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Evcil koyunun (Ovis aries) kokeni, Neolitik dénem boyunca Yakin Dogu’nun Verimli Hilal (Fertile
Crescent) olarak bilinen bolgesine uzanmaktadir. Arkeozoolojik ve genetik veriler, koyunun bu cografyada
yaklagik 8.000-9.000 y1l dnce evcillestirildigini ve tarimsal iiretim sistemlerinin gelisimiyle birlikte hizla
genis bir dagilim alanina ulastigini gostermektedir. Giiniimiizde koyun, et, siit, lif ve deri liretiminde
degerlendirilen en 6nemli ciftlik hayvanlarindan biri olarak kiiresel 6lgekte yaygin bir yetistirme
sahasina sahiptir. Koyunlarin kokeni, yayilim oriintiileri ve soy iliskilerinin aydinlatilmasinda molekdiler
genetik yontemler kritik rol oynamaktadir. Modern filogenetik analizlerde en sik kullanilan molekiiler
belirte¢ mitokondriyal DNA (mtDNA)’dir. mtDNA ’nin yalnizca anne hatti iizerinden aktarilmasi, yiiksek
mutasyon orant ve filogenetik olarak bilgilendirici kontrol bdlgesine (D-loop) sahip olmasi, koyun
popiilasyonlarindaki genetik ¢esitliligi ¢oziimlemede gii¢lii bir avantaj saglamaktadir.
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ABSTRACT

MASTER’S THESIS

Studies on Molecular Phylogenetic Analysis in Sheep
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The origins of the domestic sheep (Ovis aries) can be traced back to the Fertile Crescent of the Near East
during the Neolithic period. Archaeozoological and genetic data indicate that sheep were domesticated
in this region approximately 8,000-9,000 years ago and rapidly spread across a wide area with the
development of agricultural production systems. Today, sheep are one of the most important farm animals
globally, valued for their meat, milk, fiber, and leather production. Molecular genetic methods play a critical
role in elucidating the origins, distribution patterns, and lineage relationships of sheep. Mitochondrial
DNA (mtDNA) is the most frequently used molecular marker in modern phylogenetic analyses. The fact
that mtDNA is transmitted only through the maternal line, its high mutation rate, and its phylogenetically
informative control region (D-loop) provide a strong advantage in analyzing genetic diversity in sheep
populations.
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1. GIRIS
1.1. Koyun Taksonomisi ve Koyun Evcillestirilmesi

Koyun Taksonomisi

Diinya {izerinde yaklasik iki milyon canli tiiriniin bulundugu kabul edilmekte olup,
bu canlilarin belirli bilimsel oOl¢iitlere gore adlandirilmast ve siniflandirilmasina yonelik
calismalar devam etmektedir. Canlilarin sistematik olarak smiflandiriimasi, biyolojik
cesitliligin daha diizenli bir sekilde incelenmesini saglamakta ve doganin anlasilmasini
kolaylagtirmaktadir. Evcil koyun (Ovis aries) gift toynakli memelileri kapsayan Artiodactyla
takiminda, Bovidae familyasi igerisinde yer almaktadir. Yaklagik 20 milyon yil once Miyosen
Donemi’nde ortaya ¢iktigi kabul edilen Bovidae familyasi, evrimsel siire¢ boyunca genis
bir yayilig gostererek giiniimiizde ¢ok sayida tiirii biinyesinde barindiran 6nemli bir memeli
grubuna doniismiistiir (Gatesy ve vd., 1992). Evcil koyunun (Ovis aries) hayvanlar alemi

igerisindeki sistematik siniflandirmasi ise Sekil 1.1°de sunulmustur.

oy

Alem Hayvanlar

Kingdom Animale

Sube Kordalilar (sirt1 iplikliler)
Phylum Chordata

Alt Sube Omurgalilar

Subphvlum Vertebrata

Smf Memeliler

Clasis Mamalia

Takim Tirnaklilar

Ordo Ungulata

Alt Takim Cift tirnaklilar

Subordo Artiodactyla

Grup Gevis getirenler

Gruppia Ruminantia

Familya Bos boynuzlular
Familia Cavinornia

Alt Familya Koyun alt familyasi
Subfamilia Ovinae

Cins Yabani ve evcil koyunlar
Genus Ovis

Kaynak: http://www.ncbinlm nih.gov/Taxonomy

Sekil 1.1. Koyunun Sistematikteki Yeri
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Koyun Tiirleri (species) ve Alttiirleri (subspecies)

¢ Ovis ammon ammon

¢ Ovis ammon collium

¢ Ovis ammon darwini

e Ovis ammon karelini

¢ Ovis ammon nigrimontana

e Ovis ammon polii

e Qvis aries (evcil koyun)

e Ovis aries musimon (mouflon)
e QOvis canadensis (bighorn sheep)
e QOvis canadensis canadensis

¢ Ovis canadensis mexicana

e QOvis canadensis nelsoni

e Ovis canadensis weemsi

e Qvis dalli (Dall sheep)

e Ovis dalli dalli

e Qvis nivicola (snow sheep)

e Qvis platyurea

e Ovis vignei (urial)

e QOvis vignei arkal

e Ovis vignei bochariensis

e Ovis sp.
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Sekil 1.2. Ovis Ammon

Sekil 1.3. Ovis Dali
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Sekil 1.4. Ovis Vignei

Sekil 1.5. Ovis Nivicola
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https://commons.wikimedia.org/wiki/File:O
vis_ammon_ammon_by_Joseph_Smit.jpg

.....................................

https://www.alamy.com/stock-photo/ovis-
vignei.html?sortBy=relevant

Sekil 1.7. Fertila Crescent Bolgesi
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Koyun Evcillestirilmesi

Insan topluluklarinin gdcebe yasamdan yerlesik diizene gegmesiyle birlikte koyun
yetistiriciligi de giderek yaygmlasmis ve zaman igerisinde diinyanin birgok farkli
bolgesine ulagsmustir. Bu doniisiimiin en 6nemli arkeolojik kanitlarindan biri, Sanlhurfa’nin
yaklasik 15 km kuzeydogusunda yer alan ve yaklasik 12.000 yil 6ncesine tarihlenen
Gobekli Tepe’dir. Avei-toplayici topluluklar tarafindan insa edilen, tonlarca agirliga sahip
kirectasi dikilitaglar; yerlesik yasamin, tarimsal iiretimin ve hayvan evcillestirmenin
baslangicina iliskin 6nemli bilgiler sunmaktadir. Elde edilen bulgular, karmasik sosyal
orgiitlenmenin tarim Ve hayvan yetistiriciliginden daha erken ortaya ¢ikmis olabilecegini

gostermektedir (Schmidt, 2007).

Yakin Dogu ve Giineybati Asya’da gergeklestirilen arkeolojik ¢aligmalar, Neolitik
Dénem’e (MO 7000-5500) ait cok sayida evcil hayvan kalintisin1 ortaya c¢ikarmistir.
Bu buluntular, s6z konusu bolgenin hayvan evcillestirme siireclerinin merkezlerinden
biri oldugunu desteklemektedir. Ozellikle koyunun MO 7000-6000 yillar1 arasinda
evcillestirildigi kabul edilmekte ve insanlarla olan iligkisinin tarih 6ncesi dénemlere kadar

uzandig belirtilmektedir.

Koyunun evcillestirilmesinin Yakin Dogu’da basladig: diisiiniilmekle birlikte, ilerleyen
donemlerde tiir farkli cografyalara yayillmistir. Mezopotamya ve Misir’da yapilan kazilarda
ortaya ¢ikarilan kil tabletler, kabartmalar ve heykeller, koyunun yalnizca ekonomik
acidan degil ayn1 zamanda kiiltiirel yasam igerisinde de 6nemli bir yere sahip oldugunu
gostermektedir. Avrupa’da elde edilen arkeolojik veriler ise evcil koyunun atalarinin kiigiik
yapil1 ve kegiye benzer boynuz 6zellikleri tasiyan bir forma (Ovis aries palustris; turbalk

koyunu) sahip oldugunu ortaya koymaktadir.

Evcillestirme siireci boyunca koyunlarda énemli morfolojik degisimler meydana
gelmistir. Yabani koyunlarda goriilen biiyiilk boynuz yapisi ve kisa kuyruk zamanla
farklilagmis, post renklerindeki ¢esitlilik yerini daha homojen renk dagilimina birakmustir.
Bunun yaninda yapagi yapisinda belirgin degisimler meydana gelmis, deri kivrimlart ile farkl

yapagi tipleri geliserek giiniimiiz evcil koyunlarinin Karakteristik 6zelliklerini olusturmustur.
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Gobekli Tepe’de gergeklestirilen arkeozoolojik incelemelerde ¢ok sayida memeli
ve kus tiirtine ait kemik kalintilar1 belirlenmistir. Memeli faunasi igerisinde ceylan, yaban
domuzu, yabani sigir, koyun-keci, yabani esek, tavsan, kizil geyik, kurt ve yabani kedi tiirleri;
kus faunasinda ise akbaba, kartal, 6rdek, kaz, turna, keklik, bildircin, baykus, saksagan ve
karga gibi tiirler tespit edilmistir. Bu bulgular, G6bekli Tepe topluluklarinin gevrelerindeki
yaban hayatin1 yogun bi¢cimde kullandiklarin1 ve genis bir fauna cesitliligiyle etkilesim

igerisinde olduklarini géstermektedir (Peters ve Schmidt, 2004).

Gobekli Tepe’de yapilan zooarkeolojik analizlerde Gazella subgutturosa, Bos
primigenius, Equus hemionus, Sus scrofa, Ovis aries, Lepus spp., Vulpes spp. ve gesitli
kus tiirlerine ait kalintilar belirlenmistir. Tiirlerin dagilimi degerlendirildiginde ceylanin
beslenme ekonomisinde baskin konumda oldugu ve tiiketilen etin 6nemli boliimiinii
olusturdugu anlasilmaktadir. Bunun yaninda yabani sigirin da toplam et tiikketiminde yaklasik
%18’lik paya sahip oldugu bildirilmektedir (Peters vd., 2014).

Demirkdy yerlesimi, Diyarbakir’in Silvan ilgesi yakinlarinda Batman Nehri’nin bati
kiyisinda bulunan Canak Comleksiz Neolitik Dénem’e ait 6nemli yerlesimlerden biridir.
Bolgede planlanan baraj projeleri kapsaminda gergeklestirilen kurtarma ¢aligmalari sirasinda
1989 yilinda kesfedilen alan, Peasnall ve Rosenberg tarafindan yiiriitiilen arastirmalar
sonucunda yaklastk MO 10. binyila tarihlendirilmistir (Savard vd., 2006). Yerlesimde
yapilan incelemelerde yaban domuzu, geyik ve koyuna ait fauna kalintilar1 belirlenmistir.
Buluntu yogunlugu Hallan Cemi’ne gore daha sinirli olmakla birlikte, kopege ait bir mezarin
bulunmasi dénemin sosyal yapisi ve sembolik davranislarinin anlagilmasi agisindan 6nemli

kabul edilmektedir.

Kortik Tepe, Diyarbakir’in Bismil ilgesinde Batman Nehri’nin batisinda yer alan
yaklasik 0,5 hektarlik erken Neolitik bir yerlesimdir. Hallan Cemi’nin yaklasik 60 km,
Demirkdy’iin ise 20 km yakininda bulunan alandaki kazilar 2000 yilinda Vecihi Ozkaya
baskanliginda baslatilmistir. Karbon-14 analizleri yerlesimin yaklasik 9.900 y1l 6nce iskan
edilmeye baslandigimi gostermektedir (Arbuckle ve Ozkaya, 2006). Kortik Tepe’de ele
gecirilen hayvan kalintilar1 incelendiginde 6zellikle Ovis orientalis (yaban koyunu) ve
Capra aegagrus (yaban kecisi) basta olmak iizere kiigiikbas tiirlerinin baskin oldugu

goriilmektedir. Ayrica yabani sigir, geyik, tavsan ve domuz kalintilar1 da tespit edilmistir.

7
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Faunal dagilimin bolgenin ekolojik 6zellikleriyle uyumlu oldugu diistiniilmektedir.

Kemikler zerinde belirlenen kesme ve kirma izleri ise av hayvanlarinin yalnizca
etleri i¢in degil, kemik iliginin degerlendirilmesi amaciyla da sistematik olarak islendigini
ortaya koymaktadir (Arbuckle ve Ozkaya, 2006; Ozkaya ve vd., 2012).

Batman ilinin kuzeyinde, Sason Cayi’nin batisinda bulunan Hallan Cemi, Anado-
lu’nun en eski yerlesimlerinden biri olarak kabul edilmektedir. 1990 yilinda kesfedilen yer-
lesimde Diyarbakir Miizesi ile Delaware Universitesi is birligiyle yiiriitiilen kazilar, yaklasik
11.700 y1l 6nce bolgede avei-toplayici topluluklarin yasadigini gostermektedir (Starkovich ve
Stiner, 2009). Hallan Cemi’den elde edilen zooarkeolojik veriler, ovikapridler (koyun-kegi),
Cervus elaphus (alageyik) ve Sus scrofa (yaban domuzu) tiirlerinin fauna igerisinde
baskin oldugunu gostermektedir. Bu hayvanlarin dogal yasam alanlarinin yerlesime gorece
uzak olmasi, sistemli avcilik faaliyetlerinin yiiriitiildiigiinii diistindiirmektedir. Koyun ve
kecilere ait yas ile cinsiyet analizleri, avlanan bireylerin biiyiik boliimiiniin geng erkeklerden
olustugunu ortaya koymus; bu durum doénemin av stratejileri ile siirli yapisina iliskin
onemli bilgiler saglamigtir. Buna karsilik domuzun heniiz evcillestirilip evcillestirilmedigi
konusunda mevcut bulgular kesin bir sonuca ulasilmasini saglamamaktadir (Starkovich ve
Stiner, 2009).

Canak Comleksiz Neolitik Donem’e ait Giineydogu Anadolu yerlesimlerinden elde
edilen zooarkeolojik ve molekiiler veriler birlikte degerlendirildiginde, erken evcilles-
tirmenin ani bir degisimden ziyade avcilifa dayali yasam bi¢ciminden kontrollii hayvan
yonetimine dogru gergeklesen uzun bir gegis siireci oldugu anlasilmaktadir. Mitokondriyal
DNA (mtDNA) calismalari, 6zellikle koyun (Ovis) ve keci (Capra) popiilasyonlarinda
belirli maternal haplogruplarin giderek baskin hale geldigini ortaya koymaktadir. Hallan
Cemi ve Kortik Tepe’de geng erkek ovikaprid bireylerinin yogun olarak bulunmasi, siirii
yonetimine yonelik bilingli segimlerin basladiginmi diistindiiriirken, mtDNA analizlerinde
gozlenen genetik ¢esitliligin azalmasi da belirli disi soylarinin tercih edilerek yetistirildigine
isaret etmektedir. Buna karsin domuz (Sus scrofa) ve yabani sigir (Bos primigenius)
popiilasyonlarinda genetik gesitliligin yiiksek diizeyde devam etmesi, bu tiirlerin uzun siire
avcilik ekonomisinin temel unsurlar arasinda yer aldigini1 gostermektedir. Tiim bu veriler

birlikte degerlendirildiginde, morfolojik degisiklikler heniiz tam olarak ortaya ¢ikmadan 6nce
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insanin hayvan popiilasyonlar1 {izerinde genetik diizeyde segici bir yonetim
uygulamaya basladigi ve erken evcillestirme siirecinin biyolojik, ¢evresel ve Kkiiltiirel
faktorlerin ortak etkisiyle sekillendigi sonucuna ulagilmaktadir (Starkovich ve Stiner,

2009; Arbuckle ve Ozkaya, 2006; Peters vd., 2014).

1.2. Mitokondriyal Haplogruplar

Mitokondriyal DNA (mtDNA) analizleri, evcil koyunun ( Ovis aries ) evcillestirilme
siireci, yayilimi1 ve popiilasyon farklilasmasinin anlasilmasinda kritik dneme sahiptir.
Modern koyun popiilasyonlarinda bes ana mtDNA haplogrubu tanimlanmigtir [Hiendleder,
S vd., 1998-Meadows, J. R. S vd., 2007). Bu haplogrup cesitliligi, koyunlarin tek bir
merkezden degil, birbirinden farkli fakat jeografik olarak yakinlik gosteren bolgelerde ¢oklu
evcillestirme olaylarina veya evcillestirme sonrasi genis ¢apli yabani—evcil gen akisina isaret
etmektedir. (Hiendleder, S vd., 1998), evcil koyunlar ile gesitli yabani koyun tiirleri arasindaki
filogenetik iligkileri incelemek amaciyla mitokondriyal DNA D-loop bélgesinde PCR-RFLP
yontemini kullanmiglardir. Genetik farklilik ve parsimoni analizleri, evcil koyunlarm iki ayri
kokenden geldigini desteklemektedir: Bunlardan biri Avrupa evcil koyunlarini kapsayan

“Avrupa soyu”, digeri ise baz1 Avrupa ve Orta Asya irklarini igeren “Asya soyu”dur.

(Guo, J., Du, L vd., 2005) ve (Pedrosa, S vd., 2005). tarafindan yiriitillen ¢calismalar,
ozellikle Cin, Orta Asya ve Yakin Dogu popiilasyonlarinda ii¢iincii bir maternal soyun
(mtDNA Haplogrup C) varligin1 ortaya ¢ikarmistir. Bu bulgu, evcillestirme siirecinin
beklenenden daha karmasik oldugunu gostermistir.Tapio vd. (Tapio, M., vd., 2006).
tarafindan yiritiilen genis 6l¢ekli mitokondriyal DNA analizleri, Baltik iilkeleri, Dogu
Avrupa ve Kafkasya’daki yerli koyun popiilasyonlarinin filogenetik yapisini ortaya koymayi
amaglamistir. Calismada mtDNA D-loop dizileri kullanilarak olusturulan filogenetik agaclar,
bilinen A, B ve C haplogruplarina ek olarak Kuzey Kafkasya’ya 6zgii Karachai koyunlarinda
daha 6nce tanimlanmamis dordiincii bir maternal soyun varligini gdstermistir. Arastirmacilar
bu yeni kladi Haplogrup D olarak tanimlamis ve s6z konusu soyun, diger ti¢ haplogruptan
(A, B ve C) istatistiksel olarak anlamli diizeyde ayrilan 6zgiin niikleotid varyantlarina sahip
oldugunu bildirmistir. Haplogrup D’nin sadece Karachai koyunlarinda ve oldukg¢a siirl

bir cografi alanda goriilmesi, bu soyun muhtemelen bolgesel olarak korunmus, nadiren
9
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aktarilmig ve evcil koyunlarin tarihsel yayilimindaki yerel populasyon dinamikleri ile
iliskili olabilecegini diisiindiirmektedir. (Meadows, J vd., 2007), Asya ve Avrupa’daki yerli
koyun popiilasyonlarmin mitokondriyal ¢esitliligini degerlendirmek amaciyla yiirittiikleri
kapsamli ¢alismada, mtDNA D-loop dizilerinden olusturduklar1 filogenetik analizlerde
bilinen dort maternal haplogrupun (A, B, C ve D) disinda, besinci bir maternal soyun,
yani Haplogrup E’nin, varligini ortaya koymuslardir. Haplogrup E, kendine 6zgii niikleotid
substitiisyonlar1 ve filogenetik agaclarda ayr1 bir klad olusturmasiyla diger
haplogruplardan net sekilde ayrilmaktadir. Calisma, E haplogrubunun 6zellikle Tiirkiye nin
dogu kesimlerinde ve kismen Giineydogu Anadolu’daki yerli koyun popiilasyonlarinda diisiik
frekansta goriildiigiinii rapor etmis; bu soyun varliginin, koyun evcillestirme siirecinde
coklu merkezler, erken donem yayilim rotalar1 ve yerel yabani popiilasyonlarla olasi gen

akis1 gibi karmasik tarihsel siiregleri isaret ettigini vurgulamistir (Meadows, J vd., 2007).

1.3. DNA Degisim Modelleri

Molekiiler filogenetik, DNA dizi verilerinin istatistiksel yontemlerle analiz edilmesi
yoluyla tiirler arasindaki evrimsel iligkilerin belirlenmesini amaglayan modern biyolojinin
onemli arastirma alanlarindan biridir (Kaymakgi, M., Sonmez, R., 1996). DNA dizilerinde
zaman icerisinde meydana gelen niikleotid degisimlerinin olasiliksal modeller kullanilarak
degerlendirilmesi, evrimsel siireglerin ve bu siirecleri yonlendiren mekanizmalarin daha
dogru anlasilmasina katki saglamaktadir (Zeder, M. A., 2008). Niikleotit diizeyindeki
degisim siireclerini agiklayan substitiisyon modelleri, filogenetik analizlerin temelini
olusturmaktadir. Bu modeller, DNA dizilerinde meydana gelen mutasyonlarin tiiriinii, hizini

ve olasilik dagilimlarini tanimlayarak daha dogru tahminler yapilmasina olanak saglar.

Jukes—Cantor (JC) Modeli

Jukes—Cantor (JC) modeli, DNA dizilerindeki niikleotid substitiisyonlarini agiklamak
amaciyla gelistirilen en basit ve en yaygin kullanilan molekiiler evrim modellerinden biridir.
Bu modelde dort niikleotidin (A, T, G ve C) birbirine esit olasilikla doniisebildigi ve tiim
substitiisyonlarin ayni hizda gerceklestigi varsayilir. Bu nedenle model, tek bir substitiisyon

orani (@) ile tanimlanir. Ayrica baz frekanslarinin esit oldugu (A =T = mG = mC = 0,25)

10



GIRIS CEMALETTIN SEFA AYKAC

kabul edildiginden, JC modeli matematiksel a¢idan oldukca sade ve analitik olarak

kolay uygulanabilir bir yapiya sahiptir (Jukes ve Cantor., 1969).

JC modeli, biyolojik verilerde yaygin olarak gézlenen gegis (transition) ve donii-
siim (transversion) hizlarn arasindaki farkliliklart dikkate almamasina ragmen, evrimsel

uzakliklarin ilk diizeyde tahmin edilmesinde ve daha gelismis substitiisyon modellerinin
karsilastirilmasinda 6nemli bir referans modeli olarak kullanilmaktadir. Ozellikle kisa DNA
dizileri veya diisiik genetik cesitlilige sahip bolgelerin analizlerinde hesaplama kolaylig: ve

islem hizi nedeniyle tercih edilmektedir.

Bununla birlikte, dogal DNA dizilerinde ge¢is mutasyonlarinin doniisiim mutas-
yonlarina gore daha yiiksek siklikta meydana geldigi bilinmektedir. JC modelinin tim
substitlisyonlari esit olasilikli kabul etmesi, bir¢ok biyolojik veri setinde gergek evrimsel
stireci tam olarak temsil edememesine yol agmaktadir. Bu nedenle daha gerc¢ek¢i sonuglar
elde etmek amaciyla Kimura 2-Parametre (K2P), Hasegawa—Kishino—Yano (HKY) ve
Tamura—Nei 1993 (TN93) gibi daha gelismis modeller siklikla tercih edilmektedir. Bununla
birlikte, JC modeli basit varsayimlar: ve matematiksel yapisi sayesinde molekiiler evrim
kuraminin temel taglarindan biri olarak kabul edilmekte ve filogenetik model hiyerarsisinin

baslangi¢ basamagini olusturmaktadir.
Kimura’min Iki Parametreli (K2P) Modeli

Kimura’ni Iki Parametreli (K2P) modeli, DNA dizilerindeki niikleotid substitiisyonla-
rim agiklamak amaciyla gelistirilen ve molekiiler filogenetikte yaygin olarak kullanilan temel
evrim modellerinden biridir. Kimura (1980) tarafindan dnerilen bu model, Jukes—Cantor (JC)
modelinin varsayimlarini gelistirerek niikleotid degisimlerini gegis (transition) ve doniisim
(transversion) olmak tizere iki ayr1 kategori altinda degerlendirmektedir. Boylece, biyolojik
sistemlerde yaygin olarak gozlenen ge¢is mutasyonlarinin doniisiim mutasyonlarina gore
daha ytiksek siklikta gerceklestigi gercegi modele yansitilmistir. Gegisler, piirinler (AG)
veya pirimidinler (CT) arasinda meydana gelen degisimleri ifade ederken, doniisiimler piirin
ile pirimidin arasindaki degisimleri kapsamaktadir.

K2P modeli, biri gegis oranmim (@), digeri ise dontisiim oranmi (B3) temsil eden
iki bagimsiz substitiisyon parametresine sahiptir. Modelde baz frekanslarinin esit oldugu

varsayimi korunmasina ragmen, ge¢is ve doniisiim oranlarinin birbirinden farkli kabul
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edilmesi, JC modeline kiyasla evrimsel siireglerin daha gergekgi bi¢imde
modellenmesini saglamaktadir. Bu 6zellik, 6zellikle mitokondriyal DNA dizileri, yiiksek
mutasyon hizina sahip genom bolgeleri ve yakin akraba tiirlerin karsilastirildig

caligmalarda K2P modelinin dogrulugunu artirmaktadir.

Bununla birlikte, baz frekanslarinin esit olmadig1 ya da farkli gecis ve doniisiim
tiirlerinin degisik hizlarda gergeklestigi veri setlerinde K2P modelinin varsayimlar yetersiz
kalabilmektedir. Bu tiir durumlarda Hasegawa—Kishino—Yano (HKY) veya Tamura—Nei 1993
(TN93) gibi daha karmasik substitiisyon modelleri daha uygun sonuglar verebilmektedir.
Buna ragmen, K2P modeli hesaplama kolayligi, biyolojik gergek¢iligi ve genis uygulama
alan1 sayesinde molekiiler evrim ve filogenetik analizlerde en sik bagvurulan referans

modellerden biri olmayi siirdiirmektedir (Kimura, 1980).
Hasegawa—Kishino-Yano (HKY) modeli

Hasegawa—Kishino—Yano (HKY) modeli, DNA dizilerindeki niikleotid substitiisyon-
larin1 biyolojik gergeklige daha yakin bigimde agiklamak amaciyla gelistirilen orta diizey
karmasikliga sahip bir evrim modelidir (Hasegawa, Kishino ve Yano, 1985). Bu model,
Kimura’ni Iki Parametreli (K2P) modelinde oldugu gibi gegcis (transition) mutasyonlarinin
doniisiim (transversion) mutasyonlarina gore daha yiiksek bir hizda gerceklestigini kabul
etmektedir. Ancak HKY modelini K2P modelinden ayiran en 6nemli 6zellik, niikleotidlerin
genomda esit frekanslarda bulundugu varsayimini terk ederek baz frekanslarinin farkl

olmasina izin vermesidir.

HKY modeli, gecis/donitisiim oranini (k) ve niikleotid baz frekanslarini ayn1 anda
dikkate alarak evrimsel siireci daha ayrintili sekilde tanimlamaktadir. Bu yaklasim, 6zellikle
baz bilesiminin dengeli olmadigi DNA dizilerinde evrimsel uzakliklarin daha dogru tahmin
edilmesini ve filogenetik iliskilerin daha giivenilir bigimde ortaya konmasini saglamaktadir.
Mitokondriyal DNA ile baz1 niikleer gen bolgelerinde yaygin olarak goriilen baz frekansi
dengesizlikleri goz oniline alindiginda, HKY modelinin sundugu bu esneklik analizlerin

biyolojik gercekligini dnemli 6l¢iide artirmaktadir.
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JC ve K2P modellerine kiyasla daha fazla parametre icermesine ragmen, HKY modeli
hesaplama maliyeti ile biyolojik dogruluk arasinda basarili bir denge kurmaktadir. Bu
nedenle, hem evrimsel uzaklik hesaplamalarinda hem de maksimum olabilirlik (Maximum
Likelihood) ve Bayesci filogenetik analizlerde yaygin olarak kullanilan temel substitiisyon
modellerinden biri olarak kabul edilmektedir.

Tamura—Nei (TN93) modeli

Tamura—Nei 1993 (TN93) modeli, DNA dizilerindeki niikleotid substitlisyonlarini
daha gercekei bigimde agiklamak amaciyla gelistirilmis ileri diizey bir evrim modelidir.
Tamura ve Nei (1993) tarafindan 6nerilen bu model, Hasegawa—Kishino—Yano (HKY)
modelinin gelistirilmis bir versiyonu olarak kabul edilmekte ve niikleotid degisim siireglerini
daha ayrintili sekilde tanimlamaktadir. TN93 modelinin temel 6zelligi, gegis (transition)
mutasyonlarini iki farkli grupta ele almasidir. Buna gore piirinler arasindaki gegisler (AG)
ile pirimidinler arasindaki gegisler (CT) birbirinden bagimsiz oranlarla modellenirken, tiim

doniisiim (transversion) mutasyonlari i¢in ortak bir substitiisyon oran1 kullanilmaktadir.

Model ayrica niikleotid baz frekanslarinin esit olmadigi varsayimini da dikkate
alarak genomlar arasinda gozlenen baz bilesimi farkliliklarini analizlere yansitmaktadir.
Bu sayede TN93 modeli, hem baz frekansi dengesizliklerini hem de farkli gegis tiirlerinin
degisken evrimsel hizlarim1 ayn1 anda degerlendirebilmekte ve evrimsel siirecleri daha

yiiksek dogrulukla temsil edebilmektedir.

Sahip oldugu ek parametreler sayesinde TN93 modeli, 6zellikle yiiksek diizeyde
genetik gesitlilik gosteren veri setlerinde, mitokondriyal DNA analizlerinde ve popiilasyon
genetigi temelli molekiiler filogenetik ¢alismalarda giivenilir sonuglar sunmaktadir. Biyolojik
gercekligi yiiksek olan bu model, karmasik evrimsel siireclerin modellenmesinde yaygin
olarak kullanilmakta ve filogenetik agaclarin olusturulmasinda tercih edilen en gelismis

niikleotid substitiisyon modelleri arasinda yer almaktadir (Tamura ve Nei, 1993).
Genel Zaman Tersinir (General Time Reversible; GTR) modeli

Genel Zaman Tersinir (General Time Reversible, GTR) modeli, DNA dizilerindeki
niikleotid substitiisyonlarini agiklamak icin gelistirilen en kapsamli ve en esnek evrim
modellerinden biridir. Tavaré (1986) tarafindan tanimlanan bu model, zaman tersinirligi

(time reversibility) ilkesine dayanmakta olup, denge kosullarinda bir niikleotidin digerine
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dontigme olasihigmin ileri ve geri yonde istatistiksel olarak esdeger oldugunu
varsaymaktadir.

Bu varsayim, ozellikle maksimum olabilirlik (Maximum Likelihood) ve Bayesgi
filogenetik yontemlerde olasilik hesaplamalarimi kolaylastirarak modelin yaygin bigimde

kullanilmasini saglamaktadir.

GTR modeli, dort niikleotit arasinda gergeklesebilecek alti farkli substitiisyon tiiriiniin
her biri i¢in bagimsiz bir hiz parametresi tanimlamaktadir. Boylece hem gegis (transition)
hem de doniisiim (transversion) mutasyonlarinin farkli oranlarda gergeklesebilecegi kabul
edilmekte ve DNA dizilerinde gozlenen karmasik substitiisyon oOriintiileri daha gergekei
bigimde modellenmektedir. Ayrica model, niikleotidlerin esit olmayan denge frekanslarini da
dikkate aldigindan, baz bilesimindeki farkliliklar1 analizlere yansitabilmektedir (Felsenstein,
2004).

Sahip oldugu yiiksek parametrik esneklik sayesinde GTR modeli, JC, K2P, HKY
ve TNO3 gibi daha basit niikleotid substitiisyon modellerini kapsayan genel bir ¢erceve
sunmaktadir. Bunun yani sira modele, bolgeler arasindaki evrimsel hiz farkliliklarini temsil
eden gama dagilimli hiz heterojenligi (+G) ve evrimsel siireg boyunca degismeden kalan
bolgeleri ifade eden sabit bolge orani (+1) gibi ek parametreler de dahil edilebilmektedir. Bu
ek bilesenler, 6zellikle farkli genom bolgelerinde mutasyon hizlariin degiskenlik gosterdigi
veri setlerinde modelin dogrulugunu ve filogenetik analizlerin giivenilirligini 6nemli dl¢lide

artirmaktadir (Yang, 1994).

Bununla birlikte, GTR modelinin ¢ok sayida parametre igermesi her veri seti igin
en uygun secenek oldugu anlamia gelmemektedir. Bu nedenle filogenetik analizlerden
once farkl substitiisyon modellerinin performans: istatistiksel model se¢im yontemleriyle
degerlendirilmelidir. Akaike Bilgi Kriteri (AIC) ve Bayesyen Bilgi Kriteri (BIC), model
karsilastirmalarinda en yaygin kullanilan dl¢iitler arasinda yer almakta olup, Model Test ve
benzeri yazilimlar araciligiyla en uygun model belirlenebilmektedir (Posada ve Crandall,
1998). Dogru modelin secilmesi, genetik uzakliklarin gilivenilir bicimde hesaplanmasini
ve olusturulan filogenetik agaglarin biyolojik gercekligi daha dogru yansitmasini saglayan

temel asamalardan biridir.
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1.4. Filogenetik Analizler

DNA dizi verilerine dayal filogenetik analizler, birbirini tamamlayan birka¢ temel
asamadan olusmaktadir. ilk asamada, homolog niikleotid bdlgelerinin dogru bigimde
karsilastirilabilmesi amaciyla ¢oklu dizi hizalamas1 (Multiple Sequence Alignment, MSA)
gergeklestirilir. Hizalama isleminin ardindan, dizilerde meydana gelen evrimsel degisimleri
en iyi temsil eden niikleotid substitiisyon modeli belirlenir. Bu amagla Jukes—Cantor (JC),
Kimura iki Parametreli (K2P), Hasegawa—Kishino—Yano (HKY), Tamura—Nei 1993 (TN93)
ve Genel Zaman Tersinir (GTR) gibi modeller veri setinin 6zelliklerine gore degerlendirilir

ve en uygun model secilir.

Substitiisyon modelinin belirlenmesinden sonra diziler arasindaki genetik uzakliklar
hesaplanir ve bu uzakliklara dayali olarak filogenetik agac¢ olusturulur. Aga¢ olusturma
stirecinde uzaklik temelli yontemlerden Neighbor-Joining (NJ) ve UPGMA (Unweighted
Pair Group Method with Arithmetic Mean) yaygin olarak kullanilmaktadir. Bunun yaninda,
maksimum olabilirlik (Maximum Likelihood) ve Bayesci ¢ikarim (Bayesian Inference) gibi
olasilik temelli yontemler de daha karmasik evrimsel modelleri degerlendirebildikleri igin
giintimiizde filogenetik analizlerde siklikla tercih edilmektedir. Analizin her asamasinda
uygun hizalama yonteminin ve dogru substitiisyon modelinin segilmesi, elde edilen filogene-
tik agacin dogrulugu ve giivenilirligi agisindan belirleyici 6neme sahiptir.Filogenetik Agag
OlusturmaDizi hizalama analizlerinden elde edilen genetik uzaklik ya da benzerlik degerleri,
takson ¢iftleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren bir mesafe matrisinin olusturulmasinda
kullanilir. Bu mesafe matrisi temel alinarak, tiim taksonlar arasindaki evrimsel iligkileri
yansitan filogenetik agaclar olusturulabilir. Filogenetik agaclarin olusturulmasinda yaygin
olarak kullanilan yontemler arasinda Agirliksiz Cift Grup Aritmetik Ortalama Y ontemi
(UPGMA; Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) ile Komsu Birlestirme
Yontemi (NJ; Neighbor-Joining) yer almaktadir (Saitou ve Nei, 1987).

1.5. Cahismamn Amaglar

Bu arastirmada, uluslararasi genetik veri tabanlarinda yer alan DNA dizi verilerinden
yararlanilarak filogenetik analizlerin gergeklestirilmesi ve elde edilen bulgular dogrultusunda

incelenen tiirlere ait filogenetik agag¢larin olusturulmasi amaglanmaktadir.
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Analizler sonucunda tiirler arasindaki evrimsel akrabalik iliskilerinin ortaya
konulmasi, genetik polimorfizm diizeylerinin belirlenmesi ve biyolojik c¢esitliligin
molekiiler diizeyde daha kapsamli bigimde degerlendirilmesi hedeflenmektedir. Ayrica
calismadan elde edilecek bulgularin, ulusal hayvan genetik kaynaklarinin korunmasi,
stirdriilebilir kullanim1 ve gelecege yonelik koruma stratejilerinin gelistirilmesine

bilimsel katki saglamasi beklenmektedir.
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2. ONCEKIi CALISMALAR

Hiendleder vd., (1998a), evcil koyun (Ovis aries) ile farkli yabani koyun tiirleri
arasindaki evrimsel akrabalik iliskilerini ortaya koymak amaciyla mitokondriyal DNA’nin
(mtDNA) D-loop bolgesinde PCR-RFLP yontemini uygulamislardir. Arastirmada 13 farkli
restriksiyon enzimi kullanilarak elde edilen 61 fragment paterni degerlendirilmis ve toplam
254 bireyde 20 farkli mtDNA haplotipi belirlenmistir. Bu haplotiplerin 14’ evcil koyunlara,
tigti muflon (Ovis musimon), ikisi argali (O. ammon nigrimontana ve O. ammon collium)

ve biri ise urial (O. vignei bochariensis) popiilasyonlarina ait olarak tanimlanmustir.

RFLP sonuglarina gore evcil koyun haplotipleri arasindaki ortalama genetik farklilik
%0,492 olarak belirlenirken, bu deger muflonlarda %0,091, iki argali alttiirii arasinda
ise %0,865 olarak hesaplanmistir. Evcil koyunlar ile urial, argali ve muflon haplotipleri
arasindaki ortalama farkliliklar sirasiyla %2,724, %2,115 ve %0,465 olarak saptanmuistir.
Parsimoni analizleri ve genetik uzaklik hesaplamalari, evcil koyunlarin iki temel maternal
soydan koken aldigini1 géstermistir. Bunlardan ilki Avrupa’daki evcil koyunlar1 kapsayan
”Avrupa soyu”, digeri ise baz1 Avrupa ve Orta Asya 1rklarini igeren ”Asya soyu” olarak
tammlanmistir. 1ki soy arasindaki ortalama genetik farklilik %0,716 olarak hesaplanmus,
olusturulan filogenetik agacta haplotiplerin urial/argali, muflon/Avrupa evcil koyunlar1 ve

Asya evcil koyunlart olmak tizere ti¢ ana dala ayrildig: bildirilmistir.

Hiendleder vd., (1998b), dnceki ¢alismalarini genisleterek A ve B olarak tanimlanan
iki temel maternal haplotipin tam mitokondriyal genom dizilerini (AF010406 ve AF010407)
belirlemis ve bu dizileri GenBank veri tabanina kazandirmislardir. Bu ¢alisma, koyunlarda

mtDNA temelli filogenetik arastirmalar i¢in 6nemli bir referans olusturmustur.

Daha sonraki ¢alismalarinda Hiendleder vd., (2002), evcil koyunlarin kokenini ve
yabani koyun tiirleri arasindaki taksonomik iligkileri daha ayrintili incelemek amaciyla
mtDNA kontrol bolgesinin (D-loop) tam dizi analizini ger¢eklestirmislerdir. Arastirmada
Kanada’dan O. canadensis canadensis, Almanya’dan O. musimon, Tiirkmenistan’dan O.
vignei bochariensis, Kazakistan’dan O. vignei arkal ve O. ammon collium, Mogolistan
ile Altay bolgesinden ise O. ammon ammon ve O. ammon darwini 6rnekleri incelenmistir.

Ayrica Kazakistan, Tacikistan, Suriye ve Tiirkiye kokenli Edilbey, Astrachan, Gizarr, Ivesi,
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Dagli¢, Kivircik ve Akkaraman gibi farkli evcil koyun 1rklart da analize dahil edilmistir.
Filogenetik aga¢, maksimum olabilirlik (Maximum Likelihood) yontemi kullanilarak

olusturulmustur.

S6z konusu ¢alismada, evcil koyunlar ile bighorn koyunlarimin yaklasik 5,63 milyon
yil dnce ortak atadan ayrildigi, A ve B haplogruplar arasindaki ayrilmanin ise yaklasik
1,54 milyon y1l 6nce gerceklestigi tahmin edilmistir. Bulgular, 6zellikle Tiirkiye kokenli
koyun irklarinin biiyiik béliimiinii iceren B haplogrubunun muflon (O. musimon) ile yakin
akrabalik gosterdigini ve bu grubun evcil koyunlarin yabani atalariyla iligkili oldugunu ortaya
koymustur. Arastirmada incelenen bireylerin yaklasik %64’ {iniin bu haplogrup icerisinde

yer aldig1 bildirilmistir.

Guo vd., (2005), Cin’e ait yerli koyun irklari ile iki Bat1 kokenli irkin mtDNA D-loop
dizilerini karsilastirmuis ve elde edilen haplotipleri A, B ve C olmak tizere ii¢ temel maternal
gruba ayirmistir. Benzer sekilde Brezilya (Paiva vd., (2005), Tirkiye (Pedrosa vd., 2005;
Demirci vd., 2013; Oner ve vd., 2013) ve Hindistan’da (Singh vd., 2013) gerceklestirilen
aragtirmalar da mtDNA D-loop bdlgesinin, farkli cografi popiilasyonlarda genetik ¢esitliligin
ve maternal haplogrup dagiliminin belirlenmesinde giivenilir bir molekiiler belirteg oldugunu

gostermistir.

Luo vd., (2005), dokuz Cin ve on bir Mogolistan koyun popiilasyonundan elde edilen
orneklerde MtDNA D-loop bolgesine ait dizileri incelemislerdir. Arastirma sonucunda iki
tilkeye ait koyun popiilasyonlari arasinda niikleotid kompozisyonu bakimindan anlamli bir
farklilik belirlenmezken, Mogolistan koyunlarinda genetik ¢esitliligin Cin yerli koyunlarina
gore daha yliksek oldugu saptanmistir. Toplam 217 haplotip iizerinden gerceklestirilen
filogenetik degerlendirme, her iki iilkedeki koyun popiilasyonlarinin A, B ve C olmak
lizere ii¢ ortak maternal soydan tiiredigini gostermistir. Bu haplogruplarin popiilasyondaki
frekanslari sirasiyla %58,73, %24,68 ve %16,59 olarak hesaplanmistir. Ayrica, arastirmacilar
217 yeni haplotipi GenBank’tan elde edilen 91 diziye ait 87 haplotiple birlikte network
analizine dahil etmis ve Avrupa muflonunun (Ovis musimon) da bulundugu haplogrup
B igerisinde dort farkl filogenetik soy tanimlamislardir. Calismada, Cin ve Mogolistan

koyunlarinin maternal kokeninde Argali (Ovis ammon), Ovis vignei bochariensis veya Ovis
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ammon nigrimontana tiirlerine ait genetik katkiya rastlanmadigi belirtilmistir.

Meadows vd., (2005), Asya ve Avrupa kokenli koyun popiilasyonlar1 arasindaki
genetik iliskileri degerlendirmek amaciyla 121 bireye ait 2027 baz ¢ifti uzunlugundaki
mitokondriyal genom dizilerini analiz etmislerdir. Calismada sitokrom b (967 bp), D-loop
(525 bp) ile tRNA-Phe ve 12S rRNA bolgeleri (535 bp) birlikte degerlendirilmis ve toplam
57 farkli haplotip tanimlanmustir. Niikleotid ¢esitliligi degerleri Cyt b igin 2,05 £ 0,12
x 10%, D-loop igin 7,02 + 0,50 x 10° ve 12S rRNA bélgesi igin 0,90 + 0,11 x 103
olarak hesaplanmistir. Filogenetik analizler sonucunda A haplogrubunun agirlikli olarak
Hindistan, Endonezya, Mogolistan ve Tibet kokenli Asya irklarinda; B haplogrubunun
ise Avusturya, Aland Adalar, Finlandiya, Ispanya ve Kuzeybati Rusya gibi Avrupa
popiilasyonlarinda yogunlastig1 belirlenmistir. Arastirmacilar, maternal haplogruplarin
cografi dagilimimnin koyun popiilasyonlarinda zayif diizeyde bir popiilasyon yapisina isaret
ettigini ve kitalar arasindaki ortalama niikleotid farkliliginin yaklasik %2,7 diizeyinde

oldugunu bildirmislerdir.

Paiva vd., (2005), Brezilya’ya 6zgii koyun irklar1 (Santa Iné€s, Bergamacia, Rabo
Largo, Morada Nova, Somalis ve Crioula Lanada) arasindaki filogenetik iliskileri incelemek
amactyla mtDNA kontrol bdlgesinin (D-loop) 588 bp’lik bir kismini analiz etmislerdir.
Calismada 34 ornekten 18 haplotip tespit edilmis ve tiim irklarda niikleotid farklilig
0,011+0,003 olarak hesaplanmistir. Arastirmacilar, Brezilya koyun irklari arasinda belirgin

bir filogenetik iliskinin gézlenmedigini bildirmislerdir.

Pardeshi vd., (2007), Hindistan koyun irklarin1 (Bannur, Garole, Deccani) kapsayan 73
koyunda mtDNA D-loop, 12S rRNA ve tRNA-Phe bolgelerinin toplam 1246 bp’lik dizilerini
analiz ederek filogenetik iliskileri arastirmiglardir. Calismada 73 diziden 52 haplotip ve
48 polimorfik bolge belirlenmis, haplotip farkliligi 0,882—0,981 ve niikleotid farklilig
0,00167-0,00355 olarak bulunmustur. NJ filogenetik aga¢ analizine gore Hindistan koyunlar

A ve B olmak tizere iki grupta kiimelenmistir.

Pedrosa vd., (2007), Iberya Yarimadasi’na ait 19 koyun ki ve 6 yabanci irki
kapsayan 501 koyunda mtDNA ¢esitliligini incelemis, 340 haplotip ve 120 polimorfik bolge
belirlemislerdir. Niikleotid farkliligi 0,0039-0,0243 arasinda bulunmus ve koyun irklari B so
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Cinkulov vd. (2008), ¢alismalarinda yedi Balkan Pramenka koyun irkinda genetik iligkileri
incelemislerdir. Arastirmada her irktan 8—10 birey segilerek mikrosatelit belirtecler ve
mitokondriyal DNA kontrol bolgesi dizileri analiz edilmistir. Calismada toplam 60 haplotip
belirlenmis ve haplotip cesitliligi 0,857—1,000, niikleotid cesitliligi ise 0,0043-0,0220
araliginda bulunmustur. Filogenetik analiz sonucunda olusturulan 60 haplotipi igeren NJ
(Neighbor-Joining) agacinda, koyunlar A (%6,3) ve B (%93,7) olmak tizere iki haplogrupa
ayrilmistir. Buna ek olarak, Alvarez vd., (2013), Ferencakovic vd., (2013), Ferreira vd.,
(2014), Kuzsa vd., (2015), Liu vd., (2016), Resende vd., (2016) ve Rannamae vd., (2016)
tarafindan yapilan ¢alismalar, farkli cografi bolgelerde yetisen koyun popiilasyonlarinin
mtDNA D-loop dizileri {izerinden filogenetik iliskilerini, haplotip ¢esitliligini ve niikleotid

farkliliklarini ortaya koymustur.yu agirlikli olmak tizere A ve C soya dagilmistir.

Kiraz (2009), Akkaraman ve ivesi koyun irklarinda mitokondriyal DNA (mtDNA)
D-loop bolgesi iizerinden polimorfizm, haplotip cesitliligi ve haplogrup dagilimini
incelemistir. Calismada ayrica haplotipler ile yabani tiirler arasindaki filogenetik iliskiler
de degerlendirilmistir. Referans diziler kullanilarak olusturulan NJ (Neighbor-Joining)
filogenetik agag analizinde, toplam 16 haplotipten A, B, C ve E haplo gruplarina sirasiyla
1, 6, 5 ve 1 haplotip dahil olmustur. Bunun yam sira, A, B, C, D ve E referans dizileriyle
birlikte olusturulan ikinci NJ filogenetik agacinda ise toplam 27 haplotip incelenmis ve
bunlardan 7’si C haplogrubunda, 9’u B haplogrubunda ve 9’u A haplogrubunda yer almistir.
Bu bulgular, s6z konusu koyun irklarindaki mtDNA ¢esitliligi ve haplogrup dagilimia dair

onemli bilgiler sunmaktadir.

Zhao vd., (2011), yagh kuyruklu ti¢ Cin koyun irki1 (Lanzhou, Tong ve Han) tizerinde
MtDNA D-loop bdlgesini incelemislerdir. Calismada 39 farkli haplotip belirlenmis ve
ortalama haplotip ile niikleotid farklilig: sirasiyla 0,987 + 0,006 ve 0,03956 + 0,00206
olarak hesaplanmistir. Filogenetik analizler, 39 haplotipin A, B ve C olmak {izere {i¢ ayr1

maternal soya ayrildigini1 gostermistir.

Zhao vd., (2013), onalt1 farkli Cin yerli koyun irkinda mtDNA D-loop bdlgesi
dizilerini analiz ederek ti¢ maternal haplogrup (A, B ve C) belirlemislerdir. Haplogruplarda

haplotip sayilar sirasiyla A’da 99 (%58,93), B’de 93 (%55,36) ve C’de 43 (%25,60) olarak

20



ONCEKI CALISMALAR CEMALETTIN SEFA AYKAC

bulunmustur. Tiim haplogruplarda haplotip ¢esitliligi 0,961 + 0,006 ve niikleotid gesitliligi
0,03165 £ 0,00073 olarak hesaplanmustir.

Oner vd., (2013), Tiirkiye’ye 6zgii yerli koyun irklar1 (Daglic, Kivircik, Imroz, Sakiz,
Morkaraman, Ivesi, Hemsin, Karayaka ve Akkaraman) iizerinde mtDNA kontrol bdlgesi
dizilerini analiz ederek filogenetik iliskileri arastirmislardir. Calismada 63 haplotip tespit
edilmis ve ortalama haplotip ile niikleotid farklilig: sirasiyla 0,9496 =+ 0,011 ve 0,01407
=+ 0,00060 olarak hesaplanmustir. Filogenetik agag analizi, 63 haplotipin A, B ve C olmak

lizere ti¢ ayr1 maternal soya ayrildigini géstermistir.

21



GEREC ve YONTEM CEMALETTIN SEFA AYKAC

3. GEREC ve YONTEM

3.1. Meteryal

Filogenetik analizlerde kullanilacak veri seti, yabani koyun tiirleri ile evcil koyunlara
ait farkli mitokondriyal haplogruplarin D-loop bolgesine iliskin DNA dizi bilgilerinin
GenBank veri tabanindan temin edilmesiyle olusturulmustur. Elde edilen diziler, kalite
kontrolii ve diizenleme islemlerinin ardindan filogenetik analizlerde kullanilmak iizere

standart bir veri seti haline getirilmistir.

Koyunlarda D-loop gen bolgesine ait DNA polimorfizmleri esas alinarak filogenetik
yapt iki asamada incelenmistir. ik asamada, ornekler arasindaki genetik benzerlik ve
farkliliklarin ortaya konulmasi amaciyla temel filogenetik analizler gerceklestirilmistir.
Bu analizlerde, Kimura iki parametre (K2P) uzaklik modeli (Kimura, 1980) kullanilarak
UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) yontemi uygulanmis ve
filogenetik agaclar MEGA 12.0.0 yazilimi (Tamura ve vd., 2007) ile olusturulmustur.

3.2. Yontem

Ikinci asamada ise daha ayrmtil filogenetik degerlendirmeler yapilmistir. Calismada
belirlenen koyun D-loop dizileri ve bunlardan elde edilen haplotipler; 6nceki arastirmalarda
tanimlanan koyunlara ait A, B, C, D ve E haplogruplarini temsil eden referans diziler
(Meadows ve vd., 2007; HG A: DQ852286- DQ 852287, HG B: DQ852282-DQ852285,
HG C: DQ852283- DQ852284, HG D: DQ852288-DQ852289, HG E: DQ852280-
DQ852281), ile yabani koyun dizileri birlikte analiz edilmistir. Ileri filogenetik analizlerde
Neighbour-Joining (NJ) yontemi (Saitou ve Nei, 1987) tercih edilmis, evrimsel uzakliklarin
hesaplanmasinda Kimura iki parametre + Gamma dagilimi1 (K2P+T") modeli kullanilmastir.
Tiim analizler MEGA 12.0.0 programi (Tamura ve vd., 2007) kullanilarak ger¢eklestirilmistir.
Olusturulan filogenetik agaclarda dallanma yapilarinin giivenilirligi, 1000 tekrar igeren

bootstrap analizi ile degerlendirilmistir (Nei ve Kumar, 2000).
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3.2.1. Euvcil ve Yabani Koyunlara ait Genbank kodlar:

Ovis aries: HG A: DQ852286- DQ 852287, HG B: DQ852282-DQ852285, HG C:
DQ852283- DQ852284, HG D: DQ852288-DQ852289, HG E: DQ852280-DQ852281
NC047196: O.ammon AY091492: O.ammon coliom 0Q509388: O.ammon darwini
JX673912: O.ammon hodgsoni 0Q509395:0.ammon karelini AY091493: O.ammon nig-
rimontana 0Q513282: O.ammon poliislote 0Q513286: O.ammon severtzovi PP782052 :
O.aries musimon AY091486: O.canadensis FJ936183: O. canadensis nelsoni 0Q725138:
O. Canadensis sistexiananus NC039432: O.dali dali FJ936199: O. oriantalis gmelini
MW?737011: O. Nivicola KY366547: O. nivicola allemi KY366539: O. nivicola kori-
akorum NC039431: O. nivicola lydekkeri KY366542: O. nivicola nivicola KY366528:
O. nivicola tschukschorum NC026063: O. Oriantalis FJ936185: O. oriantalis anatolica
FJ936205: O. oriantalis isphahanica FJ936210: O. oriantalis laristanica MW826669: O.
vignei FJ936215: O. vignei blanfordi EU366052: O. vignei bochariensis FJ936216: O.
vignei cycloceros EU366071: O. vignei kermanensis FJ936218:0. vignei punjabiensis
FJ936221: O. vignei vignei
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4. BULGULAR

Filogenetik analiz sonucunda incelenen Ovis tiirlerine ait diziler iki ana filogenetik
grup altinda kiimelenmistir. Birinci grupta evcil koyuna (Ovis aries) ait referans haplog-
ruplart (HG A, HG B, HG C, HG D ve HG E) ile birlikte Ovis orientalis (NC026063),
Avrupa muflonu (Ovis aries musimon; PP782052), Ovis ammon alt tiirleri (AY091492,
AY091493, JX673912, 0Q509388, 0Q509395, 0Q513282 ve 0Q513286), Ovis canadensis
(AY091486 ve 0OQ725138), Ovis dalli dalli (NC039432) ve Ovis vignei (MW826669) yer
almistir. Bu grupta evcil koyuna ait referans haplogruplari kendi iglerinde kiimelenmis ve
yiiksek bootstrap destek degerleri ile ayrilmistir. Ayrica O. orientalis ve O. aries musimon

dizilerinin evcil koyun haplogruplarina en yakin konumda yer aldig1 belirlenmistir.
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wo —

100 —— DQ852289
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23 00

09 00— NC026063
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Sekil 4.1. Yerli ve yabani koyunlar arasinda JC UPMA filogenetik agac

Ovis aries: HG A: DQ852286- DQ 852287, HG B: DQ852282-DQ852285, HG C:
DQ852283- DQ852284, HG D: DQ852288-DQ852289, HG E: DQ852280-DQ852281
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NC047196: O.ammon AY091492: O.ammon coliom 0Q509388: O.ammon darwini
JX673912: O.ammon hodgsoni 0Q509395:0.ammon karelini AY091493: O.ammon nig-
rimontana 0Q513282: O.ammon poliislote 0Q513286: O.ammon severtzovi PP782052
:0.aries musimon AY091486: O.canadensis FJ936183: O. canadensis nelsoni 0Q725138:
0. Canadensis sistexiananus NC039432: O.dali dali FJ936199: O. oriantalis gmelini
MW?737011: O. Nivicola KY366547: O. nivicola allemi KY366539: O. nivicola kori-
akorumNC039431: O. nivicola lydekkeri KY366542: O. nivicola nivicola KY366528:
O. nivicola tschukschorumNC026063: O. Oriantalis FJ936185: O. oriantalis anatolica
FJ936205: O. oriantalis isphahanicaFJ936210: O. oriantalis laristanica MW826669: O.
vignei FJ936215: O. vignei blanfordi EU366052: O. vignei bochariensisFJ936216: O.
vignei cycloceros EU366071: O. vignei kermanensis FJ936218:0. vignei punjabiensis
FJ936221: O. vignei vignei

"o\ 1936218
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Ovis aries: HG A: DQ852286- DQ 852287, HG B: DQ852282-DQ852285, HG C:
DQ852283- DQ852284, HG D: DQ852288-D0Q852289, HG E: DQ852280-D(Q852281
NC047196: O.ammon AY091492: O.ammon coliom 0Q509388: O.ammon darwini
JX673912: O.ammon hodgsoni 0Q509395:0.ammon karelini AY091493: O.ammon nig-
rimontana 0Q513282: O.ammon poliislote 0Q513286: O.ammon severtzovi PP782052
:0.aries musimon AY091486: O.canadensis FJ936183: O. canadensis nelsoni 0Q725138:

O. Canadensis sistexiananus NC039432: O.dali dali FJ936199: O. oriantalis gmelini
MW?737011: O. Nivicola KY366547: O. nivicola allemi KY366539: O. nivicola kori-
akorumNC039431: O. nivicola lydekkeri KY366542: O. nivicola nivicola KY366528:
O. nivicola tschukschorumNC026063: O. Oriantalis FJ936185: O. oriantalis anatolica
FJ936205: O. oriantalis isphahanicaFJ936210: O. oriantalis laristanica MW826669: O.
vignei FJ936215: O. vignei blanfordi EU366052: O. vignei bochariensisFJ936216: O.
vignei cycloceros EU366071: O. vignei kermanensis FJ936218:0. vignei punjabiensis
FJ936221: O. vignei vignei
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100 DQ852283
67
o5 100 DQ852280
26 — MW826669
) L DQ852289
100
2 [, —— DQ852287
% L NCO026063
DQ852285
100

0 I L AY091493
—%E 0Q513286
100 0Q513282
= IL'E NC039432
0Q725138
T KY366539
00 —2 MW737011
| KY366542
0Q509388
100 v —2  ——— FJ936210
o7 ' FI936199
12 EU366071

83 FJ936216
FI936218

Sekil 4.3. Yerli ve yabani koyunlar arasinda K2P UPMA filogenetik agag
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Ovis aries: HG A: DQ852286- DQ 852287, HG B: DQ852282-DQ852285, HG C:
DQ852283- DQ852284, HG D: DQ852288-DQ852289, HG E: DQ852280-DQ852281

NC047196: O.ammon AY091492: O.ammon coliom 0Q509388: O.ammon darwini
JX673912: O.ammon hodgsoni 0Q509395:0.ammon karelini AY091493: O.ammon nig-
rimontana 0Q513282: O.ammon poliislote 0Q513286: O.ammon severtzovi PP782052
:0.aries musimon AY091486: O.canadensis FJ936183: O. canadensis nelsoni 0Q725138:
O. Canadensis sistexiananus NC039432: O.dali dali FJ936199: O. oriantalis gmelini
MW?737011: O. Nivicola KY366547: O. nivicola allemi KY366539: O. nivicola kori-
akorumNC039431: O. nivicola lydekkeri KY366542: O. nivicola nivicola KY366528:
O. nivicola tschukschorumNC026063: O. Oriantalis FJ936185: O. oriantalis anatolica
FJ936205: O. oriantalis isphahanicaFJ936210: O. oriantalis laristanica MW826669: O.
vignei FJ936215: O. vignei blanfordi EU366052: O. vignei bochariensisFJ936216: O.
vignei cycloceros EU366071: O. vignei kermanensis FJ936218:0. vignei punjabiensis
FJ936221: O. vignei vignei

’S-Cm“

$6£60s00

Sekil 4.4. Yerli ve yabani koyunlar arasinda K2P Neinghbour-Jaoining (NJ) filogenetik agag
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Ovis aries: HG A: DQ852286- DQ 852287, HG B: DQ852282-DQ852285, HG C:
DQ852283- DQ852284, HG D: DQ852288-DQ852289, HG E: DQ852280-DQ852281

NC047196: O.ammon AY091492: O.ammon coliom 0Q509388: O.ammon darwini
JX673912: O.ammon hodgsoni 0Q509395:0.ammon karelini AY091493: O.ammon nig-
rimontana 0Q513282: O.ammon poliislote 0Q513286: O.ammon severtzovi PP782052
:0.aries musimon AY091486: O.canadensis FJ936183: O. canadensis nelsoni 0Q725138:
0. Canadensis sistexiananus NC039432: O.dali dali FJ936199: O. oriantalis gmelini
MW?737011: O. Nivicola KY366547: O. nivicola allemi KY366539: O. nivicola kori-
akorumNC039431: O. nivicola lydekkeri KY366542: O. nivicola nivicola KY366528:
O. nivicola tschukschorumNC026063: O. Oriantalis FJ936185: O. oriantalis anatolica
FJ936205: O. oriantalis isphahanicaFJ936210: O. oriantalis laristanica MW826669: O.
vignei FJ936215: O. vignei blanfordi EU366052: O. vignei bochariensisFJ936216: O.
vignei cycloceros EU366071: O. vignei kermanensis FJ936218:0. vignei punjabiensis
FJ936221: O. vignei vignei
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5. TARTISMA

Hiendleder vd., (1998), mtDNA verilerine dayali filogenetik analizlerinde evcil
koyunlarin iki temel materyal haplogruptan, A ve B soylarindan koken aldigini ortaya
koymustur. Bu ¢alisma, koyunlarin tek bir materyalden tiiremedigini gosteren ilk kapsaml
molekiiler arastirmalardan biri olarak kabul edilmektedir. Daha sonraki arastirmalar
ise koyunlarin filogenetik yapisinin diigiiniildiigiinden daha karmasik oldugunu ortaya
koymustur. Guo vd., (2005) ile Pedrosa vd., (2005), 6zellikle Cin ve Yakin Dogu kokenli
koyun popiilasyonlarinda tiglincii bir materyal haplogrup olan C soyunu tanimlamislardir.
Benzer sekilde Pereira vd., (2006), Portekiz yerli koyunlarinda C haplogrubunun diisiik
frekansta da olsa bulundugunu bildirerek bu soyun Avrupa’nin batisina kadar ulastigini

gostermistir.

Materyal haplogruplarin gesitliligine iliskin ¢alismalar ilerleyen yillarda yeni soylarin
belirlenmesiyle genislemistir. Tapio vd., (2006), Kuzey Kafkasya’da yetistirilen Karachai
koyunlarinda daha 6nce tanimlanan A, B ve C haplogruplarindan belirgin sekilde ayrilan
yeni bir materyal soy tespit etmis ve bu grubu D haplogrubu olarak adlandirmistir. Ardindan
M vd., (2007), Tiirkiye’de yetistirilen Tuj ve Ivesi koyunlarinda besinci materyal soy olan E
haplogrubunu tanimlamis ve bdylece evcil koyunlarda bilinen materyal haplogrup sayisi

bese ylikselmistir.

Materyal haplogruplarin cografi dagilimi incelendiginde, koyun evcillestirme siireci-
nin Neolitik Donemde Yakin Dogu’da basladigi ve tarim toplumlarinin gégleriyle birlikte
Avrupa, Asya ve Afrika’ya yayildigi anlasilmaktadir. Mitokondriyle DNA analizlerinden
elde edilen bulgular, evcil koyun popiilasyonlarinin yayilim siirecinde yabani koyunlarla
zaman zaman gen alisverisi gerceklestirdigini ve bu durumun giiniimiizde goézlenen
genetik cesitliligin olugsmasina katki sagladigini gostermektedir. Bu nedenle molekiiler
filogenetik caligmalar, koyunlarin evrimsel kdkeninin, evcillestirme tarihinin ve farkh
popiilasyonlarin genetik yapisinin agiklanmasinda temel bilgi kaynaklarindan biri olarak

degerlendirilmektedir.

Literatiirde yer alan arastirmalar birlikte degerlendirildiginde, evcil koyunlarin

filogenetik yapisinin biiyiik 6l¢iide A, B ve C maternal haplogruplar etrafinda sekillen-
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digi goriilmektedir. Avrupa ve Anadolu kokenli popiilasyonlarda B haplogrubu baskin
olarak bulunurken, Asya popiilasyonlarinda A haplogrubu daha yiiksek frekansta temsil
edilmektedir. Buna karsilik C, D ve E haplogruplar1 daha diisiik oranlarda goriilmekle
birlikte, koyunlarin evrimsel gegmisi ve bolgesel genetik farklilasmalarin agiklanmasinda
onemli bilgiler sunmaktadir. Ozellikle Tiirkiye’de yetistirilen yerli koyun irklarmin birden
fazla materyal haplogrubu biinyesinde barindirmasi, Anadolu’nun koyun evcillestirme
stirecindeki kritik konumunu desteklemekte ve bu popiilasyonlar1 genetik kaynaklarin

korunmasi agisindan stratejik bir konuma tagimaktadir.

Bu ¢alismada elde edilen NJ ve UPGMA filogenetik agaglari, Kimura-2 Parametre ve
Jukes-Cantor modelleri altinda biiyiik 6lgiide benzer topolojiler sergilemistir. Ovis aries
haplogruplari (HG A-E) monofiletik yapida bulunmus ve 6zellikle HG B’nin O. orientalis
ile yakin kiimelenmesi, evcil koyunlarin Asya muflonundan tiiredigini destekleyen 6nceki
molekiiler ¢aligmalarla uyum gostermektedir. O. vignei, O. nivicola ve O. canadensis
alt tiirleri kendi igerisinde ayr1 kladlar olusturarak tiir diizeyindeki filogenetik ayrimi
dogrulamustir. Buna karsilik O. ammon alt tiirlerinde gézlenen daha daginik yerlesim ve uzun

dallar, bu grupta mitokondriyal genetik cesitliligin daha yiiksek oldugunu gostermektedir.

Genel olarak, kullanilan farkli aga¢ olusturma yontemleri ve uzaklik modelleri benzer
sonuglar verdiginden, elde edilen filogenetik yapilarin giivenilir oldugu ve mtDNA D-loop
bolgesinin Ovis cinsi igerisindeki maternal soy iliskilerinin ortaya konulmasinda uygun
bir molekiiler belirteg oldugu soylenebilir. Bu bulgular, daha 6nce Hiendleder vd., (1998;
2002), Meadows vd., (2005), Pedrosa vd., (2005), Tapio vd., (2006) ve Demirci vd., (2013)

tarafindan bildirilen filogenetik sonuglarla genel olarak uyumludur.

Mitokondriyal DNA’nin (mtDNA) kontrol bolgesi olarak bilinen D-loop, yiiksek
mutasyon hizi, yalnizca materyal hat tizerinden kalitimsal ve rekombinasyona ugramamasi
gibi ozellikleri nedeniyle koyunlarda filogenetik iliskilerin aydinlatilmasi, evcillestirme
gecmisinin arastirilmasi ve genetik cesitliligin degerlendirilmesinde en yaygin kullanilan
molekiiler belirteglerden biridir. Farkli cografyalarda gergeklestirilen molekiiler calismalar,
yerli ve yabanci koyun popiilasyonlariin ortak maternal kdkenlere sahip oldugunu ortaya

koyarken, uzun siireli cografi izolasyon, dogal seleksiyon ve yetistiricilik uygulamalarinin
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haplotip dagilimlarinda boélgesel farkliliklarin olusmasina neden oldugunu gostermektedir.

Evcil koyunlarin kokenine iliskin ilk kapsamli molekiiler arastirmalardan biri
Hiendleder vd., (1998a). tarafindan gergeklestirilmistir. Arastirmacilar, mtDNA D-loop
bolgesinde PCR-RFLP yontemini kullanarak yaptiklar: analizlerde evcil koyunlarin tek bir
maternal soydan kdken almadigini ortaya koymus ve Avrupa ile Asya kokenli iki temel
maternal soy tamimlamistir. Daha sonraki ¢alismalarda ise tam mitokondriyal genom ve D-
loop dizi analizleri kullanilarak, 6zellikle B haplogrubunun Avrupa muflonu (Ovis musimon)
ile yakin filogenetik iliski gosterdigi ve bu tiiriin evcil koyunlarin yabani atalarindan biri
oldugu desteklenmistir (Hiendleder vd., 1998b; 2002). Ayrica A ve B haplogruplarinin
yaklasik 1,5 milyon yil 6nce birbirinden ayrildiginin tahmin edilmesi, koyunlarin evrimsel

gecmisinin evcillestirme olayindan ¢ok daha eski donemlere uzandigini géstermektedir.

Asya’da gerceklestirilen molekiiler caligmalar, koyun popiilasyonlarinda A, B ve C
haplogruplarinin baskin materyal soylar oldugunu ortaya koymaktadir. Cin ve Mogolistan
yerli koyunlari {izerinde yapilan aragtirmalarda A haplogrubunun en yiiksek frekansa sahip
oldugu belirlenirken, Mogolistan popiilasyonlarinda genetik ¢esitliligin Cin koyunlarina
kiyasla daha yiiksek oldugu bildirilmistir (Guo vd., 2005; Luo ve vd., 2005; Zhao vd.,
2011; Zhao vd., 2013). Bu durum, Mogolistan koyunlarinin materyal genetik ¢esitliligi
daha iyi korudugunu diisiindiirmektedir. Bunun yaninda Luo vd., (2005). gerceklestirdigi
network analizinde Avrupa muflonunun B haplogrubu igerisinde yer almasi, bu haplogrubun

kokenine iliskin daha 6nce bildirilen filogenetik bulgular1 desteklemistir.

Avrupa koyun popiilasyonlarinda ise maternal ¢esitliligin biiyiik 6l¢iide B haplogrubu
etrafinda yogunlastigi goriilmektedir. Meadows vd., (2005), Avrupa kdkenli koyun irklarinda
B haplotiplerinin baskin oldugunu, buna karsilik Asya popiilasyonlarinda A haplogrubunun
daha yaygm bulundugunu bildirmistir. Pedrosa vd., (2007). da iber Yarimadasi’ndaki koyun
popiilasyonlarinda B haplogrubunun baskin oldugunu, ancak A ve C haplogruplarmin da
belirli oranlarda temsil edildigini ortaya koymustur. Benzer sekilde Cinkulov vd., (2008),
Balkan Pramenka koyunlarinda B haplogrubunun yaklasik %94 gibi oldukg¢a ytiksek bir
frekansa ulastigini, A haplogrubunun ise sinirli sayida bireyde bulundugunu rapor etmistir.

Bu sonuglar, Avrupa koyunlarinin materyal koken bakimindan gérece homojen bir genetik
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yapi1 sergiledigini gostermektedir.

Tiirkiye’de yetistirilen yerli koyun irklari {izerinde gergeklestirilen aragtirmalar ise
Anadolu’nun koyun evcillestirme siirecindeki 6nemini ortaya koyan onemli bulgular
sunmaktadir. Kiraz (2009), Akkaraman ve ivesi koyunlarinda A, B, C ve E haplogruplarin
belirleyerek yiiksek diizeyde maternal genetik gesitlilik tespit etmistir. Benzer sekilde Oner
vd., (2013), Tiirkiye’nin farkli bolgelerinden 6rneklenen dokuz yerli koyun irkinda A,
B ve C haplogruplarmimn birlikte bulundugunu gostermistir. Ozellikle B haplogrubunun
yaygin olarak gozlenmesi, Hiendleder vd., (2002). Tiirkiye kokenli koyunlarin Avrupa
muflonu ile yakin filogenetik iligki igerisinde oldugunu gosteren bulgulartyla uyumlu
goriinmektedir. Anadolu’nun Yakin Dogu evcillestirme merkezine olan cografi yakinlig
dikkate alindiginda, farkli materyal soylarin ayni popiilasyonlarda bulunmasi beklenen bir

durum olarak degerlendirilmektedir.

Brezilya ve Hindistan’da yiiriitiilen aragtirmalar da koyun popiilasyonlarinin 6nemli
diizeyde genetik cesitlilik tagidigin1 gostermektedir. Brezilya koyunlarinda yiiksek hap-
lotip ¢esitliligi belirlenmesine ragmen belirgin filogenetik kiimelenmenin gézlenmemesi,
farkli kokenlerden gelen popiilasyonlarin uzun yillar boyunca birbirleriyle melezlenmis
olabilecegini diigiindiirmektedir (Paiva vd., 2005). Hindistan koyunlarinda ise iki temel
maternal soyun (A ve B) varligi belirlenmis olup, bu sonug Asya koyun popiilasyonlarinda
A haplogrubunun baskin oldugunu bildiren diger aragtirmalarla uyumludur (Pardeshi vd.,

2007).

Literatiirde yer alan calismalar birlikte degerlendirildiginde, koyun popiilasyonlarinda
haplotip gesitliliginin yiiksek olmasina karsin niikleotid ¢esitliliginin gérece diisiik oldugu
goriilmektedir. Bu durum, ortak maternal kokenlerden tiireyen ¢ok sayida birbirine yakin
akraba haplotipin zaman igerisinde hizla ¢esitlendigini géstermektedir. Cin, Mogolistan,
Avrupa, Tiirkiye, Hindistan ve Brezilya gibi farkli cografyalardan elde edilen bulgular, evcil
koyunlarin ortak bir evcillestirme gegmisini paylasmasina ragmen, daha sonraki donemlerde
gerceklesen gogler, ticaret faaliyetleri, dogal ve yapay seleksiyon ile cografi izolasyonun

popiilasyonlarin genetik yapisinda bolgesel farklilagmalara yol agtigini ortaya koymaktadir.
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6. SONUCLAR

Jukes-Cantor ve Kimura 2-Parameter modelleri kullanilarak UPGMA ve Neighbor-
Joining yoOntemleriyle olusturulan dort filogenetik agacin tamaminda benzer dallanma
yapilarinin elde edilmesi, analiz edilen diziler arasindaki filogenetik iliskilerin yontemden

bagimsiz olarak tutarli oldugunu gostermektedir.

Bu bulgular, daha 6nce Hiendleder vd., (1998; 2002), Meadows vd., (2005), Pedrosa
vd., (2005), Tapio vd., (2006) ve Demirci vd., (2013) tarafindan bildirilen filogenetik

sonugclarla genel olarak uyumludur.
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7. ONERILER

Tiirkiye’de yetistirilen yerli koyun irklarinin maternal haplogrup dagilimini ortaya
koyacak kapsamli molekiiler ¢alismalarin farkli bolgeleri kapsayacak sekilde artirilmasi

Onerilmektedir.

Mitokondriyal DNA analizlerinin, SNP panelleri, mikrosatellit belirtecleri ve
tim genom dizileme (Whole Genome Sequencing) verileriyle birlikte degerlendirilmesi,

popiilasyonlarin genetik yapisinin daha ayrintili ortaya konulmasini saglayacaktir.

Antik DNA c¢alismalar ile giinlimiiz koyun popiilasyonlarinin karsilastirilmast,
evcillestirme siireci ve tarihsel goc¢ yollarinin daha dogru bigimde aciklanmasina katk1

saglayacaktir.

Nadir goriilen C, D ve E maternal haplogruplarini tasiyan popiilasyonlarin

belirlenmesi ve korunmasina yonelik genetik kaynak yonetim programlar gelistirilmelidir.

Yerli koyun iwrklarinin genetik ¢esitliliginin korunmasi amaciyla ulusal gen
bankalarinin giiclendirilmesi ve molekiiler verilerin 1slah programlarina entegre edilmesi

Oonem tasimaktadir.

Gelecekte yapilacak filogenetik arastirmalarda gevresel adaptasyon, iklim degisikli-
g1 ve iiretim performansi ile iligkili genomik verilerin birlikte degerlendirilmesi, hem koruma
biyolojisi hem de hayvansal iiretim agisindan daha kapsamli sonuglar elde edilmesine katki

saglayacaktir.
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