayisinin genisletilmesi durumunda bu haplogruptan bagka bir haplogrubun
olusturulabilecegini akla getirmektedir. Pedrosa ve ark. (2005)’nin bulgulariyla uyumlu
olarak haplogruplar arasindaki en yiiksek haplotip cesitliligi de C haplogrubunda
belirlenmistir (Cizelge 4.5).
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mtDNA dizi analiz verilerine gore gergeklestirilen AMOVA’da Tiirkiye’deki
yerli rklar arasinda 6nemli bir genetik cesitlilik oldugu ve de irklarin genetik bakimdan

birbirlerinden 6nemli diizeyde farkli oldugu gozlenmistir (Cizelge 4.7).

Sekil 5.1. Cin wrklarindan 405 bireye ait diziler ile referans Ornekleri kullanilarak
olusturulan NJ agac1.
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Sekil 5.2. GenBanktaki 16 referans dizinin 15990 ve 16616 arasindaki bolgeleri
kullanilarak elde edilen NJ agaci
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Sekil 5.3. GenBanktaki 16 referans dizinin 16006 ve 16537 arasindaki bolgeleri
kullanilarak elde edilen NJ agaci
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6. SONUC

Turkiye cografik durumundan dolay: biiyiik bir kiiltiirel ve ekolojik zenginlige
sahiptir. Bircok uygarliga ev sahipligi yapmis olmasi da Tirkiye nin kulturel- biyolojik
Oonemini arttirmaktadir. Genetik ¢esitlilik konusunda yapilan c¢aligmalarin sonuglariyla
(Tapio ve ark. 2006; Meadows ve ark. 2007) arkeolijk verilerden elde edilen bulgularin
(Zeder 2008) bir arada degerlendirilmesi koyunun evciltilmesinde Turkiye nin
ayricalikli  bir yere sahip oldugunu gostermektedir. Yerli wklarin genetik
karakterizasyonlarinin yapilmasi gen kaynaklarinin korunmasina yonelik stratejilerin
belirlenmesi acisindan oldukca onemlidir. Konunun onemine ragmen yerli irklarin
genetik karakterizasyonuna yonelik yapilan arastirma sayisi az ve niteligi yetersizdir.
Dokuz yerli koyun wkinin mtDNA ve on yerli koyun ikimin Y kromozomal
bolgelerinden elde edilen sonuglara gore iilkemizde yapilan yanlis ve kontrolsiiz
melezleme caligmalarina ragmen yerli wrklarimiza hala oldukga yliksek diizeyde
cesitlilik ve de irklar arasinda da genetik olarak belirgin bir farklilik bulunmaktadir. Bu
sonu¢ gen kaynaklarmin korunmasi amaciyla yapilacak calismalar acisindan umut

vericidir.

Bu ¢alismada incelenen yerli koyun irklarinda mtDNA’nin kontrol bolgesi, Y
kromozomundaki U¢ gene ait gesitli biiytikliiklerdeki toplam 1500 bg’lik bolgenin ve bir
mikrosatelitin incelenmesi sonucu maternal ve paternal hatlarda polimorfizm
belirlenmistir. Hem tlkemizde hem de diinya genelinde koyunda Y kromozomuna ait
varyasyonlar1 konu alan oldukga sinirli sayida caligma bulunmaktadir. Bu durum bu
konuda yapilan her calismanin Onemini arttirmaktadir. Yapilan ¢alismada goézlenen
6nemli bir durum koyunda, paternal hat veya hatlara ait daha fazla bilgi edinilmesi igin
Y kromozomuna ait daha fazla genetik belirte¢ aranmasmin zorunlulugudur. Ayrica
yagh kuyruklu koyun 1rklariyla ince kuyruklu koyun 1rklar1 arasinda genetik bakimdan
da gozlenen farkin Y kromozomunda paternal hatlarin incelenmesine yonelik yapilacak
calismalarda ¢ikis noktasi olarak secilmesi ©onemli katkilar saglayabilir. Ileride
planlanacak ¢aligsmalarda her irktan daha fazla sayida erkek hayvanin, daha fazla

cografik bolgeden secilmesi ve bu hayvanlarda Y kromozomuna ait daha fazla belirtecin
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incelenmesi koyunda paternal hatlara ait daha saglikli bilgi edinilmesini saglayacak ve

de koyunun evrimsel stirecine 1s1k tutmada daha etkin olacaktir.

Y kromozomuyla kiyaslandiginda daha fazla aragtirmanin yapildigt mtDNA da
ise bu goreceli fazlalia ragmen aydinlhiga kavusmamis pek ¢ok konu oldugu aciktir.
Oncelikle mtDNA c¢alismalarinda maternal haplogruplandirmanin iyi yapilmasi ve de
isimlendirme sisteminin iyi olusturulmasi igin MtDNA’nin sadece tek bir bolgesi degil,
kontrol bolgesi disindaki bolgeleri de analiz edilerek bir karara varilmalidir. Tek bir
bolgenin incelenmesi haplogruplandirmanin  yapilmasinda yetersiz kalmaktadir.
Koyunun evrim surecindeki kritik 6nemine ragmen Tiirkiye’deki koyun irklariyla daha
once yapilan ¢alismalarin yetersiz sayida olusu, bunlarin da az sayida itk ve bireyle
gerceklestirilmis olmasi elde edilen ¢alismalarin yorumlanmasini giiglestirmektedir. Bu
gibi durumlar goz Oniine alimarak bundan sonraki caligmalarin daha fazla mtDNA
bolgesi bakimindan daha fazla 1rkin karsilastirilmasin1  hedefleyerek yiirtitiilmesi

gerekmektedir.

Bu calismada elde edilen sonucglara gore oOzellikle mtDNA’nin kontrol
bolgesinde belirgin bir varyasyon bulunmaktadir. Ancak Y kromozomal verilere ve
mtDNA verilerine dayanarak Morkaraman irkinin dogasinda yiiksek diizeyde bir
heterojeni oldugu koruma c¢alismalarinda ve de ilave belirtecler arama konusunda bu
irka ayr1 bir 6nem verilmesi gereklikligi agiktir. Ayrica Akkaraman irkinda da 6zellikle
mtDNA verilerine gore yiliksek diizeyde bir varyasyon oldugu ve de bu wrkin da
Morkaraman gibi hem gen kaynagi olarak hem de genetik belirte¢ arama ¢aligmalarina

materyal olusturmak konusunda ayricalikli bir yeri oldugu diisiintilebilir.

Evcil tlrelerin maternal ve paternal kokenleri konusunda yapilacak ¢aligsmalarin
sayica arttirilmast ve de bu c¢aligmalarda kullanilacak hayvan materyalinin mevcut
farkliliklar1 ortaya koyacak sekilde secilmesine dnem verilmeli ve de bu konuda elde
edilen sonuclarin paylasilmasina da ekonomik zararlar1 ve zaman kaybini 6nlemek

acisindan ayrica 6zen gosterilmelidir.
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OZGECMIS

01. 01. 1976 tarihinde Eskisehir’ de dogdu. Ilk, orta ve lise Ogrenimini
Eskisehir’ de tamamladi. U.U.Z.F Zootekni Boliimiinden 1999 yilinda mezun oldu.
Mezuniyetten sonra Eskisehir Yem Sanayi A.S’ de satig yonetmeni olarak ¢alisti. 2001
yilinda yiiksek lisans egitimine basladi. 2002 yilinda U.U Fen Bilimleri Enstitis,

Zootekni Anabilim Dalinda arastirma gorevlisi olarak ¢alismaya bagladi.
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TESEKKUR

Ozveri ve emek gerektiren her tez ¢alismasinda oldugu gibi, bu tez de burada adi
gecen kisilerden birisinin olmamasi halinde son seklini alamazdi. Akademik anlamda
oldugu kadar, kisisel gelisimime de son derece katkis1 olan boyle bir konuda ¢aligmakta
olmaktan dolay1 kendimi son derece sanshi hissediyorum ve bana verdigi tiim firsat ve
gosterdigi anlayistan dolayr danisman hocam Prof. Dr. Cengiz ELMACTI’ya 6ncellikle
ve Ozellikle minnettarim. Kendisi sadece doktora tez c¢alismamda degil, c¢alisma
hayatimin bagindan itibaren attigim her adimda sadece yol gosterici olmakla kalmamus,

karar alma sorumlulugunu ve bu sorumlulugu tasima cesareti vermistir.

Tezde kullanilan koyun irklarin biiylik bir kismindan kan O6rneklerinin
saglanmasinda yardimmi esirgememis COk sevgili arkadasim Zir. Yik. Miih. Oya
AKIN’a, yine kan orneklerinin alinmasinda biiyiik yardimlarini gordiigiim Zir. Yiik.
Mih. Necdet AKAY, Dr. Sinan KOPUZLU’ya, Vet. Hekim Mehmet Emin VURAL’a,
Zir. Yiik. Miih. Erdogan SEZGIN’e ayrica kan Orneklerinin alinmasindaki maddi-
manevi destegini benden esirgememis degerli hocam Prof. Dr. Ibrahim AK’a tesekkiir

ederim.

Istatistiksel ~analizlerin gergeklesmesinde bana degerli zamanmi ayiran
arkadasim Dr. Evren KOBAN’a (TUBITAK-MAM GMBE) tezle ilgili herturli
stkintimi  kendilerininkiymis gibi benimseyen ve en zorlu dénemde bu sorunlarin
¢6ziimii igin, en az benim kadar kaygi duyan arkadasim Yard. Dog. Dr. Emel OZKAN
(N.K.U, Ziraat Fakiiltesi Zootekni Bolimi) ve tezin bana getirmis oldugu bir¢ok
giizellikten birinin de kendisini tanimak oldugu, degerli arkadasim Dr. Ozge OZMEN’e
(Frrat Universitesi, Veteriner Fakiiltesi Zootekni Béliimii) katkilarindan dolay: tesekkiir

ediyorum.

Tez konusunu onermekle benim bu yeni ve cazip konularla tanigmama neden
olan ve kendi labroratuvarinda tezin bir kisminin yapilmasi i¢in bana firsat yaratmis Dr.
Jorge H. CALVO’ya ve yurt disinda oldugum bu siire i¢inde benden desteklerini
esirgememis, Belén LAHOZ, Chus De MIGUEL LOPEZ, Elda DERVISHI, Juan Pablo
VICO, Rebeca CALAVIA, Pilar SANCHEZ RUIZ, gosterdigi degerli yakinlik i¢in
Pilar SARTO AURED’a ayr1 ayr tesekkiir ederim. Kendilerin tanidigim andan itibaren

her konuda oldugu gibi tez ¢alismasi esnasinda da maddi manevi her tirlt desteklerini
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gordiigiim, hem Ispanya’ya alismam da hem de bu dili 6grenmemde sonsuz faydalari
olan, Ispanya’da gegirdigim her am1 unutulmaz yapmak icin ¢abalamis c¢ok sevgili
arkadaslarim, Dr. Beatriz SERRANO PEREZ, Camino POLo, Dr. Javier ALVAREZ
RODRIGUEZ, Raquel MENDEZ RUFAS’a minnettarim.

Calisma hayatimin baglangicindan bu yana hep yanimda olan, zor anlarimda
bana omuz vermeyi siirdiirmiis calisma arkadaglarim, Dr. Sadiman KARAMAN, Dr.

Sebnem KARA UZUN ve Seniz OZIS’e sonsuz tesekkiir ediyorum.

Onlar olmasaydi, higbir sey olamayacagim, c¢ok sevgili, fedakér aileme

tesekkiirii bir borg bilirim.
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