T.C.
AKDENIZ UNIVERSITESI

S PP
48;("-"' 1982 -~ ‘.\,\\)
/MLER| EN

TURKIYE, FILISTIN, URDUN VE SUUDi ARABISTAN’DA YETIiSTIRILEN
IVESIi KOYUNLARI GENETiK.Ol}IJINLERiNiN MTDNA D-LOOP BOLGESI
DNA DIZI ANALIZINE GORE ARASTIRILMASI

Faisal Saleh Khalel RASHAYDA
FEN BIiLIMLERI ENSTITUSU
TARIMSAL BiYOTEKNOLOJi ANABILIM DALI

DOKTORA TEZIi

HAZIRAN 2023

ANTALYA



T.C.
AKDENIZ UNIVERSITESI

S PP
48;("-"' 1982 -~ ‘.\,\\)
/MLER| EN

TURKIYE, FILISTIN, URDUN VE SUUDi ARABISTAN’DA YETIiSTIRILEN
IVESIi KOYUNLARI GENETiK.Ol}IJINLERiNiN MTDNA D-LOOP BOLGESI
DNA DIZI ANALIZINE GORE ARASTIRILMASI

Faisal Saleh Khalel RASHAYDA
FEN BIiLIMLERI ENSTITUSU
TARIMSAL BiYOTEKNOLOJi ANABILIM DALI

DOKTORA TEZIi

HAZIRAN 2023

ANTALYA



T.C.
AKDENIZ UNIVERSITESI
FEN BiLIMLERI ENSTITUSU

TURKIYE, FILISTIN, URDUN VE SUUDi ARABISTAN’DA YETIiSTIRILEN
IVESIi KOYUNLARI GENETiK.Ol}IJINLERiNiN MTDNA D-LOOP BOLGESI
DNA DIZI ANALIZINE GORE ARASTIRILMASI

Faisal Saleh Khalel RASHAYDA
TARIMSAL BiYOTEKNOLOJi ANABILIM DALI

DOKTORA TEZIi

Bu tez Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi
tarafindan FDK-2022-6084 nolu proje ile desteklenmistir.

HAZIRAN 2023



T.C.
AKDENIZ UNIVERSITESI
FEN BIiLIMLERI ENSTITUSU

TURKIYE, FILISTIN, URDUN VE SUUDi ARABISTAN’DA YETIiSTIRILEN
IVESI KOYUNLARI GENETIK ORIJINLERININ MTDNA D-LOOP BOLGESI
DNA DIZi ANALIZINE GORE ARASTIRILMASI

Faisal Saleh Khalel RASHAYDA
TARIMSAL BiYOTEKNOLOJi ANABILIM DALI

DOKTORA TEZIi

Bu tez 12/06/2023 tarihinde jiiri tarafindan Oybirligi ile kabul edilmistir.

Dog¢. Dr. Hasan MEYDAN (Danigsman)
Prof. Dr. Ibrahim Zafer ARIK

Dog. Dr. Demir OZDEMIR

Dog. Dr. Abdullah Nuri OZSOY

Dog. Dr. Taki KARSLI



OZET

_TURKIYE, FILISTIN, URDUN VE SUUDi ARABISTAN’DA YETISTIRILEN
IVESI KOYUNLARI GENETIiK ORIJINLERININ MTDNA D-LOOP BOLGESI
DNA DIZi ANALIZINE GORE ARASTIRILMASI

Faisal Saleh Khalel RASHAYDA
Doktora Tezi, Biyoteknoloji Anabilim Dal
Danmisman: Do¢. Dr. Hasan MEYDAN
Haziran 2023; 106 sayfa

Ivesi, kombine bir koyun 1rk1 olup et, siit ve yapag: iiretimi i¢in yetistirilen ve
elverissiz ¢evre kosullarina iyi adapte olmus dayamikli bir irktir. Ivesi Tiirkiye'nin
giineyinde, Irak, Suudi Arabistan, Filistin, Urdiin ve Suriye'de yetistirilmektedir. Siddetli
kuraklik, hastalik, iklim degisikligi, yogun seleksiyon ve melezleme gibi birgok faktor
sebebiyle Verimli Hilal bolgesinde yetistirilen Ivesi koyunlarmin genetik gesitliligi ve
biyolojik zenginliginde ciddi bir diisiis meydana gelmistir. Bu yiizden bu irklarin
tanimlanmasi, filogenetik iliskilerinin belirlenmesi ve buna bagl olarak da korunmasi
biiylik 6nem arz etmektedir.

Bu tez calismasinda Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen
Ivesi koyunlarmm mtDNA D-loop bélgesi dizilenmis, evcillestirilme siirecleri ve
haplogruplar1 hakkinda bilgiler elde edilmis ve genetik benzerlik/farkliliklar1 ortaya
koyularak filogenetik analizler yapilmistir. Bu amag dogrultusunda toplam 300 (n=75x4)
koyundan elde edilen DNA materyal olarak kullanilmis, mtDNAnin kontrol bolgesi (D-
loop bolgesi) PCR ile ¢ogaltilmis ve dizi analizi gergeklestirilmistir. Analizler sonucunda,
calisilan koyun popiilasyonlarinda toplam 34 farkli polimorfik bélge ve 67 farkli haplotip
tespit edilmistir. Tum popiilasyonlar birlikte ele alindiginda haplotip cesitliligi ve
niikleotid ¢esitliligi sirasiyla 0.968+0.006 ve 0.01656 olarak hesaplanmistir. Calisilan
popiilasyonlardan birbirine genetik olarak en uzak popiilasyonlarin Tiirkiye ve Filistin
poptilasyonlart oldugu goriilmektedir ve bu iki popiilasyon arasindaki genetik mesafe
0.022 olarak tahmin edilmistir. Calisilan popiilasyonlarda tiim referans haplogruplar
tespit edilmis olup B haplogrubu baskin (%37) olarak bulunmustur.

ANAHTAR KELIMELER: Filogenetik analiz, Genetik ¢esitlilik, Haplogrup, Ivesi,
MtDNA D-loop
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ABSTRACT

INVESTIGATING THE GENETIC ORIGIN OF AWASSI SHEEP IN TURKIYE,
PALESTINE, JORDAN AND SAUDI ARABIA BASED ON SEQUENCING OF
MTDNA D-LOOP REGION

Faisal Saleh Khalel RASHAYDA
PhD Thesis, Department of Biotechnology
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Hasan MEYDAN
June 2023; 106 pages

Awassi is a combined sheep breed, bred for meat, milk and wool production and
is well adapted to unfavourable environmental conditions. It is widely bred in southern
Tiirkiye, Iraq, Saudi Arabia, Palestine, Jordan and Syria. Due to many factors such as
severe drought, disease, climate change, intensive selection and crossbreeding, the
genetic diversity and biological richness of Awassi sheep reared in Fertile Crescent region
has been severely reduced. Therefore, it is of great importance to identify these breeds, to
determine their phylogenetic relationships and to protect them accordingly.

In this thesis, the mtDNA D-loop region of Awassi sheep reared in Tiirkiye,
Palestine, Jordan and Saudi Arabia was sequenced, information about domestication
processes and haplogroups were obtained and phylogenetic analyses were performed by
revealing genetic similarities/differences. For this purpose, a total of 300 sheep (n=75x4)
were sampled, the control region (D-loop region) of mtDNA was amplified by PCR and
then sequenced. As a result of the analysis, a total of 34 different polymorphic regions
and 67 different haplotypes were detected in the studied populations. When all
populations were considered together, haplotype diversity and nucleotide diversity were
calculated as 0.968+0.006 and 0.01656, respectively. Among the populations studied, the
most genetically distant populations were the Turkish and Palestinian populations and the
genetic distance between these two populations was estimated as 0.022. All reference
haplogroups were detected in the studied populations and haplogroup B was found to be
dominant (37%).

KEYWORDS: Awassi, Genetic diversity, Haplogroup, MtDNA D-loop, Phylogenetic
analysis
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1. GIRIS

Insanoglu, avecilik uygulamalarmi terk ederek hayvanlarin evcillestirilmesi
veyetistirilmesiyle tarihi bir adim atmistir. Yasam tarzindaki bu degisiklik, insanlarin sosyal
yasamlari tizerinde onemli bir etkiye sahip olmustur. Evcillestirmenin ne zaman ve neden
basladig1 bilinmemekle birlikte vahsi kurtlardan, korunma ve avlanma amaciyla kopeklerin
evrimi yaklagik 14.000 yil 6nceye dayandigi (MO 12.000) tahmin edilmektedir (Roots
2007). Ciftlik hayvanlarinin evcillestirmesinde oncelikli olarak 4 tiiriin ad1 gegmektedir.
Arkeolojik kazilardan elde edilen bilgilere gore koyun, keci, domuz ve sigir gibi giftlik
hayvanlariin evcillestirilmesinin ise gliniimiizden yaklagik 12.000 ila 13.000 yil 6nceye
dayandigt (MO 10.000-11.0000) diisiiniilmektedir (Zeder 2008). Genel olarak
evcillestirmenin, Orta Anadolu'dan kuzeybati iran'a kadar uzanan bir bélgesi olan “Verimli
Hilal” bolgesinde gergeklestigine inanilmaktadir (Sekil 1.1).

Diinya tizerinde oldukga genis bir cografyada dagilim gosteren yabani koyunlar, evcil
koyunlarin atalar1 olarak kabul edilmektedir. Evcil koyunlarin (Ovis aries), Urial, Argali ve
Muflon koyunlarindan tiiredigi teorisi literatiirde uzun siiredir tartisila gelmektedir. Bu
koyunlar halen kendi bolgelerinde yagsamaktadirlar. Ancak arkeolojik kazilar ve molekiiler
genetik arastirmalar evcil koyunun Avrupa Muflonu (Ovis musimon) ve Asya Muflonu (Ovis
orientalis) soyundan geldigini gostermistir (Hiendleder vd.2002).

Sekil 1.1. Verimli Hilal bdlgesindeki evcil hayvan tiirlerinin ilk evcillestirilme tarihleri ve
yayilis1 (Zeder 2008). Renkli alanlar igindeki tarihler yaklasik evcillestirme tarihlerini (MO),
renkli alanlarin disindaki tarihler ise evcillestirmenin o bolgede ilk ortaya ¢iktig1 yaklasik
tarihleri (MO) gdstermektedir. Turuncu, kegi (Capra hircus); mavi, koyun (Ovis aries); yesil,
sigir (Bos taurus); kirmizi, domuz (Sus scrofa).
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Verimli Hilal bolgesindeki evcil hayvan tiirlerinin ilk evcillestirilme tarihleri ve
yayilis1 (Zeder 2008). Renkli alanlar igindeki tarihler yaklasik evcillestirme tarihlerini (MO),
renkli alanlarin disindaki tarihler ise evcillestirmenin o bolgede ilk ortaya ciktigi yaklasik
tarihleri (MO) gdstermektedir. Turuncu, kegi (Capra hircus); mavi, koyun (Ovis aries); yesil,
sigir (Bos taurus); kirmizi, domuz (Sus scrofa).

Arkeologlar ve genetik¢ilere gére, koyunlar ilk olarak yaklasik MO 11.000 yilinda
Verimli Hilal'in Orta Anadolu ile Zagros Daglari'nin kuzeyi arasindaki bolge de dahil olmak
lizere cesitli bolgelerinde evcillestirilmistir. Bu bdlgeler giiniimiizde Irak, Urdiin, Filistin,
Suriye, Iran ve Tiirkiye'ye karsilik gelmektedir (Zeder vd. 2008; Demirci vd. 2013; Larson
ve Burger 2013). Bu iilkelerin koyun popiilasyonlari, Asya, Afrika ve Avrupa'daki diger
bolgelerdeki koyunlarla karsilastirildiginda (mikrosatellit, SNP, mtDNA ve ¢ekirdek DNA's1
calismalarina gore) daha yiiksek diizeyde genetik ¢esitlilik sergilemektedir (Pereira vd. 2009;
Benjelloun vd. 2011; Gaouar vd. 2015; Ahmed vd. 2017; Al-Atiyat vd. 2018). Bulunan
yiiksek genetik gesitlilik, bu tilkelerin ¢iftlik hayvanlarinin evcillestirilme merkezlerine yakin
olmasimdan ya da bu evcillestirilme merkezlerinin  bazilarm1  i¢ermesinden
kaynaklanmaktadir (Naderi vd. 2007). Buna ek olarak, bilinen en eski hayvancilik
bicimlerinden birini barindiran Bedevilik, tarih boyunca gdgebe hayvan faaliyetleriyle,
ilkelerin koyun popiilasyonlar1 arasinda biiyiik miktarda gen akis1 meydana getirmistir.
Tiirlin gen akisinin bagka bir bi¢imi, Miislimanlarin Hac gelenegi sirasinda her yil kurban
edilen yiizbinlerce hayvanin (yani kegi, koyun, sigir ve deve) ithal edilmesidir. Bu, kii¢iikbas
hayvan hareketliliginin insan gogli ve ticaretten kaynaklandigini dogrulayan mevcut
raporlarla tutarhidir (Luikart vd. 2006; Naderi vd. 2007). Al-Atiyat vd. (2018) tarafindan
yapilan bir ¢alismada, Suudi Arabistan koyun 1rklar1 (Harri, Najdi, Awassi/Naemi, Arb ve
Rufidi) ile Urdiin Ivesi koyun 1rklar1 popiilasyon ici yiiksek genetik varyasyona sahip oldugu
bildirilmistir. Ivesi koyun 1rkinin genetik yapisi, Verimli Hilal'de yaygm bir irk oldugu igin
onemlidir ve muhtemelen modern Avrupa koyun irklarinin ¢ogunu meydana getirmistir
(Koban 2004, Demirci vd. 2013; Al-Atiyat ve Aljumaah 2014).

Hayvan gen kayaklarinin kaybolmasina ve yerli hayvanlardaki genetik cesitliligin
azalmasina kars1 FAO araciligiyla baz1 sistemler ve veri tabanlar1 (DAD-IS, SOWANGR,
MoDAD gibi) ortaya koyulmustur. Bunlar sayesinde genetik varyasyonun ve farkliligin
Olclimii icin ¢aligmalar baslatilmistir. FAO tarafindan hayvan genetik kaynaklarinin risk
durumlarinin smiflandirmas: yapilmistir. Bu simiflandirmaya gore irklar, yok olmus irklar,
kritik durumda 1rklar, yok olma tehlikesi altinda irklar, yok olma sinirinda 1rklar, risk durumu
olmayan 1rklar ve durumu bilinmeyen irklar olarak risk gruplaria ayrilmistir (FAO 2019).

Hayvansal {irlinlere olan talep, diinya niifusunun vegilinlik beslenme
gereksinimlerinin artmasiyla dogru orantili olarak artmaktadir. Bu nedenle, artan
gereksinimleri karsilayabilmek igin hayvansal iriinlerin miktarmin ve Kalitesinin
artirilmasina yonelik 1slah ve seleksiyon programlari uygulanmaktadir. Bu programlar, var
olan genetik cesitliligi koruyacak sekilde planlanmalidir. Aksi takdirde var olan genetik
cesitliligin azalmasina ve hatta yok olmasina neden olma ihtimali yiiksektir. Verimli Hilal ve
evcillestirme bolgelerine yakin olan iilkelerde yetistirilen koyunlar, iklim degisikligi, siddetli
kuraklik ve hastalik tehditleri, genis seleksiyon ve melezleme gibi bir¢ok faktoér nedeniyle
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genetik cgesitlilik ve biyolojik zenginlikte keskin bir diisiisle karsi karsiya bulunmaktadir.
Halihazirda sahip oldugumuz irklarin diisiik performansini iyilestirmeyi amaglayan 1slah
caligmalar1 veya hibrit irklarin kullaniminin yayginlagmasi nedeniyle yerli gen kaynaklarinin
yok olma tehdidi giderek daha 6nemli hale gelmektedir. Gelecekte yerli irklarin hangi ayirt
edici 6zelliklerinin gerekli olacag belirsiz oldugundan, nesli tilkenmekte olan tiim irklarin,
ekonomik ve istihdam olanaklariin elverdigi olgiide yeterli biiyiikliikte popiilasyonlarla
genetik kaynak olarak korunmasi gerektigine kanaat getirilmis ve birgok iilkede yerli gen
kaynaklarinin korunmasina yonelik projeler yiriitiilmistiir. Sahip oldugumuz gen
kaynaklari, kendine has essiz allelik kombinasyonlara sahip olabilirler. Tekrar
kullanilabilmesi i¢in hangi irklarin korunmasi gerektigi sorusu oldukca 6nemlidir. Bu yiizden
irklarin Oncelik sirasinin belirlenmesinde, oncelikli olarak irklarin genetik yapisinin ve
aralarindaki iliskinin incelenmesi gerekmektedir (Ata 2019).

Genetik cesitliligin belirlenmesine yonelik ¢alismalar morfolojik 6zelliklere dayali
tanimlayict teknikler kullanilarak baslamistir. Ancak bu teknikler ile sadece fenotipik
varyasyon belirlenebilmektedir. Bu ylizden morfolojik 6zellikleri kullanmak yerine DNA
temelli molekiiler tekniklerden yararlanmak daha bilgilendirici ve dogrudur. Ciinkii
morfolojik tekniklerin dogrulugu ve giivenirligi molekiiler tekniklere gore daha diistiktiir.
Son yirmi yilda molekiiler genetik temelli yontemler ile genetik orijin ve evcillestirme
arastirmalart hiz kazanmigtir. RFLP analizi, mitokondriyal DNA (mtDNA), yiiksek
yogunluklu SNP panellerinin DNA dizilimi gibi yontemler kullanilarak anne, baba ve
otozomal kalitim temelli gesitli kullanilabilir yararli teknikler sunulmustur. Bu molekiiler
teknikler, evcillestirme merkezlerinde erken asamalarda uygulanmaya baglanmistir.
Evcillestirme merkezlerine yakin bolgelerdeki hayvanlarin yiiksek genetik cesitlilige sahip
oldugu ve evcillestirme merkezinden uzaklastikca genetik varyasyonda azalma meydana
geldigi ortaya konulmustur (Bradley vd. 1996, Loftusvd.1999). Cekirdek ve mtDNA
molekiillerinin  kullanildigit molekiiler tekniklerden yararlanilarak koyunlarda gen
haritalamasi, genlerin organizasyonlar1 ile ¢aligmaesaslarinin belirlenmesi, genlerin
evriminin anlasilmasi ve popiilasyon genetigikonularinda arastirmalar yogun bir sekilde
yiriitiilmektedir. Boylece, koyunlarda yiiriitiilen molekiiler genetik ¢alismalar hem temel
genetik mekanizmalarin anlasilmast konusundaki bilgilerimizin artmasini hem de koyunlara
0zgii genetik problemler hakkindaki bilgi birikiminin daha da iyilestirilmesini saglamakta ve
bireyler ve wrklar arasindaki farkliliklar1 daha dogru bir sekilde ortaya koymak miimkiin
olmaktadir (Meadows vd. 2005). DNA diizeyindeki ¢alismalarda en etkili teknik, dizi analizi
yoluyla DNA dizilerinin elde edilmesi ve yorumlanmasidir. Bu sayede genomdaki tim tek
niikleotid polimorfizmleri (SNP'ler) ve mutasyonlar goriintiilenebilmektedir. DNA dizi
analizi, gen yapisi ve kontrol mekanizmalari hakkindaki sorularimizin ¢gogunu yanitlamak
i¢in temel bir tekniktir (Cho vd. 1998).

Literatiirde mtDNA genomu ile ilgili bir¢ok ¢aligma bulunmaktadir. mtDNA genom
calismalari, evcillestirme ve bireysel farkliliklar da dahil olmak iizere bir¢ok konuda yeni
bilgiler saglamistir. Bu calismalar genellikle belirli bir uzunluktaki korunmus mtDNA
bolgelerine spesifik tasarlanan primerleri kullanarak farkliliklart bulmak i¢in karsilagtirmay1
amaglamaktadir. Calismalar biiyiik 6l¢iide mitokondriyal genomun kontrol bolgesi (D-loop
dongiisii) ve CytB boliimlerine dayanmaktadir (Pedrosa vd. 2005).
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Verimli Hilal koyun irklari; iklim degisikligi, kuraklik ve hastalik etmenleri,
seleksiyon ve melezleme gibi bir¢ok faktdr nedeniyle biyolojik cesitlilik ve biyolojik
zenginlikte keskin bir diisiisle kars1 karsiya kalmaktadir. Bu tiirlerin korunmasi, ¢ogu iilkenin
ana endiselerinden biridir. Irklar arasindaki filogenetik iliskilerin ¢dziimlenmesine yonelik
calismalar, hayvan genetik kaynaklarinin korunmasinda Onceliklerin belirlenmesine
yardimci olacaktir (Reist-Martiet vd. 2003). Bu kapsamda artan bilgiyle, son teknolojik
gelismeleri ve yeni molekiiler araglar1 goz Oniinde bulundurarak biyolojik ¢esitliligin
korunmasi i¢in daha fazlasi yapilabilir. Bu araglar, koyun disinda diinyada ¢ok ¢esitli tiirlerin
evrimsel iliskilerinin, taksonomilerinin ve demografik ozelliklerinin kdkenlerini ve
evcillestirme siireglerini anlamamiza yardimci olmaktadir (Rosa ve Paiva 2009; Grisolia ve
Moreno-Cotulio 2012). Simdiye kadar bu alanda gergeklestirilmis ¢ok az ¢alisma mevcuttur.
Spesifik olarak, Tiirkiye'deki Ivesi koyunlarinin atalarinmn Filistin, Urdiin, Suudi Arabistan
veya Ivesi koyunlarmin Verimli Hilal'de bulundugu herhangi bir iilkedeki atalari ile ilgili
herhangi bir bilimsel ¢alisma bulunmamaktadir. Bu calisma, Verimli Hilal'de ivesi
koyunlarini detayli olarak inceleyen ilk calisma olmaniteligindedir. ivesi koyunlarmin,
potansiyel genetik orijini ve iliskileri bu ¢alismada ortaya koyulmaktadir. Ayrica, Ivesi
genomunun segilen bolgeleri, mtDNA'da haplotipleri veya gruplari temsil eden yeni niikleotit
dizileri veya bdlgeleri i¢in arastirilmistir.

Ivesi koyun 1rk1, Tiirkiye'nin giineyinde, Filistin'de, Urdiin'de ve Suudi Arabistan'da
yetistirilmektedir. Neyazik ki Ivesi, sayilar1 azalan yerli genetik kaynaklar arasinda koruma
projesi gerektiren genotipler arasinda yer almaktadir. Bu acidan bdlge icin degerli olan Ivesi
wrkinin genetik ¢esitliliginin ve bu 1rkin genetik kaynaklar arasindaki yerinin, 6zellikle yerli
genotiplere olan genetik uzakliginin ve filogenetik agactaki konumunun tespit edilmesi 6nem
teskil etmektedir. Ayrica, Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) her iilkenin, yerli hayvanlar igin 1rk
karakterizasyonu ve gesitliligine yonelik molekiiler genetik karakterizasyon tekniklerini
uygulamasi gerektigini tavsiye etmektedir. Bu nedenle yerli koyun irklarinin genetik
cesitliliginin tespiti oldukca dnemlidir. Ivesi wkinm, diger egzotik irklarla plansiz sekilde
melezlenmesi de genetik gesitliligi i¢in dnemli bir tehlikedir.

MtDNA dizisi, canlilarin evrimsel orijinlerini ve popiilasyonlarin dinamiklerini
belirlemek i¢in yogun olarak kullanilan bir yontemdir. Ayrica mtDNA’nin yiiksek mutasyon
oranlarina sahipolmasive anaya bagli kalitim modeli gostermesi sebebiyle evcillestirme
calismalarindadayogun olarak kullanilmaktadir. Bunun sonucunda da yabani ve evcil hayvan
poplilasyonlar1 arasindaki farkliligin degerlendirilmesine izin vermektedir (Bruford vd.
2003; Toro vd. 2009; Meadowsvd.2011; Demirci vd. 2013; Liu vd. 2016; Piljugvd.2016).
mtDNA, sigirlarin (Loftus vd. 1994), atlarin (Vila vd. 2001), domuzlarin (Larson vd. 2005),
kegilerin (Sardina vd. 2006) ve koyunlarin (Wood ve Phua 1996; Hiendleder vd. 1998; Guo
vd. 2005; Pedrosa vd. 2005; Pereira vd. 2006; Tapio vd. 2006; Meadows vd. 2006) genetik
orijinlerini arastirmak i¢in de kullanilmistir. Bruford vd. (2003), mtDNA koyun soylarinin
cogunun, "Verimli Hilal" bolgesinden orijinli oldugunu bildirmistir. Olson vd. (2009)’ne
gore bircok mitokondriyal gen yiliksek oranda korunmaktadir, bu nedenle bu belirtegler ¢cok
uzun vadeli filogenetik ve taksonomik iligkileri incelemek i¢in kullanilabilmektedir. Farkli
koyun 1rklar1 arasinda ayrim gozetmeyen melezleme, bunlarin niikleer molekiiler
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belirteglerle karakterizasyonunu zorlagtirmakta, ancak mtDNA belirtecleri diinya ¢apinda
birgokirkin orijinleriyle ilgili sorunlar1 ¢6zmeye yardimci olabilecek niteliktedir.

Koyunlarin evcillestirilmesine dair en eski kanitlar, Anadolu’nun da iginde yer aldig1
Mezopotamya bolgelerinde bulunmustur. Asya ile Avrupa'nin kesisim noktasindaki cografi
konumu nedeniyle ve bu iki kita arasindaki koprii vazifesi sebebiyle Anadolu ve Verimli
Hilal, tarih 6ncesi ¢aglardan beri bircok medeniyete ev sahipligi yapmistir. Bu bolgelerde
kesfedilen birka¢ Neolitik insan yerlesiminden elde edilen veriler, buranin 6zellikle kegiler
ve koyunlar olmak {izere birgok evcil hayvan igin 6nemli bir evcillestirme merkezi oldugunu
giiclii bir sekilde gostermektedir (Zeder 2008). Sonug olarak, bu bolgede yetistirilen koyun
wklarinda genetik ¢esitlilik, maternal (anaya bagli) genetik kéken, demografi ve demografik
geemisin belirlenmesi i¢in genetik belirteglerin arastirilmasi elzemdir. Tiirkiye’de yetistirilen
Ivesi koyunlarinm, ilk evcillestirilmis koyunlarin yasayan en yakin akrabalari olabilecegi
varsayilmaktadir. Ciinkii bu koyun evcillestirme merkezleri varsayilan en erken evcillestirme
merkezlerine ev sahipligi yapmaktaya da cografi olarak ¢ok yakin konumda bulunmaktadir.
Varsayilan evcillestirme merkezlerinde ve gevresinde bulunan irklari incelemek, ¢iftlik
hayvanlarinin evrimsel tarihine iliskin paha bi¢ilmez bilgiler saglayabilir. Ayrica, daha
onceden yapilmis olan birgok bilimsel calismanin 1s18inda, ciftlik hayvanlarinin genetik
cesitliligini ve maternal kokenlerini arastirmak igin mtDNA'nin ¢ok yararli bir arag olacagi
asikardir.

Literatiir taramamiza gore, Verimli Hilal'de bulunan farkli {ilkelerde (Tiirkiye,
Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan) yetistirilen Ivesi koyun irklarma odaklanan, Ivesi
koyunlarinin atalarina dair kanit saglayacak ve genetik yapisini arastiracak daha once
yapilmig bir bilimsel calisma sayist oldukca azdir. Yiritilen bu doktora tezi ¢alismasi
kapsaminda,

1. evcillestirme bolgelerindeki Tirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da
yetistirilen Ivesi koyun irklarinin genetik ¢esitlilik analizleri yapilmas,

2. hedef iilkelerde yetistirilen Ivesi koyunlarmmmtDNA D-loop bolgesindeki
polimorfizmler belirlenerek popiilasyonlar arasindaki genetik iliskiler (filogenetik iliskiler)
belirlenmis ve

3. Ivesi koyunlarini mtDNA D-loop kontrol bélgesi dizilenerek genetik kokeni ve
haplogruplariortaya konulmustur.

Boylece calisilan iilkelerdeki yerli genetik kaynaklarin korunmasina ve gelistirilmesine
yonelik yapilacak olasi seleksiyon ¢alismalarina yardimei olabilecek sonuglar elde edilmistir.
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2. KAYNAK TARAMASI
2.1. Evcil Koyunun Taksonomideki Yeri ve Evcillestirilmesi

Evcil koyunlar (Ovis aries), insan popiilasyonlarinin go¢ etmeleri sirasinda
yanlarinda tasidiklart baslica hayvan olmalarindan dolay1 diinyadaki en yaygin hayvan
tiirlerinden biridir. Tiir, 6zellikle Asya ve Afrika'da yaygindir, bunu Avrupa, Kaftkaslar ve
diger bolgeler takip etmektedir. Su an diinyada siit, et ve yiin iiretimine ydnelik olarak
1.300'den fazla koyun irki bulunmakta olup toplamda 1,26 milyar bas koyun oldugu tahmin
edilmektedir (FAO 2021). Evcillestirilmesinden bu yana koyunlar, kotii beslenmeye ve ¢evre
kosullarina uyum saglamalar1 ve toleranslar1 sayesinde diinya ¢apinda ¢iftlik hayvanlarinin
onemli bir pargast haline gelmistir (Pariset vd. 2011; Lv vd. 2014). Koyun gida ve yiin
kaynagi olarak yetistirilmekte ve koyun yetistiriciligi bir¢ok kiiltiirde ve iilkede
vazgecilmezdir (Becker vd. 2016). Son birkag on yildaki kapsamli arastirmalara ragmen,
evcillestirilmis koyunlarin evrimi, aragtirmacilar arasinda oldukga tartismali bir konu olmaya
devam etmektedir (Meadows vd. 2011).

Ovis cinsi koyunlar, gevis getirenler Bovidae familyasina ve Caprinae alt familyasina
aittir (Linnaeus 1758). Ovis cinsinin taksonomisi karmasiktir ve arastirmacilar arasinda hala
fikir birligi saglanamamistir. Farkli ¢aligmalar ve siniflandirmalar bir¢ok yabani koyun tiirii
ve formlarin ortaya koymuslardir (Shackleton 1997; Rpiquet ve Hassanin 2005; Bruford ve
Townsend 2006). Bu nedenle, yabani atalarindan evcillestirilmis koyunlarin koékeni
belirsizdir. Karyotip analizlerine, morfolojik karakterlere (boynuzlarin ve kuyrugun rengi,
sekli ve uzunlugu), kromozom sayilarina ve cografi dagilimlarina gore ¢esitli
siiflandirmalar ve diizeltmeler yapilmistir (Nadler vd. 1973; Shackleton 1997; Festa-
Bianchet 2000; Rezaei vd. 2010). Tim bu veriler dogrultusunda evcil koyunun
taksonomideki yeri asagidaki sekilde tanimlanmaktadir (Linnaeus 1758):

Alem: Animalia (Hayvanlar)

Sube: Chordata (Kordalilar, Sirt Iplikliler)
Sinif: Mammalia (Memeliler)

Takim: Ungulata (Tirnaklilar)

Grup: Ruminantia (Gevis Getirenler)
Familya: Bovidae (Boynuzlular)

Cins: Ovis (Yabani ve Evcil Koyunlar)
Tiir: Ovis aries (Evcil Koyun)

Ovis cinsi genellikle yedi tiir, birkag alt tiir ve melezden olusmaktadir. Kapsamli
arkeolojik ve tarihsel kanitlarin yan sira yakin tarihli molekiiler ve sitogenetik arastirmalar,
bu mevcut taksonlardan bir veya daha fazlasinin modern evcil koyun kaynaklar1 oldugunu
diistindiirmektedir (Nadler vd. 1973; Bunch 1978; Ryder 1983; Rezaei vd. 2010; Demirci vd.
2013). Bu taksonlar arasinda Asya muflonu (Ovis orientalis, Pallas 1811), Avrupa muflonu
(Ovis orientalis musimon, Pallas 1811), Urial (Arkar) (Vignei tiirleri, Blyth 1841), Argali
(Ammon tiirleri, Linnaeus 1758), Dall veya ince boynuzlu koyun (Nelson 1884),
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kalinboynuzlu koyun (Ovis canadensis, Shaw 1804) ve kar (Sibirya) koyunu (Ovisnovicola,
Eschscholtz 1829) bulunmaktadir. Bu koyunlar kromozom sayisi bakimindan farklilik
gostermekte ve farkli ekolojik bolgelerde bulunmaktadir (Nadler vd. 1973). Esas olarak
Avrasyanin daglik veya engebeli bolgelerinde, bati Kanada'da, Amerika Birlesik
Devletleri'nde ve Meksika'da bulunmakta olup Antarktika, Avustralya veya Giiney
Amerika'da ise rastlanilmamistir (Sekil 2.1).

Giliniimiizde, evcil koyunlarin atalariin, tiiriin dogal yayilisina goére bazen O.
gmelinii olarak isimlendirilen Asya muflon koyunu (O. orientalis) olduguna inanilmaktadir.
Ayrica, O. aries ve O. orientalis'in DNA'lar1 (maternal ve paternal HPG) ve karyotiplerinde
benzerlikler vardir ve her iki tiirtin de diploid kromozom sayis1 2n=54'tiir (Rezaei vd. 2010;
Yeomans vd. 2017). Muflon (O. musimon), urial (O. vignei) ve argali (O. ammon) dahil
olmak {izere diger yabani tiirler, evcil koyunlarin atalar1 olarak kabul edilmekte veya belirli
irklara katkida bulunmaktadirlar. Bununla birlikte, Urial'in evcil koyunlarin atasi oldugu
hipotezi daha sonra evcil koyunlar ile Urial (O. vignei, 2n=58) ve Argali (O. ammon, 2n=56)
arasindaki kromozom sayisi farki nedeniyle sorgulanmistir (Valdez vd. 1978). Yabani koyun
ve O. aries tiirlerindeki mtDNA varyasyonu tizerine yapilan son arastirmalar, Sekil 2.2'de
gosterildigi gibi, Urial (O. vignei) ve Argali'nin (O. ammon) evcil koyunlardan genetik olarak
farkl1 oldugunu gdstermistir (Rezaei vd. 2010). Ayrica, Cin'deki Erlitou siiriisiinden (MO
3800-4100) koyunlar iizerinde yapilan bir aDNA (antik DNA) ¢alismasi, Argali ve Urial'in
eski evcillestirilmis koyunlarla yakindan baglantili olmadigini dogrulamistir.
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Valdez (1982):
Authors 2n Tsalkin Haltenorth | Nadler et | Wilson and Reeder Festa-
(1951) (1963) al. (1973) | (1993)0 Shackleton | Bianchet
and Lovari (1997) (2000)
Dall Sheep | 54 | O.canadensis/ | O.ammon O. dalli O. dalli O. dalli
O. nivicola
Bighorn 54 | O.canadensis/ | O.ammon o. O. canadensis 0.
O. nivicola canadensis canadensis
Snow 52 | O.canadensis/ | O.ammon | O. nivicola O. nivicola O. nivicola
Sheep O. nivicola
Argali 56 O. ammon O. ammon | O.ammon O. ammon O. ammon
Asiatic 54 O. ammon O. ammon 0. O. orientalis O. gmelinit
Mouflon orientalis
Urial 58 O. ammon O. ammon | O. vignei O. orientalis O. vignel
European 54 O. ammon O. ammon 0. O. orientalis O. orientalis
Mouflon musimon musimon pnusimon

Sekil 2.1. Baglica yedi yaban koyunu tiiriiniin cografi dagilimini1 gésteren harita. Kromozom
sayilar1 Nadler vd. (1973) ’nin siniflandirmasina gore verilmistir.
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Koyunlarin evcillestirilmesi ve evrimsel tarihi hakkinda, 6zellikle de yaban hayati ile
etkilesimleri konusunda ¢ok az ¢aligsma vardir ve dolayisiyla birgok belirsizlik s6z konusudur
(Meadows vd. 2011). Evcil koyunun kokenleri, diinyadaki yayilimi1 ve kdken aldigi yabani
tirler veya alt tiirler hakkindaki bilgiler yetersizdir. Son birka¢ on yilda yapilan arkeolojik
ve genetik aragtirmalar, modern ve antik koyun popiilasyonlarinin evcillestirilmesi ve
evrimsel tarihi hakkinda bilgi saglamistir. Yapilan arkeolojik ve molekiiler temelli
calismalarin sonucuna gore, Avrupa muflonu (O. Musimon)’nun Avrupa'nin evcilirklarinin
potansiyel bir atasal kaynag1 olmadigini ortaya koymustur (Bunch 1978). Rezaei vd. (2010)
yaptiklari ¢alismada mtDNA, CytB ve 4 farkli nDNA lokusu kullanmiglar ve elde ettikleri
verileri arkeolojik veriler ile birlestirmislerdir. Sonug¢ olarak evcil koyunlarin ilk atasinin
Asya Muflonu olabilecegi bildirilmistir.

a Ancestral Ovis (Sheep) )
Snow sheep | Mountain sheep
American | Asian Argali-like I Muffle-shaped
Dall sheep Bighorn sheep  Snow sheep Argali Urial Asiatic mouflon
(Ovis dalli) (Ovis canadensis) (Ovis nivicola) (Ovis ammon) (Ovis vignei) (Ovis orientalis)

European mouflon
(Ovis orientalis musimon)

4
Domestic sheep
(Ovis aries) Y.

-

Sekil 2.2. Evcil koyunun yabani koyunlar ile iliskisi (Rezaei vd. (2010) ve Castello
(2016)’dan elde edilmistir).

Ovis, Neolitik ¢agdan 6nceki Avrupa fosil kayitlarinda bulunmamaktadir (Clutton-
Brock 1981; Rezaei vd. 2010). Asya ve Avrupa'dan gelen evcil koyun irklarmim %4,43
oraninda farkli mtDNA dizilerine sahip oldugunu séylemek ilgingtir. Asya muflon dizisi,
Asya koyun irklarindan %4,52 ve Avrupa irklarindan %1,36 farklilik gostermektedir. Bu
veriler, evcil koyunun Asya muflon atasindan (O. orientalis) geldigi teorisini
dogrulamaktadir (Hiendleder vd. 1998).

Koyun, insan topluluklarinin tarim sistemlerinde 6nemli rol oynayan ke¢i, domuz ve
inekle beraber ilk evcillestirilen hayvan tiirlerinden biridir (Zeder 2008; Olivieri vd. 2012;
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Becker vd. 2016). Arkeologlar ve genetikgiler tarafindan kabul edilen hipotez, koyunlarin ilk
olarak yaklasik MO 10.000-11.000 yillarindaVerimli Hilal (Sekil 2.3)'in ¢esitli bolgelerinden
ve Orta Anadolu ile Zagros Daglari'nin kuzeyi arasindaki bolgelerde evcillestirildigidir. Bu
bolgeler modern Irak, Urdiin, Filistin, Suriye, Iran ve Tiirkiye'ye karsilik gelmektedir (Peters
vd. 2005; Zeder 2008; Pariset vd. 2011; Rocha vd. 2011; Demirci vd. 2013; Larson ve Burger
2013).
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Sekil 2.3. Verimli Hilal haritasi
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2.2. Ivesi Koyunu

Koyun yetistiriciligi, yerlihalkin et ve siitle beslenmesini sagladigi i¢in tim diinyada
oldugu gibi Orta Dogu'da da 6nemli bir rol oynamaktadir (Galal vd. 2008). Verimli Hilal'de,
yerli veya melez irklarin yami sira Ivesi ki koyun yetistiriciligi de 6nem kazanmustir.
Bununla birlikte, Ivesi irkimin et ve siit {iretimi diisiik oldugu igin yetistiricilerin egzotik
wirklart tercih etmesiyle sayisi azalmistir (Abdullah vd. 2002). Bugiin Verimli Hilal'de Arap
tilkeleri ve Tiirkiye dahil olmak tizere 50 civarinda yerli koyun 1rki oldugu diistiniilmektedir
(FAO 2019). Yagh kuyruklu koyunlarmen yaygin olani Ivesi koyunlaridir. Sekil 2.4'te
Verimli Hilal'in farkli iilkelerinden Ivesi irkinin goriintiileri goriilmektedir. Yerli Ivesi irki,
siit ve et Ustlinliigl tiretimi agisindan yabanci irklarla rekabet edememesine ragmen,; {iriinleri,
yerel tiiketiciler tarafindan tercih edilmesini saglayan 6zel niteliklere sahiptir (Suliman vd.
2022). Ayrica kisith yem, yiiksek sicaklik gibi asir1 hava kosullarinaa tolerans, hastalik ve
parazit direnci gibi son derece arzu edilen zelliklere sahiptir (Galal vd. 2008). Ayrica Ivesi
k1, Verimli Hilal bolgesinin kiiltiiriiniin 6nemli bir pargasi oldugu i¢in hayvanlarin genetik
kaynaklarina deger katmistir.

10
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Sekil 2.4. Ortadogu'da bulunan farkli iilkelerde yetistirilen ivesi koyunlari

Daha ayrintil1 olarak, ivesi irk1, Akdeniz'in dogu kesiminde en yaygm, Urdiin'de ise
tek yerli koyun irkidir (Al-Atiyat vd. 2021). Irk, Giiney Bat1 Asya'daki kokenlerinden Giiney
Amerika da dahil olmak iizere tiim kitalara yayilmistir. Diinyada bu kadar yaygin dagilima
sahip Avrupa dist tek koyun irkidir (Galal vd. 2008). ivesi irki, farkli iilkelerde farkli
zamanlarda tanimlanmistir. Viicudu kaplayan kremsi beyaz renkte uzun, kaba yiinii ve
digbiikey bir alin profili vardir, bast uzun ve incedir. Kahverengi veya siyah renklidir.
Koyunlar boynuzsuzken, koglarin boynuzlari normalde uglari disa doniik olacak sekilde
geriye ve agagiya dogru biikiilmektedir. Kulaklar orta biiyiikliiktedir ve genellikle sarkiktir.
Koglarda boyun genellikle uzun ve saglamken, koyunlarda boyun incedir. Viicut uzun,
bacaklar orta uzunlukta ve birbirinden uzaktir. Kuyruk kalin ve dolgundur, genis ve orta
uzunluktadir ve diz iglerinin hemen {izerinde bitmektedir. Kuyruk, sagridan asagi
dogruuzanan, kisa, kalin bir bogumda sonlanmadan once alt kisma dogru genisleyen iki loba
ayrilan tek bir gévdeden olusmaktadir. Loblarin alt yarisindan bilyiik bir yarik gegmektedir
(Galal vd. 2008).

Yetiskin bir ivesi kogcunun ortalama viicut agirlig1 85 kg iken, yetiskin bir koyunun
ortalama viicut agirlig1 56 kg'dir (Al-Atiyat vd. 2021). Bir Ivesi koyunu, her laktasyonda tipik
olarak 60-80 litre siit tiretmektedir, modern bir ¢iftcilik ise 504 litreye kadar siit
iiretebilmektedir. Bircok arastirmaya gore, farkli iilkelerde Ivesi'in siit verimi 73 kg ile 506
kg arasinda degismektedir (Cizelge 2.1.). Ivesi koyun iiretimininde; seleksiyon, emzirme
siiresi, dogum tiirii, elektrik iletkenligi, mevsim, parite, sagim siklig1 ve liretim yili gibi
bir¢cok dnemli etmen katkida bulunmaktadir (Ali vd. 2020).

11
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Cizelge 2.1. Verimli Hilal ivesi koyunlari igin laktasyon yoluyla toplam siit verimi

Irk tiirii Ulke Uretim miktar1  Referans

Yerli ivesi Irak 73 kg Al-Samarai ve Al-Anbari (2009)
Urdiin 80 kg Talafha ve Ababneh (2011)
Filistin 150 kg Rashaydeh vd. (2020)
Suriye 150 kg Galal vd. (2008)
Tirkiye 121 kg Biger vd. (2019)

Islah edilmis Ivesi  Israil 506 kg Gootwine (2011)

Tiirkiye'de kiiclikbas hayvanyetistiriciligi, hayvancilik ve siit iiretimi bakimindan
onemli bir yere sahiptir. Tiirkiye’deki koyun popiilasyonunun %91'ini yerli wrklar, %9'unu
ise kiiltiir irk1 ve melezleri (Merinos) olusturmaktadir. Tiirkiye'de 45 milyon civarinda koyun
bulunmaktadir (TUIK 2022) ve Ivesi koyunlarmin oram1 %4 civarindadir. Tiirkiye'de 2022
yilinda toplam 21.563.492 ton siit iiretilmis olup bu iiretiminyaklasik %5’1 (1.067.342 ton)
koyunlardan elde edilmistir (TUIK 2022). Evcil koyunlar arasinda ivesi k1 siit {iretimi
bakimindan ilk sirada yer almaktadir (Giirsu ve Aygiin 2014). Tiirkiye'de 2022 y1l1 verilerine
gore toplam 21,5 milyon bas koyun kesilmis olup bu kesilen koyunlardan yaklasik 500 bin
ton kirmizi et elde edilmistir ve bu etin toplam et liretimindeki (2.2 milyon ton) pay1 % 22
civarindadir (TUIK 2022).

Tiirkiye, barindirdig1 birden fazla kiigiikbas habitati ile de koyun yetistiriciligi i¢in
oldukca popiiler bir iilkedir. Ozetle, Ivesi ki yiiksek siit verimi ve gelisim ozellikleri
nedeniyle Tiirkiye'de yaygin olarak yetirilmektedir. Tiirkiye'de Ivesi koyunlarmimn dagilim
bolgeleri baslica; Gaziantep, Sanliurfa, Mardin, Hatay ve Adana yoreleridir. Son zamanlarda
[vesi koyunlar1 Ege Bélgesi ve Orta Anadolu'ya niifuz etmis ve bazi yerli ve egzotik irklarla
melezlendikten sonra siit tiretimi i¢in yaygin olarak kullanilmaktadir. Giirsu ve Aygiin
(2014), Tirkiye'nin koyun yetistiriciligi, koyun irlinleri pazar1 ve iireme igin
iklimkosullariigin ¢ok uygun bir iilke oldugunu belirtmislerdir. Bicer vd. (2019), Ivesi
koyunlarimin kahverengi ve siyah basli ivesi koyunlarmin 150 giinliik siit verimi ve bazi
dogurganlik 6zellikleri agisindan karsilastirildigini bildirmistir. Calisma sonunda kahverengi
ve siyah bash Ivesi koyunlarinin 150 giinliik siit verimleri sirastyla 111.6 kg ve 121.5 kg
olarak belirlenmistir. Iki grup bakimindan siit veriminde istatistiksel olarak ©nemli
farkliliklar bulmuglardir.

Filistin'deki koyun 1rklar1 gogunlukla yerel Ivesi, 1slah edilmis Ivesi, Dogu Friesian
ve Assaf'tir. Bat1 Seria'da koyunlar, kegilere kiyasla et ve siit iiretimine biiylik katkida
bulunan baslica kiigiikbas hayvan tiiriinii temsil eder. Filistin Merkez Istatistik Biirosu'na
(PCBS 2019) gore, Bat1 Seria'daki toplam koyun sayis1 730.894 basa ulasmis olup Ivesi 1rki
%681 temsil ederken, Assaf ve diger wklar ve melezler ivesi'den sonra ikinci sirada yer
almaktadirlar. Ivesi koyunu, tropikal ¢evre kosullarina, beslenme zorluklarina ve hastalik
direncine biiyiik uyum saglama avantajlarina sahip yagh kuyruklu bir koyundur (Galal vd.
2008). Bu bakimdan bélge igin degerli olan Ivesi irkinin genetik yapisinin tespit edilmesi ve
bu wrkin genetik kaynaklar arasindaki yerinin, 6zellikle yerli genotiplere olan genetik
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uzakliginin ve filogenetik aga¢ lizerindeki konumunun tespit edilmesi onemlidir (Al-Atiyat
vd. 2018; Al-Atiyat ve Aljumaah, 2014). ivesi koyunlarindan siit iiretimi 6nemlidir, bu
nedenle kaybinin 6nlenmesi ve bdlgesel hayvancilik i¢in siirdiiriilebilir hale getirilmesi
(Rashaydeh vd. 2020) dolayisiyla genetik yapisinin belirlenmesi oldukga kritik bir 6neme
sahiptir.

Ivesi koyunu Urdiin'de, yerli ve popiiler bir koyundur vekoyun popiilasyonunun ¢ogu,
kurakligin en ¢ok etkiledigi Urdiin'iin kuzey bolgesinde bulunmaktadir (Al-Atiyat vd. 2021).
Urdiin'de koyun yetistiriciligi, tarihsel olarak kirsal kalkinmanin énemli bir bileseni olmustur
ve ciftcilerin gegiminde hala siirdiiriilebilir bir rol oynamaktadir. Urdiin'deki koyun
popiilasyonunun yaklasik 3,5 milyon oldugu tahmin edilmektedir (JMOA 2019) ve tek yerli
irk olarak Ivesi (Al-Atiyat vd. 2014), 1slah edilmis ivesi (improved awassi), Assaf ve Najdi
gibi egzotik irklardan (Abdullah vd. 2015; Al-Atiyat vd. 2018) olusmaktadir. Bu irklar, viicut
morfolojisi ve konformasyon agisindan biiyiik fenotip varyasyonlari géstermis ve bu nedenle
farklr irklar olarak kabul edilmistir. Bunlar arasinda ivesi koyunu, dayaniklilig1 ve toleransi
nedeniyle yetistiriciler tarafindan daha ok tercih edilmektedir. Urdiin'deki Ivesi Koyunu,
tropikal ¢evre kosullarina biiyiik uyum saglama yetenegine sahip, yagh kuyruklu bir irktir.
Ivesi koyunu, Orta Dogu iilkelerinin cogunda genellikle yiiksek siit {iretimi i¢in tercih edilen
cok amach bir koyun 1rk1 olarak kullanilmaktadir. Morfolojik 6zelliklerde, tiretim ve iireme
ozelliklerinde ¢ok az degisiklik gostermektedirler. Cografi yetistirme alani ve yetistirme
sisteminin bir sonucu olarak Baladi (yerel), Naiemi ve Sahrawi (¢ol) gibi farkli Arapca
isimlerle de anilmaktadir (Al-Atiyat ve Aljumaah 2014; Al-Atiyat vd. 2018; 2021).

Suudi Arabistan, siirekli kurakligin ve yiiksek giindiiz sicakliklarinin oldugu yari
kurak cevresel kosullara sahiptir. Ozellikle Suudi Arabistan'in orta ve kuzey bolgelerinde
yiiksek hava sicakliklari rapor edilmektedir. Suudi Arabistan'da koyunlar, en fazla bulunan
besi hayvani tiridir (17,5 milyon bas) ve toplam besi hayvanlarinin %72’sini
olugturmaktadir. Sonug olarak hayvancilikta 6nemli ekonomik bir etkiye sahiptir ve diger
ciftlik hayvanlariyla birlikte siit, et ve diger tirlinler saglanmasina katki saglamaktadir (Sagas
2016). Esas olarak et ve siit iiretimi igin yetistirilen Suudi yerli koyunlarinin iki ana 1rki
bulunmaktadir: Najdi ve Naimi. Morfolojik olarak Najdi irk1 boynuzsuz bir irktir ve bas ve
bacak terminalleri hari¢ tiim viicudu kaplayan tiiylii siyah yiin ile karakterize edilirken, Naimi
irk1 boynuzludur ve agirlikli olarak kaba yiin hari¢ tiim viicudunu kaplayan yaglh kuyruklu
koyun 1rklarina dahildir, baglar ise siyah ve kahverengi tiiylerle kaplidir (Alamer ve Al-
Hozab 2004; Al-Dawood 2017). Bu irklar Suudi Arabistan'a hakim olan sicak iklim
kosullarina tolerans gosterdigi bilinen farkli morfolojik 6zelliklerle karakterize edilmektedir.

2.3. Ciftlik Hayvanlarimin Genetik Cesitliligini Degerlendirmek Icin Kullanilan
Molekiiler Yontemler ve Mitokondriyal Dizi Varyasyonu

Irk gesitliliginin molekiiler genetik karakterizasyon teknikleri; akrabali yetistirmeyi
degerlendirmek ve azaltmak, hayvan genetik kaynaklarini iyi yonetmek, irk orijinlerini
yeniden yapilandirmak, ilgili fenotiplerin genetik temellerini aragtirmak ve koruma amaciyla
rklara oncelik vermek igin yararl bilgiler saglamaktadir (Boettcher vd. 2010).
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Son yirmi yilda, molekiiler genetik tekniklerdeki ve biyoinformatikteki gelismeler,
ciftlik hayvan tiirleri arasindaki genetik baglantilart molekiiler diizeyde anlama yetenegimizi
biiyiik 6l¢iide artirmistir. Ek olarak, polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) icadi ve DNA
dizisi verilerinin siirekli olarak artmasi, diger bazi molekiiler isaretleyici yaklasimlarin
evriminde 6nemli birdoniim noktasina isaret etmektedir (Schierwater vd. 2013). Bu teknikler
su anda farkli laboratuvarlarda tiirler arasindaki ve icindeki genetik cesitliligi DNA
diizeyinde incelemek i¢in kullanilmaktadir (Saiki vd. 1988). Ayrica, evcil hayvanlarin yabani
atalarminincelenmesi ve tanimlanmasi, evcil hayvan tiirlerinin evrimsel tarihini cografi
olarak haritalandirmaya yardimci oldugu i¢in de oldukc¢a dnemlidir (Naderi vd. 2008). Son
yillarda arastirmacilar, ¢esitli molekiiler belirteg tiirleri kullanarak ¢iftlik hayvani genetigi
tizerindeki c¢alismalara yogunlagmaktadir. Arkeolojik kesiflere ek olarak, genetik
arastirmalarin  sonuclari, ¢esitli hayvan tiirlerinin evcillestirilmesinin tarihini daha
derinlemesine anlamamizi saglamaktadir. Ayrica, son zamanlarda molekiiler veriler, daha
genis bir ¢ikt1 saglamak icin iklimsel ve sosyoekonomik verilerle cografi bilgi sistemlerine
(GIS) dahil edilmistir (Bertolini vd. 2018). Buna ek olarak, bu ilerlemeler, modern ¢iftlik
hayvani irklar1 i¢in uygun koruma stratejilerinin gelistirilmesini kolaylastirabilir ve farkli
irklarin genetik yapisina iliskin yeni bilgiler saglayabilmektedir.

Hayvanlarda filogenetik iligkilerin belirlenmesi, genetik varyasyonun belirlenmesi,
popiilasyonlar arasindaki ve i¢indeki benzerlik veya farkliliklarin tespit edilmesi, genetik
orijin ve evrim siire¢lerinin belirlenmesi vb. konularda DNA temelli molekiiler yontemler
yaygin olarak kullanilmaktadir. PCR (Polymerase Chain Reaction), mikrosatelitler, SNP’ler
(Single Nucleotide Polymorphisms), DNA dizi analizi, RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP (Amplified
Fragment Length Polymorphism), STR (Simple Tandem Repeats) gibi yontemler
hayvancilikta yaygin olarak kullanilmaktadir. Hayvanlarda yiiriitiilecek olan DNA temelli
molekiiler caligmalarda yararlanilan ve yaygin olarak kullanilan yontemler arasindaki
farkliliklarinin bilinmesi son derece onemlidir. Filogenetik iligkilerin belirlenmesi, genetik
varyasyonun belirlenmesi, popiilasyonlar arasindaki ve i¢indeki benzerlik veya farkliliklarin
tespit edilmesi, genetik orijin ve evrim siireclerinin belirlenmesi vb. konularinda yaygin
olarak kullanilan DNA temelli molekiiler yontemlerin karsilastirilmast Sekil 2.5°te
verilmistir (Avise 2004).
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Ele alinan kriter AFLP RAPD STR nRFLP mtRFLP Allozim
Ayni anda ¢alisilan lokus say. Cok Cok Birkac Az Bir Cok
Lokus basmna allel sayis1 Az Az Cok Cok Cok Cok
Sonuglarmn tekrarlanabilirligi  Yiiksek Az Yiiksek Yiiksek Yiiksek  Yiiksek

Varyasyon belirlenme oran1 ~ Yiiksek Orta Yiiksek Yiiksek Yiikksek  Orta

Markerin kalitim modeli Dominant Dominant Kodominant Kodominant Anaya ait Kodominant

Uygulanma kolaylig Orta Kolay Zor Zor Orta Kolay
Uuygulanma siiresi Kisa Kisa Uzun Uzun Kisa Kisa
AFLP  : Cogaltilmis parca uzunluk polimorfizmi

RAPD : Rasgele ¢ogaltilmis polimorfik DINA

STR :  Ardisik basit tekrarlar, basit dizilim tekrarlar: (SSR) ya da mikrosatelit

nRFLP : Southern emdirim yéntemi kullamilarak belirlenen restriksiyon parca uzunluk polimorfizmi
mtRFLP : Mitokondriyel genomda belirlenen restriksiyon parea uzunluk polimorfizmi
Allozim : Enzim polimorfizmi

Sekil 2.5. DNA temelli molekiiler yontemlerin karsilastiriimasi

Okaryotik canllarin sahip olduklar1 temel genetik materyal, niikleusun (cekirdek)
icinde yer alan genetik materyaldir ve kromozomlar halinde paketlenmis olarak yer
almaktadir. Bu genetik materyale ¢ekirdek DNA (nDNA)’s1 da denilmektedir. Cekirdekte
bulunan nDNA’lara ilave olarak sitoplazmik kalittm materyalleri (ekstra kromozomal
yapilar) de bulunmaktadir. Bu kalitim materyalleri mitokondri organelinde yer alan mtDNA
ve kloroplast organelinde yer alan cpDNA (kloroplast DNA) molekiilleridir. CoDNA sadece
bitki hiicresinde yer alirken, mtDNA hem hayvan hem de bitki hiicresinde yer almaktadir.
Bu iki sitoplazmik kalitim faktorii maternal kalittm modeline sahip olup yumurtanin
sitoplazmasi vasitasiyladolden dole aktarilmaktadir. Hiicre boliinmesi gergeklestigi zaman
mitokondri organeli de kendi kendine ¢ogalabilmektedir. Mitokondri, 6karyotik hiicreler i¢in
gerekli olan ATP'nin cogunun {iiretildigi organel olmasindan dolay1, genellikle hiicrenin "gii¢
merkezi" veya "enerji merkezi" olarak adlandirilir (Pagliarini ve Rutter 2013). Hiicrede
bulunma siklig1 hiicrenin enerji ihtiyacina gore degismekle birlikte hiicrenin sekline ve
bliytikliigline gore de degismektedir. Mitokondrinin i¢ ve dis zar1 arasinda bir bosluk vardir.
I¢ zar oldukg¢a kivrimli bir yaprya (krista) sahip olmasina ragmen, organelin zar iginde kendi
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kalitsal materyali ve ribozomu vardir (Sekil 2.6). Iki zar arasinda bulunan FO ve F1 birimleri
(ATP sentaz veya kompleks V olarak da isimlendirilmektedir) birbirleri ile uyumlu bir
sekilde calisarak ATP sentezi gergeklestirmektedir. Ayrica mitokondri, lipidler ve demir gibi
makromolekiillerin biyosentezinde de énemli bir rol oynar. Mitokondri, enerji iiretimi ve
biyosentezi destekleyen proliferasyon, farklilasma ve stres kosullarina adaptasyon gibi
biyolojik siireglerin merkezinde yer alir (Chandel 2015). Mitokondri organeli, hiicreye
oksijen ve enerji saglamaktan sorumlu olmasinin yani sira, kendine 6zgii genomu ve hiicrenin
birincil enerji treten organeli konumu nedeniyle, hastaliklarin gelisimi ve yaslanma
stirecinde de olduk¢a dnemlidir (Griffiths vd. 2012).

MITOKONDRI

i zar Zarlar arasi bosgluik " Dis zar
Mitokondri

N\

Krista Ribozomlar

FO-F1-ATPase | ,52 ‘;g: :2:

Sekil 2.6. Hayvanlarda mitokondri organelinin genel yapisi

Neredeyse tiim Okaryotik hiicreler mitokondri organeline sahiptir. Bakterilerde,
eritrositlerde ve yesil alglerde mitokondri bulunmamaktadir. Bu organel sitoplazmada her
yerde bulunabilir. Mitokondri ve kloroplastlarin olusumuyla alakali en kuvvetli teori
endosimbiyotik teoridir (Sekil 2.7). Bu teoriye gore, mitokondri ve kloroplastlar muhtemelen
bir zamanlar bagimsiz organizmalar olarak yasayan prokaryotik hiicrelerden evrimlesmistir
ve bu iki organelin milyonlarca yil dnce simbiyoz halinde yasayan prokaryotik hiicreler
oldugu varsayilmistir. Endosimbiyotik teoriye gore aerobik bir prokaryotik hiicre, baska bir
hiicre tarafindan i¢ine alinmis, aralarinda endosimbiyotik bir ilski kurulmus ve bu
prokaryotik hiicre evrim siirecinde mitokondriye doniismiistiir. Boylece ilk dkaryotik hiicre
meydana gelmistir.
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Fotosentetik prokaryot

Kloroplast

BITKI
HUCRESI

Mitokondri

Aerobik prokaryot

HAYVAN
HUCRESI

Mitokondri

Sekil 2.7. Mitokondrinin olusumuyla alakali endosimbiyotik teori

Mitokondri organeli, islevsel durumlarina gore sayilari, sekilleri ve biiyiikliikleri
stirekli degismektedir. Mitokondri kiigiik mtDNA halkalarina sahiptir. Yani mitondriyal
DNA yapisal olarak okaryotik DNA gibi diizyapida (lineer) degil, bakteri DNA's1 gibi
dairesel (sirkiiler) yapidadir. Mitokondride mtDNA'nin bir¢ok kopyasi vardir. Bu
mitokondriyal genler, matris bolgesinde bulunur ve mitokondrilerin enerji iiretme islerini
gerceklestirmek igin ihtiyag duydugu genlerdir. Niikleer genomdan (nDNA) bagimsiz olarak
mtDNA, tek bir ebeveynden (anadan) nesiller boyunca aktarilir. Erkek ve disi gametlerin
zigot sitoplazmasina katkilar1 esit olmadigi igin mtDNA, disi ebeveynin sitoplazmasi ile
aktarilmaktadir. Bir ananin tiim ¢ocuklari onun mtDNA'sin1 almakta ve disi yavrular bunu
bir sonraki nesle aktarmaktadir. Sonug¢ olarak zigot herhangibir baba mtDNA'sindan
yoksundur. Bu nedenle mtDNA'nin kalittim modeli maternal (anasal) kalittm modeli olarak
bilinir.

MtDNA’nin en 6nemli 6zelliklerinden bir tanesinin maternal kalitim modeli olmasina
ragmen bir diger onemli 6zelligi de rekombinant doéllerin olusmamasidir. Bilindigi {izere
mtDNA daire seklinde ve ¢ift sarmaldan olusan bir kalitim materyalidir. Bu ylizden homolog
kromozomlar arasinda ger¢eklesen parca degisimi (crossing-over) bu molekiilde
gerceklesmemekte ve bunun sonucu olarak rekombinant doller (yeni kombinasyonlar)
olugsmamaktadir. MtDNA molekiiliinde mitokondrinin kendi DNA polimeraz enziminden
kaynaklanan mutasyonlar olussa da bu mutasyonlarin oram 2x10® civarindadir. Yapilan
arastirmalar, yeni niikleotitlerin eklenmesi (insersiyon), var olan niikleotitlerin silinmesi
(delesyon) ve var olan niikleotitlerin baska bir niikleotit ile yer degistirmesi (subsitution) gibi
mutasyonlarin mtDNA’da siklikla meydana geldigini ortaya koymustur (Avise 2004).

Ozet olarak, mitokondriyal DNA dairesel, ¢ift sarmalli bir molekiildiir. Bu dairesel
kromozomu her biri kendi basina replike olabilen (¢ogalabilen) hafif ve agir iplikler
olusturmaktadir. MtDNAlarin dis ipliklerini Agir iplikler (H) olusturmaktadir. Hafif iplikler
(L) ise mtDNA'nin i¢ iplikleri olarak isimlendirilmektedir (Sekil 2.8).
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Ovis aries
mitochondrial genome 1NAFhe
16,617 bp
D-loop
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Sekil 2.8. mtDNA'nin molekiiler yapisi (Guo vd. 2016)

Hayvan mitokondriyal genomu 37 gen igermektedir. Bu genler: transfer RNA (tRNA)
icin 22 gen, iki ribozomal RNA (rRNA) geni (biiyiik ve kiigiik ribozomal alt birimler) ve 13
mMRNA geni veya solunum zinciri yapisal proteinleri olarak da bilinmektedir (Kvist 2000).
Mitokondriyal DNA'da bulunan genler Sekil 2.6.de gosterilmektedir. Nikotinamid Adenin
Diniikleotit Dehidrojenaz (NADH) dehidrojenaz, sitokrom C oksidorediiktaz ve sitokrom C
oksidaz ATP sentetazin tiimii, protein kodlayan genler tarafindan kodlanan enzimlerdir
(Piljug 2016). Bu genler, ATP iiretimi ve elektron tasima enzimlerinin alt birimlerini temsil
etmektedir. Sitokrom oksidaz, CO genleri tarafindan kodlanmaktadir. NADH dehidrojenaz,
ND genleri tarafindan kodlanmaktadir. 15 rRNA veya protein kodlayan genin 14'i ayni
sekilde kopyalanmaktadir. 22 tRNA geninden 8'i saat yOniiniin tersine okunmakta ve 14'i
saat yoniinde ifade edilmektedir. rRNA ve protein kodlayan genler arasinda tRNA genleri
gelmektedir. Bu sekil ayn1 zamanda H-ipliginin orijinini OH ve L-ipliginin orijinini OL
olarak belirleyerek H ve L ipliklerinin sentez yoniinii gostermektedir (Lewin 1987; Piljug
2016). Mitokondriyal DNA'da intron bolgeleri yoktur. Mitokondriyal DNA'nin farkli
boliimleri, cesitli hizlarda evrimlesmektedir. Agir sarmalin replikasyon orijini ve her iki
sarmalin promotor bolgeleri, D-loop bdlgesi olarak da bilinen mDNA Kontrol Bolgesinde
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bulunmaktadir. Bir enzim ya da protein esdegerinin bulunmamasi nedeniyle mitokondriyal
genomun bu bolgesi diger mitokondriyal genom bolgelerine gore 3-5 kat daha hizli evrim
gecirmektedir (Wenink vd. 1994). D-loop boélgesi herhangi bir enzim ya da protein
kodlamadig1 i¢in ve daha hizli mutasyona ugradigi i¢in, bu kontrol bdlgesinin analizi ile
popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyon daha dogru bir sekilde tespit edilebilmektedir ve
popiilasyon genetigi calismalarinda (filogenetik analizler i¢in) yaygin olarak kullanmaktadir.

Mitokondriyal DNA, niikleer DNA'dan farklidir ve replikasyon i¢in kendi DNA
polimeraz enzimine sahiptir. Mitokondriyal genomda intron bolgeler bulunmamaktadir ve bu
intron bolgeler yerine kiigiik bosluklar (intergenik bolgeler) yer almaktadir. Mitokondriyal
genoma siiper ismi verilmektedir ¢iinkii ¢ok verimli bir sekilde organize edilmistir ve
mtDNA fonksiyonel ve filogenetik olarak birgok genin bulundugu tek bir baglanti grubundan
olusmustur. Mitokondriyal DNA genotipleri, mitotipler veya haplotipler olarak
tanimlanmaktadir. Mitotip kavrami, mitokondriyal genotip kelimelerinin kisaltmasindan
tiretilmistir ve sadece mitokondriyal genom agisindan genotipi ifade etmektedir. Ancak
haplotip kavrami mitotip kavramindan daha genis anlamda kullanilmakta ve mitokondriyal
ozellikler acisindan genotipleri tanimlamak i¢in kullanilmaktadir.Haplotip genotip, tek
genomlu (n) organizmalarin genotipidir. Haplotipler, ayni1 kromozom iizerindeki baglantilar
seklinde bir nesilden digerine aktarilan farkli baglanti gruplar1 veya gen setleridir (Piljug
2016).

mtDNA'nin evrim hizi, niikleer genoma gore ¢cok daha yiiksektir ve bazi bolgeler daha
da hizl1 gelismektedir (Bazin vd. 2006; Neiman ve Taylor 2009). Onemli bir belirteg tiirii
olan mitokondriyal genetik (MtDNA) belirtegler, ekstraniikleer genetik materyal
kullanilmaktadir ve genetik ¢esitliligi arastirmak ve insanlarin, evcil ve yabani hayvanlarin
evrimsel tarihini tanimlamak i¢in yaygin olarak kullanilan bir molekiiler belirte¢ haline
gelmistir (Bruford vd. 2003; Wu vd. 2012). mtDNA belirtegleri, adli tip ¢alismalar1 (Imes
vd. 2012) ve antik DNA (aDNA) arastirmalari i¢in de oldukga yararlidir (Ho ve Gilbert
2010). 21. yiizyilin bagindan bu yana, evcil hayvanlardaki tam mtDNA niikleotit dizilerinin
sayist hizla artmaktadir. Bunun nedeni, daha 1yi dizileme teknolojilerinin ve yiiksek kaliteli
ticari kitlerin gelistirilmesidir (Wang vd. 2014). Simdiye kadar, en 6nemli sekiz hayvan tiirii
icin 1.240'tan fazla tam veya tama yakin mtDNA dizisi gen bankasina girilmistir (Peng vd.
2015).

Maternal kalitim modeline sahip olmasi, yiiksek polimorfizm igerigi, rekombinasyon
meydana gelmemesi, niikleer genomdan daha yiiksek mutasyon orani1 ve arkeolojik
materyallerden kolayca elde edilebilmesi nedeniyle mtDNA, molekiiler genetik
caligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. MtDNA’nin en ¢ok kullanildig: alanlar
asagida listelenmistir (Ozdil 2007):

Belli bir bolgedeki popiilasyonlarin tanimlanmasi,
Haplotiplerin belirlenmesi,

Mitotiplerin belirlenmesi,

Haplogruplarin belirlenmesi,

Poliilasyonlarin genetik kdkenlerinin belirlenmesi,
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e Evrim siireclerinin belirlenmesi,

e Popiilasyonlarin karsilastirilmasi ve genetik farklilik/benzerliklerin belirlenmesi,
e Popiilasyonlar arasindaki/igindeki genetik varyasyonun tespit edilmesi ve

e Popiilasyonlar arasindaki filogenetik iligkilerin belirlenmesi

gibi caligmalarda mtDNA siklikla kullanilmaktadir.

Cift sarmal ve dairesel olan koyun mtDNA's1 16.616 baz ¢iftinden olusan bir kalitim
materyalidir. Bu mtDNA %33.68adenin niikleotidi, %25.86 sitozin niikleotidi, %13.10
guanin niikleotidi ve %27.36 timin niikleotidinden olusturmaktadir (Hiendleder vd. 1998; Ho
ve Gilbert 2010). Koyunlarda D-loop bolgesi olarak bilinen kontrol bolgesi diger hayvanlara
gore ¢ok daha genistir. Genel olarak koyun mtDNA D-loop bélgesi, replikasyon ve
transkripsiyonun baglatildig1 kontrol bolgesidir ve hem L ipligi hem de H ipligi i¢in promotor
bolgeleri icermektedir (Zardoya vd. 1995). Koyun mtDNA'sinda bulunan genler ve bu
genlerin organizasyonu Cizelge 2.2’de verilmistir.
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Cizelge 2.2. Koyun mtDNA’sinda bulunan genlerin organizasyonu (Hiendleder vd.1998)

Gen Basglangi¢ Bitis Uzunluk
tRNA-Phe 1 68 68
128 rRNA 69 1,026 958
tRNA-Val 1,027 1,093 67
168 rRNA 1,094 2,667 1,574
tRNA-Leu (UUR) 2,668 2,742 75
NADHI 2,745 3,700 956
tRNA-Ile 3,701 3,769 69
tRNA-Gln (L) 3,767 3,838 72
tRMA-Met 3,841 3,909 69
NADH?2 3.910 4,951 1,042
t(RNA-Trp 4,952 5,018 67
tRNA-Ala (L) 5,020 5,088 69
tRNA-Asn (L) 5,090 5,162 73
Origin of L-strand repl. 5,163 5,194 32
tRNA-Cys (L) 5,195 5,262 68
tRNA-Tyr (L) 5,263 5,330 68
COl 5,332 6,876 1,545
tRNA-Ser (UCN) (L) 6,874 6,944 71
tRNA-Asp 6.950 7.017 68
Coll 7.019 7,702 684
tRMNA-Lys 7,706 7,773 68
ATPase8 7.775 7.975 201
ATPasect 7.936 8,015 680
COIll 8.616 9,399 T84
tRNA-Gly 9,400 9,468 69
NADH3 9,469 9,815 347
tRNA-Arg 9.816 9,884 69
NADHA4L 9,885 10,181 297
NADH4 10,175 11,552 1,378
tRMNA-His 11,553 11,621 69
tRNA-Ser (AGY) 11,622 11,681 60
tRNA-Leu (CUN) 11,683 11,753 71
NADHS 11,754 13,574 1,821
NADHG6 (L) 13,558 14,085 528
tRNA-Glu (L) 14,086 14,154 69
Cyt b 14,159 15,298 1,140
tRNA-Thr 15,302 15,371 70
tRNA-Pro (L) 15,371 15,436 66
Control region 15,437 16,616 1,180
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MtDNA’da en fazla varyasyonun meydana geldigi bolge olan D-loop bolgesi, ismini
“displacement loop” kelimelerinden almistir ve siklikla “kontrol bolgesi” olarak
adlandirilmaktadir. MtDNA'nin replikasyonu veekspresyonu i¢in kodlama yapmayan ana
diizenleyici bolge oldugundan MtDNA kalitim materyali, evcil hayvanlarin molekiiler
yonden arastirilmasi i¢in en degerli bolgelerden biri olarak goriilmektedir (Liu vd. 2016).
MtDNA’da kodlanmayan tek bolge olan D-loop bolgesi yaklasik 1180baz ¢ifti
uzunlugundadir (Hiendleder vd. 1998) ve Prolin-tRNA ve Fenilalanin-tRNA genleri arasinda
yer almaktadir (Sekil 2.8). Genel olarak koyun mtDNA D-loop bélgesi, replikasyon ve
transkripsiyonun baslatildig1 kontrol bolgesidir ve hem L ipligi hem de H ipligi i¢in promotor
bolgeleri icermektedir. Ilk olarak H ipligin replikasyon baslangi¢ noktasindan 5’ ucundan 3’
ucuna dogru sentez baglar. Sentezlenen yeni H ipligi, L ipligin replikasyon baslangic
noktasina geldigi zaman, ters yonde ilerler ve hafif iplik sentezlenir. MtDNA
transkripsiyonunda ise hem agir hem de hafif iplik aymi zamanda transkripsiyona
ugramaktadir. Sonu¢ olarak, mRNA, rRNA ve tRNA’lar sentezlenmektedir (Zardoya vd.
1995; Wood ve Phua 1996; Hiendleder vd. 1998).

Kontrol bolgesi (D-loop), koyunlarda mtDNA'nin en hizli evrimlesen bdlgesidir ve
ozellikle tiir iginde yliksek diizeyde varyasyon gostermektedir (Galtier vd. 2009; Gupta vd.
2015). Bu o6zellik, D-loop bolgesini ¢iftlik hayvanlarigenetik ¢esitliligi ve genetik orijin
calismalar1 i¢in miitkemmel bir aday bolge yapmaktadir. Sonug olarak, bu bolge son on yilda
bircok arastirmaci tarafindan, Ozellikle bireysel evcillestirme merkezlerinin ve bu
merkezlerden dagilim yollarinin tespit edilmesinde bir arag olarak kullanilmistir (Naderi vd.
2007; Meadows vd. 2011; Miao vd. 2013).

Birden fazla mtDNA haplogruplarinin (HPG) varligit ve bunlarin wrklar icinde
karigmasi, muhtemelen ¢oklu evcillestirme olaylarindan veya zaman iginde evcil ve yabani
tirler arasinda evcillestirme sonrasi giftlesmelerden kaynaklanmaktadir (Galtier vd. 2009).
Bu nedenle, benzer mtDNA'ya sahip hayvanlarin ortak bir disi ataya sahip olmasi
gerekmektedir. Ayrica, farkli laboratuvarlardan elde edilen hem HPG hem de dizi verileri
ortak analiz i¢in birlestirilebilir. Ciftlik hayvanlarinin ve bunlarin yabani atalarinin veya
akrabalarinin, 6zellikle kegiler ve koyunlar icin, ¢evrimigi veri tabanlarinda bol miktarda
mtDNA dizi verisi mevcuttur (6rnegin NCBI, National Center for Biotechnology
Information) ve fticretsiz olarak erisilebilmektedir. HPG'ler arasindaki mutasyonlarin ve
evrim siirecinin sapma siiresi tahmin edilirken, bazi tekrarlayan mutasyonlar tahminleri
zorlastirabilmektedir. Bu nedenle mtDNA sitokrom B (cytB) bolgesi ve oran1 D-loop bolgesi,
mutasyon/evrim analizlerinde ve daha giivenilir filogenetik agaglar elde etmek igin
molekiiler genetik analizlerinde yaygin olarak kullanilmaktadir (Luikart vd. 2001; Pedrosa
vd. 2005; Lv vd. 2015). D-loop bdélgesi veya CytB bolgesi disindaki mtDNA belirtegleri,
protein kodlayan bodlgelere dayali HPG tayini igin de kullanilabilmektedir. Ornegin, evcil
ke¢i ve koyunlarda HPG tayini i¢in mtDNA’da bulunan ND2 ve ND4 gen bolgeleri de HPG
belirleme ¢alismalarinda kullanilmistir (Nomura vd. 2013; Guo vd. 2005).

MtDNA'nin gesitli gen bolgelerini (6rnegin, D-loop, HV1, cytB) kullanan bir¢ok

calisma, evcil koyunlarm cesitli bolgelerdeki cografi dagilimi, genetik c¢esitliligi ve
evcillestirilmesine iligkin mevcut bilgilere katkida bulunmustur (Meadows vd. 2007; Naderi
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vd. 2007; Meadows vd. 2011; Wu vd. 2012; Demirci vd. 2013; Lancioni vd. 2013; Nomura
vd. 2013; Colli vd. 2015; Lv vd. 2015; Liu vd. 2016). Bununla birlikte, D-loop'un maternal
HPG ¢aligmalarinda kullanimi igin en etkili bolge oldugu 6ne siiriilmektedir (Meadows vd.
2011). Tim mtDNA genomunun, daha iyi filocografik ve filogenetik analizler i¢in en
giivenilir arag oldugu ve evcillestirilmis ¢iftlik hayvanlarinin evrimi ve genetik ¢esitliliginin
anlasilmasini kolaylastirdig bildirilmektedir (Wu vd. 2012; Lancioni vd. 2013).

Koyunlarda, diger ciftlik hayvanlarinda oldugu gibi, mtDNA’da meydana gelen
mutasyonlar zamanla yayginlasmakta ve o popiilasyonda cografyaya o6zgli mtDNA
varyantlarinin (haplotiplerin/mitotiplerin) olusmasina yol agmaktadir. Belirli bir genom
dizisindeki benzersiz bir varyant seti, teknik olarak bir haplotip olarak adlandirilmaktadir.
Filogenetik olarak iligkili mtDNA haplotipleri aynt HPG'de gruplandirilabilmektedir
(Wallace 1994). HPG'leri olusturan mtDNA varyantlari, bir mtDNA profilini spesifik bir
HPG olarak siniflandirmak i¢in bulunmasi gereken spesifik mutasyonlarla tanimlanmaktadir
(Torroni vd. 1996; Naderi vd. 2007). Farklt HPG'ler kesfedilme sirasinagore alfabetik olarak
adlandirilmaktadir, 6rnegin A, B, C ve D (Torroni vd. 1993). HPG'lerin akrabalig1 filogenetik
agaclarda gorsellestirilebilmekte ve kiimeleme i¢in komsu birlestirme (Neighbor Joining)
veya ag analizi (Network) gibi belirli yontemler kullanilabilmektedir (Torroni vd. 2006; Wu
vd. 2007).

2.4. Koyun Mitokondriyal DNA Haplogruplarmin Dagilim

Molekiiler genetik calismalarda kullanilan teknolojideki son gelismeler ve koyun
genetik cesitliligini karakterize etmek igin mtDNA dizilemesinin kullanilmasi, evcil
koyunlarin kokenlerinin ve insan gocleriyle beraber koyun goglerinin de aydinlatilmasina
olanak saglamistir. Giiniimiizdeki koyunlarin (genis bir cografi araliktan) tam mitokondriyal
genomu (16.616 bg), mtDNA D-loop bolgesi (1.180 bg) ve cytB geni (1.140 bg) lizerinde
yapilan ¢alismalar, A, B, C, D ve E olarak adlandirilan bes farkli HPG’yi tanimlamistir
(Hiendleder vd. 1998; Hiendleder vd. 2002; Pedrosa vd. 2005; Meadows vd. 2007; Meadows
vd. 2011). HPG A, B ve D ile HPG C ve E, mtDNA D-loop bdlgesi ve cytB dizilerine gore
ayr1 kiimeler olusturmaktadir (Demirci vd. 2013). Meadows vd. (2007), D-loop bdlgesine
dayali  yaptiklart  ¢alismada  farkli  uzunluklarda (75 b¢ ve 76  bg)
tekrarlayandizilertanimlamiglar ve bu farkl tekrarlayan dizilerin iki HPG kiimesini ayirt eden
bir belirteg gorevi gordiigiinii ortaya koymuslardir. HPG A, B ve D'yi iceren kiime 75 bg dizi
igerirken; HPG C ve E'yi igeren kiime 76 bg diziyi igermektedir (Demirci vd. 2013).

Gilintimiizdeki yerli, yabani ve antik koyunlarin mtDNA HPG dagilimlarina iligkin
daha fazla aragtirma, koyunlarin ana HPG'lerinin ana gdglerine iliskin fikir saglamistir. HPG
A ve B, gliniimiizdeki irklar arasinda en yaygin iki HPG'dir (Sekil 2.9-A) ve neredeyse tim
bolgelerde ¢esitli siklikta yabani ve antik koyunlarda bulunmaktadir (Hiendleder vd. 2002;
Bruford and Townsend 2006; Cai vd. 2011; Gornas vd. 2011; Demirci vd. 2013; Dymova
vd. 2017). Asya ve Afrika'da HPG A, Avrupa'da ise HPG B baskin tip olarak karsimiza
cikmaktadir (Wood & Phua 1996; Hiendleder vd. 1998; Demirci vd. 2013; Singh vd. 2013).
Avrupa, Asya ve Yeni Zelanda'dan gelen koyunlardaki mitokondriyal genler NADH3,
NADH4, NADHA4L ve cytB'nin dizi analizleri, HPG A'nin Asya muflonunun (O. orientalis)
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dogu popiilasyonlarindan ve HPG B'nin Tiirkiye ve Bati Iran’daki Asya muflonu
popiilasyonlarindan kaynaklandigin1 gostermektedir (Hiendleder vd. 2002; Demirci vd.
2013). Ayrica, HPG A ve B Tirkiye'den, kuzey Cin'den ve Mogolistan'daki Altay'in
glineyinden ve bati Sibirya'dan gelen antik koyunlarin arkeolojik kalintilarinda yiiksek
frekanslarda gozlenmistir (Sekil 2.9-B). HPG A, Asya'da baskin olmaya devam etmektedir
(Luo vd. 2005; Cai vd. 2007; Olivieri vd. 2012; Demirci vd. 2013; Dymova vd. 2017;
Schroeder vd. 2017). HPG A'nin, Tiirkiye'de O. gmelinii'ye ait olan ve bir¢ok nesildir izole
edilmis olan modern Anadolu yaban koyunlar1 arasinda da baskin oldugu bildirilmistir
(Demirci vd. 2013). Giiney Afrika'da antik koyunlar ile yapilan bir ¢alismada tiim 6rneklerde
en yaygin haplogrubun HPG B oldugu tespit edilmistir (Horsburgh ve Rhines 2010).

HPG C, ozellikle Orta Dogu'da en yaygin ligiincii haplogruptur (Luo vd. 2005;
Demirci vd. 2013; Schroeder vd. 2017). Modern HPG C ¢ogunlukla Tiirkiye'den gelen evcil
koyunlar icermektedir, ancak Sekil 2.9-A'da goriildiigii gibi Portekiz, Cin, Ozbekistan ve
Kuzey Kafkasya'dan (Stavropol bolgesi) koyunlarda da tanimlanmistir (Guo vd. 2005;
Pedrosa vd. 2005; Pereira vd. 2006; Tapio vd. 2006; Meadows vd. 2007; Demirci vd.
2013).HPG C'nin, HPG A ve B'den farkli bir evrimsel ge¢gmise sahip olduguna inanilmaktadir
(Guo vd. 2005). Son olarak, HPG D ve E, hem modern hem de antik koyun 6rnekleri arasinda
cok diisiik frekanslarla ortaya ¢ikmistir (Tapio vd. 2006; Meadows vd. 2007; Demirci vd.
2013; Schroeder vd. 2017). Bu iki HPG (D ve E), yalnizca Kafkasya'dan gelen modern evcil
koyunlarda (Tapio vd. 2006) ve Orta Dogu'da (Suriye ve Tiirkiye) (Meadows vd. 2007) tespit
edilmistir. Buna ek olarak, simdiye kadar yapilan c¢alismalar, Tiirkiye'de yetistirilen
koyunlarin bes mtDNA HPG'na (A-E) da sahip oldugunu dogrulamistir (Meadows vd. 2007;
Demirci vd. 2013). Bu sonuglar Anadolu’nun genetik ¢esitliligin 6nemli noktalarindan biri
ve dnemli koyun evcillestirme merkezi oldugunu bir kez daha ortaya koymustur.
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Sekil 2.9. Farkli cografi bolgelerdeki koyunlarin mtDNA HPG'lerinin cografik dagilimlari.
Modern evcil (A) ve antik (B) koyunlardan elde edilen farkli veri kiimelerine dayali HPG
dagilimi1. Pasta grafigi, ¢esitli calismalardan elde edilen verilerle derlenmistir (Luo vd. 2005;
Bruford ve Townsend 2006; Pereira vd. 2006; Tapio vd. 2006; Cai vd. 2007; Meadows vd.
2007; Campana vd. 2010; Horsburgh ve Rhines 2010; Cai vd.2011; Gornas vd. 2011; Olivieri
vd. 2012; Demirci vd. 2013; Niemi vd. 2013; Lv vd. 2015; Resende vd. 2016; Dymova vd.
2017; Schroeder vd. 2017; Zhao vd. 2017).
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3. MATERYAL VE METOT

3.1. Kullamlan Hayvan Irklar1 ve Ornek Sayilar

Bu tez ¢alismasinda toplam 300 Ivesi koyunundan alinan DNA 6rnekleri materyal
olarak kullamlmustir (Cizelge 3.1). Urdiin, Filistin ve Suudi Arabistan'da yetistirilen
koyunlara ait DNA ornekleri laboratuvarimiza gonderilmis ve PCR analizine kadar -20°C'de
saklanmigtir. Yurt disinda yetistirilen koyunlara ait DNA 6rneklerinin yollanmasinda Prof.
Raed Al-Atiyat (Urdiin), Dr. Mohammad Manassra (Filistin) ve Dr. Abdulrahman Alharthi
(Suudi Arabistan) isimli aragtirmacilar yardimci olmustur. Tirkiye’ye yetistirilen koyun
orneklerine ait kanlar daha énceden Sanlurfa Ceylanpiar Tarim Isletmesi’nden alinmis olup
kandan DNA izolasyonlar1 laboratuvarimizda yapilmstir.

Bu tez projesi kapsaminda ¢alisilan 300 koyun 6rnegine ek olarak, literatiirde daha
once ¢alisilmis ve NCBI’ya yiiklenmis olan her bir mtDNA D-loop haplogrubundan 1 6rnek
ve yabani koyunlara ait (O. musimon, O. ammon ve O. vignei) gesitli referans dizilerinde
birer 6rnek istatistiksel analizler i¢in kullanilmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Calisilan 6rnek sayilari ve referans dizileri

Ulke Ornek sayisi Orneklerin cinsiyeti
Tiirkiye 75 702+57%

Filistin 75 702+53

Suudi Arabistan 75 7092+5d

Urdiin 75 7092+53
Haplogrup NCBI Numarasi Kaynak
Haplogrup A HM236174 Meadows vd. 2011
Haplogrup B HM236176 Meadows vd. 2011
Haplogrup C HM236178 Meadows vd. 2011
Haplogrup D HM236180 Meadows vd. 2011
Haplogrup E HM236182 Meadows vd. 2011
O. musimon (Muflon) HM236185 Meadows vd. 2011
O. ammon (Argali) HM?236188 Meadows vd. 2011
O. vignei (Urial) HM236186 Meadows vd. 2011
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3.2. Arag ve Gerecler

Calismada kullanilan ekipmanlar ve kullanim amaglar1 Cizelge 3.2’de verilmistir.

Cizelge 3.2. Calismada kullanilan ekipmanlar ve kullanim amaglari

EkipmanTiiriiveModeli

Sogutmali santrifiij

Mini santrifiij

Thermal cycler

Jel goriintiileme

Otoklav

Hassas terazi

Yatay elektroforez sistemi
Elektroforez gii¢c kaynagi
Manyetik karistirict
Mikrodalga firin

PH metre

Laminar flow

Vorteks

Buzdolab1

Derin dondurucu

CahsmadakiKullanimAmaci

DNAizolasyonu ve PCR asamalarinda 1s1ya duyarli
orneklerin santrifiij edilerek ¢oktiiriilmesi

Orneklerin PCR asamalarinda ve DNA izolasyonunda
kisa siireli santrifiij edilerek ¢oktiiriilmesi

PCR ile belirlenen bolgelerin ¢ogaltilmasi

PCR fiiriinlerinin agaroz jel iizerinde goriintiilenmesi ve
bilgisayar ortamina aktarilmasi

Malzemelerin sterilizasyonu

Tampon ¢ozeltilerin hazirlanmasinda sarf malzemelerin
tartilmast

DNA izolasyonu ve PCR iiriinlerinin tespit edilmesi

Elektroforez islemi icin gerekli kesintisiz diizenli elektrik
akiminin saglanmasi

Tampon ¢ozeltilerin hazirlanmasi

Cozeltilerin ve Agarozjellerin hazirlanmasi

Hazirlanan tamponlarin pH’larinin ayarlanmasi

PCR calismalarinin steril ortamda yapilmasi

DNA izolasyonu ve PCR sirasinda tiiplerin karisitirilmasi
Orneklerin, sarf malzemelerin ve tamponlarin muhafazasi

Orneklerin, sarfmalzemelerin ve tamponlarin muhafazasi
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3.3. Tampon Cozeltiler

Genomik DNA molekiillerinin izolasyonunda kullanilmis olan tampon ¢ozeltiler
asagida Cizelge 3.3 te verilmistir.

Cizelge 3.3. Kullanilan ¢ozeltiler ve icerikleri

TamponCaozelti Molarite/Miktar Icerik
Eritrosit Lizis Tampon 032 M Sukroz
Cozeltisi 10.00 mM EDTA
500 mM MgCl;
Fizyolojik 75.00 mM NaCl
Tampon Cozeltisi 25.00 mM EDTA
Lizis TE Tampon 5000 mM Tris-HCI
Cozeltisi 20,00 mM EDTA
10.00 mM NaCl
10.00 ¢ SDS
SDS Solusyonu (%10) 100.0 ml’yetamamlanr. SafH,0O
. 351 ¢ NaCl
6M naCl Cozeltisi 10.00 ml’yetamamlanir. Saf H,O
DNA Yiikleme Tampon 500 ml Gliserol Bromfenol
Cozeltisi 2.00 mil EDTA
150 ml SafH:0
150 ml
10 X TBE 108.0 gg Tris
Elektroforez/Jel 55.0 ml Borik Asit
Stok Tampon 40.0 litreye tamamlanur. 0.5M EDTA (ph 8.0)
Cozeltisi 1 Deiyonized H,O
1 X TBE 100 ml 10 X TBE
Elektroforez/JelTampon 1 litreye tamamlanir. Deiyonized H,O
Cozeltisi
3.4. Metot

3.4.1. DNA izolasyonu

Genomik DNA izolasyonunda, Miller vd. (1988) tarafindan bildirilen protokol
laboratuvar  ortaminda optimize edilerek (Meydan 2007) asagidaki sekilde
gergeklestirilmistir.
1. -80 °C’de saklanan kan 6rnekleri oda sicakliginda (23-25 °C) bekletilmistir.

2. Her bir kan 6rneginden 500 pl alinarak 1,5 ml’lik mikrosantrifiij tiipii i¢ine koyulmustur.
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3. Orneklerin iizerine 1.000 pl Eritrosit Lizis Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.3) ilave edilmis
ve kisa bir siire vorteksle iyice karistirilarak 10 dakika oda sicakliginda bekletilmistir.

4. Bekletme stiresinin sonunda 6rnekler 3.000 rpm de 10 dakika santrifiij edilmistir.

5. Mikrosantrifiij tliplerin {iist kisminda toplanan sivi faz (siipernatant) dikkatlice
uzaklastirllmigtir. Dipte kalan peletlerin (hiicre kismi) rengi gozlenerek peletlerin rengi beyaz
olana kadar Eritrosit Lizis Tampon Cozeltisi ile tekrar (en fazla 3 defa) muamele edilmistir.

6. Peletlerin tizerine 1.000 pl Fizyolojik Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.3) eklenmis ve kisa bir
siire vortekslenmistir.

7. Ornekler 3.000 rpm de 10 dakika santrifiij edilmis ve santrifiij sonunda siv1 kisim dikkatli
bir sekilde uzaklastiriimistir.

8. Peletlerin tlizerine 600 ul Lisis TE Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.3) eklenmis ve peletler
tyice ¢ozdiiriilmiistiir.

9. Coziinen peletlerin tizerine 100 pl %10’luk SDS solusyonu (Cizelge 3.3) ve 5 ul proteinaz
K (10 mg/ml) eklenerek hafif¢e vortekslenmis ve 65 °C’de 1,5 saat su banyosunda
bekletilmistir. Inkiibasyon siiresince her 15 dakikada bir elle karistirilmstir.

10. Inkiibasyondan ¢ikarilan 6rneklerin iizerine 200 pl 6M NaCl Cozeltisi (Cizelge 3.3)
eklenmis ve 15 dakika vortekslenmigtirardindan 11.000 rpm de 10 dakikasantrifiij edilmistir.

11. Santrifiij sonunda DNA molekiillerini iceren supernatant yeni bir mikrosantrifiij tlipiline
aktarilmistir.

12. Ornekler 10.000 rpm de 5 dakikasantrifiij edilmis ve siipernatant yeni bir mikrosantrifiij
tiipeaktarilmistir. Ornekler iizerine 6rnek hacminin iki kati kadar (yaklasik 1.000 pl)
%99,9’luk etil alkol (-20 °C’den alinan) ilave edilmistir.

13. Etil alkol eklendikten sonra mikrosantrifiij tiipiit DNA iplik¢ikleri kiimelesinceye kadar
hafifce elle karistirtlmastir.

14. Kiimelesen DNA iplik¢iklerinin tiiptin dibine c¢okmesi icin tip 10.000 rpm de 5
dakikasantrifiij edilmistir.

15. Santrifiij sonunda etil alkol uzaklagtirilarak tiiplin dibine ¢okmiis olan DNA peletinin
tizerine 1.000 pl %70’lik etil alkol eklenerek 10.000 rpm’de 5 dakikasantrifiij edilmistir.

16. Santriflijiinardindan tiipiin tistiinde yer alan alkol uzaklastirilmigtir.

17. Tiip i¢indeki alkoliin tamamen uzaklagmasi i¢in 6rnekler ¢eker ocak igerisinde kurumaya
birakilmustir.
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18. Tamamen kuruyan orneklerin {izerine 100 pl saf su ilave edilmis ve DNA peletinin
¢Ozilinmesi i¢in bir gece +4 °C *de bekletilmistir.

19. Orneklerden izole edilen genomik DNA molekiillerinin kalite ve miktarlar1 %2’lik agaroz
jelde ve BioDrop spektrofotometre cihazinda kontrol edilmistir.

20. Spektrofotometre 6l¢iimleri sonucunda 260/280 dalga boylarinda 1.8—2.0 saflik ile miktar
olarak 50 ng/ul degerinin tizerinde bulunan ve ayrica %2 ’lik agaroz jellerinde tek parca
oldugu tespit edilen her bir 6rnege ait DNA molekiilleri PCR islemine kadar +4 °C ’de

muhafaza edilmistir.

3.4.2. MtDNA D-loop bélgesinin PCR ile ¢cogaltilmasi

Kontrol bolgesi lizerinde tandem tekrarlardan kacinmak amaciyla 531 bg’lik kisa

bir bolgenin c¢ogaltilmasi tercih edilmistir (Chen vd. 2006). Calismada, AF010406
bagvuru numarasi (GenBank accession number) ile NCBI’da yer alan ve Hiendleder vd.
(1998) tarafindan tanimlanan mtDNA dizilimi lizerinde16006. ile 16537 .niikleotidler
arasinda yer alan D-loop bolgesi ¢ogaltilmistir (Sekil 3.1). PCR ¢alismasi i¢in Cizelge
3.4’te verilen primer dizileri kullanilmistir.

Cizelge 3.4. Gen bolgelerine ait primerler

Primer dizileri

PCR

uriinii

Kaynak

mtDNA  Forward: 5-ACTGCTTGACCGTACATAGTAC-3'
Reverse: 5'-AGTATTGAGGACGGGGTA A-3'

D-loop

531 bg

Chen vd. 2006

ttatatgtat
cactgaagca
ttctagtcaa
aaccaacaac
taactattta
atcgcccact
gcctaacata
tcagctatgg
cttgagecatce
ctgctgtatc
atttttaaca
ttcatactce

aaagtacatt
tgtagggtat
catgegtatc
ccgctcagca
atgaacttta
ctttecectt
actgtggtgt
ccgtctgagg
ctecataatgg
gtgcatttat
cgcttecece
aaccgaagta

aaatgattta
taaactgectt
ctgtccatta
aggatccctc
acaggcatct
aaataagaca
catgcatttg
cctgaccegg
taagecatggg
atattctttt
tagatattaa
aatatatagg

cccecatgeat
gaccgtacat
gatcacgagce
ttctegetece
ggttetttet
tctegatgga
gtatttttta
agcatgaatt
cataatataa
ttccececectt
tataaattta
cacctgggtc

ataagcatgt
agtacatgaa
ttgttcacca
gggcccacta
tecagggcecat
ctaatgacta
atttttgggg
gtagctggac
ttaatggteca
ccccttaaat
ccecgtecte
acatacataa

acatttgttt
gtcaaatcca
tgecgegtga
actgtggggg
ctcatctaaa
atcagccecat
atgettggac
ttaactgcat
caggacatat
atttatecacc
aatactcaaa
cgcata

Sekil 3.1. mtDNA D-loop bdlgesi ve kullanilan primerler (NCBI numarasi: AF010406)
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MtDNA D-loop bolgesinin PCR ile amplifiye edilmesi i¢in Cizelge 3.5’te verilen
PCR Stok Tampon Cozeltisi, her seferinde incelenecek 6rnek sayisi ile orantili sekilde steril
1,5 mI’lik mikrosantrifiij tiipii icinde hazirlanmigtir. Bu PCR Stok Tampon Cdzeltisinde her
bir 6rnek i¢in 49 ul alinarak tiiplere dagitilmistir. Hazirlanan PCR Stok Tampon Cozeltisi
tiplere dagitildiktan sonra 6rneklere ait DNA’dan 1 pl alinarak bu ¢ozeltinin iizerine
eklenmistir. Tiiplerin kenarlarina yapismis olan kismi dibe ¢oktiirmek i¢in bu karisim 3-5
saniye mikrosantrifiij tiiptinde 3.500 rpm’de santrifiij edilmistir. Santrifiij sonrasi 6rneklerin
bulundugu tiipler PCR cihazina (Thermal cycler) yerlestirilmis ve Cizelge 3.6’da verilen
PCR programi uygulanmuistir.

Cizelge 3.5. PCR Stok Tampon Cdozeltisi

Miktar Icerik Stok Derisim
1.0 ul DNA 50 ng
2.0ul Taq Buffer (KCI) 10X
2.4 ul MgCl: 25mM
0.3 ul dNTPs 2mM
0.3 ul Forward Primer 10pmol
0.3l Reverse Primer 10pmol
0.6 ul Taq DNA polimeraz ~ 5U/ng
43.1 pl Su
50.0 ul Toplam

Cizelge 3.6. PCR programi

DNA eksenlerinin birbirlerinden ayrilmasi (initial

94°C ->  3dk. .

denaturation)
o 10 sn. DNA eksenlerinin birbirlerinden ayrilmasi

94°C - .
(denaturation)

55°C S 1550, "35 ) P_rm?erln kompllmentgr kalip DNA ekseniyle

déngti  hibritlenmesi (annealing)

72°C >  159n. Uzerinde durulan.DNA bolgesinin sentezinin
yapilmasi (extension)

720C > 7dk Uzerinde durulan bolgesinin sentezinin son kez

yapilmasi (final extension)

3.4.3. Elektroforez

Elektroforez ¢ozeltisi once 10X Elektroforez/Jel Stok Tampon Cozeltisi olarak
hazirlanmistir (Cizelge 3.3). Ardindan elde edilen 6rneklerin elektroforezi i¢in hazirlanan bu
stok tampon c¢ozeltisinden 1X Elektroforez/Jel Tampon Cozeltisi hazirlanmis ve
kullanilmistir (Cizelge 3.3). Ayni zamanda 1X TBE soliisyonu elektroforez tampon ¢ozeltisi
olarak da kullanilmigtir. Jelin hazirlanmas1 i¢in 40 ml, Elektrolit Cozeltisi olarak da 450 ml
1X TBE Elektroforez/Jel Tampon Cozeltisi kullanilmistir.
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3.4.4. Agaroz jellerin hazirlanmasi

1 gr agaroz tartilarak erlen mayerin igerisine alinmis ve iizerine 100 ml 1 X TBE
Elektroforez/Jel Tampon Cozeltisi eklenerek %1’lik agaroz jel elde edilmistir. Karisim
dairesel hareketlerle karistirildiktan sonra agarozu iyice eriyip homojenize edilmesi ig¢in
mikrodalga firinda 2-4 dakika kaynatilmistir. Kaynamis olan jelin iizerine 3 pl Etidyum
Bromiir eklenerek su altinda sogutulmus ve taraklar1 takili halde bulunan jel tablasina
dokiilerek oda sicakliginda katilasmasi beklenmistir. Yaklasik 30 dakika sonra tarak, yavas
ve dikkatli bir sekilde ¢ikarilmistir. Hazirlanan jel 1 X TBE Elektroforez/Jel Tampon
Cozeltisi ile dolu olan yatay elektroforez tankina yerlestirilmistir. Jel tanka yerlestirildikten
sonra iizerini tamamen kaplayana kadar 1 X TBE Elektroforez/Jel Tampon Cozeltisi
eklenmistir.

3.4.5. PCRiiriinlerinin jele yiiklenmesi ve goriintiilenmesi

PCR iirtinleri bulunan tiipten, pipet yardimi ile 10 pl alinarak, 0,2 ul’lik PCR tiiplerine
konulmus ve lizerine 3 pul DNA Yiikleme Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.3) eklenmistir.
Ardindan karisim kuyucuklara dikkatlice yiiklenmistir. Elektroforez cihazinda iglem sonunda
goriintiilenecek olan bantlarin biiyiikliiklerinin saptanmas: i¢in ilk kuyucuga 100 bg
araliklarla bant veren 1.5 kb biiyiikliigiinde 5 ul DNA ladder yiliklenmistir. Elektroforez
islemi 80 V/em’de 40 dakikada tamamlanmistir (Sekil 3.2). Elektroforez isleminin ardindan
jeller Jel Goriintilleme Sisteminde (Syngene-Genius) goriintillenmis ve elde edilen
gortintiiler bilgisayar ortamina aktarilmistir (Sekil 3.3).

Sekil 3.2. PCR iiriinlerinin elektroforez cihazinda yiirtitiilmesi
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Sekil 3.3. Elektroforez sonrasi jellerin goriintiilenmesi

3.5. Molekiiler veri analizi

Bu tez c¢alismas1 kapsaminda elde edilen dizi analizi sonuglariin
degerlendirilebilmesi ve yorumlanabilmesi igin bir ¢ok istatistik parametre ve biyoinformatik
yontem kullanilmistir. Bu parametrelerin hesaplanabilmesi ve yotemler i¢in de bir ¢ok
yazilimdan yararlanilmistir.

3.5.1. MtDNA dizilerinin kontrolii

Hizmet alimi olarak gergeklestirilen DNA dizi analizi sonuglar1 FinchTV 1.5.0
(Geospiza Inc., Seattle, WA) programi kullanilarak goriintiilenmistir. Firmadan gelen her bir
sonu¢ dosyasi (.abl uzantili dizileme sonu¢ dosyalari) bu programda agilmis ve her bir
ornegin dizi analizleri tek tek gozle kontrol edilerek var olan mutasyonlar (SNP’ler) tespit
edilmistir. Orneklere ait DNA dizi analizi sonuglarimin FinchTV programi ile kontrol
edilmesinden sonra, tiim 6rneklere ait mtDNA D-loop dizileri MEGA 7 (Kumar vd. 2016)
programina girilmis ve ClustalW algoritmasi kullanilarak hizlanmislardir (aligment).
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3.5.2. MtDNA’da niikleotid yer degistirme oranlari

Calisilan bolgedeki niikleotid yer degistirme oranlarinin belirlenebilmesi i¢in
MEGA7 (Kumar vd. 2016) programi kullanilmistir. Calisilan tiim 6rneklerde Maximum
Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei (Tamura vd. 2004; 2013) modeli kullanilarak
niikleotid degisimleri (transition/transversion egilimi, transition/transversion bias, R)
hesaplanmistir. Bu hesaplama yapilirken asagidaki formiil (Tamura vd. 2004; 2013)
kullanilmistir:

R = [A*G*K1 + T*C*K2]/[(A+G)*(T+C)]

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, k1: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi ve k2: pirimidinler igin toplam transisyon/transversiyon
egilimi.

Herhangi bir gen bolgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egiliminin, DNA
dizisinde meydana gelen evrimin genel bir 6zelligi oldugu bilinmekle birlikte, hayvan
mitokondriyal DNA'larinda (mtDNA) niikleer (nDNA) veya kloroplast DNA (cpDNA)'larina
gore daha belirgindir (Wakeley 1996). Toplam transisyon/transversiyon egiliminin (R)
tahmin edilmesi, sadece DNA diziliminin evrimini anlamamiz agisindan degil, ayni zamanda
DNA dizi mesafeslerinin ve filogenetik yapilandirilmanin daha giivenilir olmasi agisindan
onemlidir.

3.5.3. Genetik cesitlilik ve haplotip analizleri

Calisilan koyun popiilasyonlarinda yapilan genetik ¢esitliligin belirlenebilmesi i¢in
haplotip sayis1 (h), haplotip ¢esitliligi (Hd), polimorfik bdlge sayis (S), ortalama niikleotit
farklilik sayis1 (k) ve niikleotid cesitliligi (m) istatistik parametreleri, DnaSP (Librado ve
Rozas 2009) programindan yararlanilarak hesaplanmistir. Bunun icin MEGA7 programi
sonras1 .meg olarak ya da fasta formatinda kaydedilen dosyalar DnaSP programinda agilmis
ve “Generate” -> “Haplotype Data File” segenekleri kullanilarak haplotip analizleri
gerceklestirilmistir. Bu analiz sonucunda elde edilen veriler RDF dosyasi (.rdf, Roehl Data
File) olarak ve Nexus dosyasi olarak kaydedilmistir.

Popiilasyonlar i¢cinde veya arasinda var olan niikleotid ¢esitliligini ortaya ¢ikarmak
poplilasyon genetigi calismalarinin en 6nemli amaglarindan birisidir. Niikleotid ¢esitliligi,
DNA dizilimindeki farkli niikleotidlerin veya bdlgelerinin belirlenmesi ve bu bdlgelerin
diziyi olusturan niikleotid sayisina boliinmesi ile tahmin edilmektedir. Bu tahmin edilen
degerler, popiilasyonlar arasindaki ve i¢indeki genetik cesitliligi ortaya koyabilmek ig¢in
yogun bir sekilde kullanilmaktadir (Nei ve Kumar 2000). Niikleotid ¢esitliligi (), iki dizi
arasindaki bolge basma ortalama niikleotid farkliligi sayis1 olarak da adlandirilir ve bir
popiilasyonun genetik ¢esitliliginin bir dl¢ilistidiir. Basitge rastgele ¢iftlesen popiilasyonlarda
niikleotid diizeyinde heterozigotluktur (Nei 1987). Haplotip cesitliligi (Hd) ise, bir veri
setinde (popiilasyon) rastgele secildiklerinde iki dizinin farkli haplotiplerinin ortaya ¢ikma
olasiligin dlcer. Bir popiilasyondaki heterozigotluk seviyesi bu 6l¢ii ile tahmin edilebilir.
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3.5.4. Notralite test sonuclar

Motoo Kimura (1968) tarafindan ortaya atilan notral teori, genetik ¢esitliligin biiyiik
kisminin seleksiyonla degil, genetik siiriiklenme ve mutasyonlar ile ortaya ¢iktigini ve bunun
sonucunda da bazi allellerin rastgele notral durumda kaldigin1 savunmaktadir. Bu nedenle
ndtralite teorisi, popiilasyondaki ¢esitliligin yapilan pozitif ya da negatif bir seleksiyondan
mi1 yoksa rastgele mi oldugunun test edilmesinde kullanilmaktadir (Hedrick, 2005). Calisilan
Ivesi popiilasyonlarinda nétral teorinin test edilmesi amaci ile ARLEQUIN (Excoffier ve
Schneider 2005) programindan faydalanilmis ve Tajima’s D ile Fu’s Fs istatistikleri
hesaplanmustir.

Tajima'nin D degerinin negatif bir deger almasinin sebebi, diisiik heterozigotluktan
ve haplotip sayisinin beklenenden diisiik olmasindan kaynaklanmaktadir. Bagka bir deyisle
beklentiye gore diislik frekansli polimorfizmlerin fazlaligina ve nadir goriilen allellerin fazla
olmasina isaret eder. Negatif Tajima'nin D degeri segici siipiirmenin (selective sweep) ya da
poplilasyonda genislemenin (population expansion) olduguna isaret etmektedir. Tajima'nin D
degerinin pozitif olmasinin sebebi ise heterozigotluk degerinin yiiksek olmasi ve
beklenenden yiiksek haplotip sayisinin olmasindan kaynaklanmaktadir. Bagska bir
deyislenadir goriilen allellerin ¢ok az olmasina ve hem diisilk hem de yiiksek frekansli
polimorfizmlerin diisiik seviyelerde olmasina isaret eder. Pozitif Tajima'nin D degeri
popiilasyonda dengeli bir seleksiyon (balancing selection) oladugunun gostergesidir (Tajima
1989).

Fu'nun Fs degerinin negatif olmasi, yakin zamandaki bir popiilasyon genislemesinden
ve yiiksek miktarda yeni haplotiplerin ortaya ¢ikmasindan kaynaklanmaktadir. Fu'nun Fs
degerinin pozitif bir degeri, yakin zamanda popiilasyonun genetik darbogazdan gectigini ve
siddetli bir seleksiyona maruz kaldiginin kanitidir.

3.5.6. Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA)

Molekiiler marker yontemleri kullanilarak elde edilen verilerin istatistik analizlerinde
Molekiiler Varyans Analizi (Analysis of Molecular Variance, AMOVA) kullanilmaktadir.
Bu analiz Excoffier vd. (1992) tarafindan Varyans Analizi (ANOVA) formiilleri molekiiler
verilere gore diizeltilerek gelistirilen ¢cok degiskenli bir analiz yontemidir. AMOVA ile
toplam genetik varyasyonun ne kadarinin ¢alisilan popiilasyonlarin farkli olmasindan
(among population), ne kadarinin ise popiilasyonlardaki bireylerin farkli olmasindan (within
population) kaynaklandig1 belirlenebilmektedir. Bu c¢alismada AMOVA analizi i¢in
ARLEQUIN (Excoffier vd. 2006) paket programi kullanilmigtir.

3.5.7. Neighbor joining filognetik agac

Kiimeleme analizlerinin belirlenmesinde genel olarak iki farkli tipte yontem
kullanilmaktadir. Bu yontemler uzaklik-temelli (distance-based methods) ve model-temelli
(model-basedmethods) yontemlerdir. Uzaklik-temelli yontemler herhangi iki birey
arasindaki uzakliklar1 veren ikiserli uzaklik matriks degerleri hesaplanir ve daha sonra bu
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matriks uygun grafik (6rnegin {i¢ boyutlu ve ¢ok boyutlu olarak) yontemleriyle sunulmakta
ve olusan kiimeler gozle tanimlanabilmektedir. Model-temelli yontemlerde ise, bazi
parametrik modellerden rastgele ¢ekilen her bir kiimeden elde edilen gézlemler (varsayimlar)
tizerinde durulmaktadir. Her bir kiimeye karsilik gelen parametre icin elde edilen sonug daha
sonra standart istatistik yontemleri (6rnegin neighbor joining, maksimum likelihood ve
Bayesian yontemleri gibi) kullanilarak her bir bireyin {iyesi oldugu kiimenin sonucuyla
birlikte degerlendirilir (Pritchard vd. 2000).

Bu tez c¢alismasi kapsaminda neighbor joining filognetik aga¢ ¢izimi i¢in Nei
(1978)’nin yansiz genetik uzaklik (D) yéntemi kullamlmistir. Iki popiilasyon ya da tiir
arasindaki genetik mesafe, gen farkliliklarini belirtmektedir. Bu deger allel frekanslarindan
yararlanilarak belirlenmekte olup, genetik mesafe tahmininde degisik yOntemler
bulunmaktadir. En yaygin kullanilan yontemlerden birisi Nei’nin (1972) genetik benzerlik
degerinden hesaplanan, standart genetik uzaklik (D) yontemi ile bundan tiiretilen yansiz
(unbiased) genetik mesafe (Nei 1978) degeridir. Eger genetik mesafe degeri 0 ise
popiilasyonlar arasinda fark yok demektir.

Bu calismada, genetik uzaklik (D) degerleri ile MEGA7 (Kumar vd. 2016)
programindan faydalanilarak (Bootstrap degeri = 1000) ve haplotip uzaklik degerleri
(Hamming distance matrix) ile RStudio (v.4.0.3) yazilim1 kullanilarak filognetik agag¢ ¢izimi
gerceklestirilmigtir. Is1 haritalarinin olusturulabilmesi i¢in, basit R komutlarini kullanarak
haplotip dizileri matrisinden simetrik haplotip mesafe matrisi hesaplanmistir. Bu hesaplama
icin haplotip dizilerini ¢iftler halinde karsilastirilmig, aralarindaki niikleotid farkliliklarini
belirlenmis ve bu farkliliklar simetrik bir matrise yazilmistir ve haritasinin gorsellestirilmesi
icin kullanilmugtir.

Filogenetik iligkiler ¢ogunlukla ¢esitli matematiksel modellere sahip bilgisayar
programlari kullanilarak hesaplanmaktadir. Parametreleri tahmin etmek i¢in bir¢ok yazilim
paketi olmasina ragmen, bu parametreleri tek bir gérevde hesaplayabilen ortak bir is akisinda
birlikte ¢alismazlar (Excoffier ve Heckel 2006). Bu yazilim paketlerini kullanmak i¢in veri
kiimelerinin farkli girdi dosyas1 formatlarinda olmasi gerekir. Bu nedenle kullanicilar hemen
her program i¢in farkli girdi dosyalar1 hazirlamak zorunda kalmaktadir. Bu noktada
analizlerin tek bir cercevede yapilabilecegi bir platforma ihtiyag duyulmaktadir. R
(programlama dili) istatistiksel hesaplama ve grafikler i¢in bir yazilim olmakla birlikte,
gelismis paket ve kiitliphaneler sayesinde biyoinformatik alaninda kullanimi giderek
artmaktadir (Jombart 2008; Paradis vd. 2008; Paradis 2010; Popescu vd. 2012; Yu vd. 2017;
Aktas 2020). Bu sebeplerden dolayr popiilasyonlar arasindaki genetik iliskilerin
belirlenebilmesi ve filogenetik agaclarin ¢izilebilmesi i¢in R ve RStudio programlari yogun
bir sekilde kullanilmaktadir.

3.5.8. Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizi
Biyoinformatik ve bilgisayar alanindaki teknolojik gelismeler ve molekiiler verilerin

yogunlugunun artmasi, kullanic1 dostu yazilimlar araciligiyla hipotezleri test ederek genel
olarak evrimsel biyoloji ve 6zellikle de filogenetik alanindaki arastirmalar1 giiclendirmistir.
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Bu baglamda, Medyan-birlestirme yaklasimi 15 yili agkin bir siiredir uygulanmaktadir.
Medyan-birlestirme aglarinin evrimsel ¢alismalara uygulanmasi onemli 6l¢iide artmistir ve
bu egilimin ongoriilebilir gelecekte azalacagina dair hicbir belirti bulunmamaktadir (Kong
2015).

Medyan-birlestirme ag analizlerinin (Bandelt vd. 1999) algoritmasi, ¢ok sayida
ornekten elde edilen ancak kiiciik genetik farkliliklara sahip tiir i¢i verileri kullanarak tek bir
ags1 sekilde birden fazla makul aga¢ iceren bir ag iiretmeyi amacglamaktadir. Basitce
mutasyon sayisinin bir Olgiisii olarak birbirlerine baglanan en yakin haplotipleri
gostermektedir. Daha teorik olarak, medyan-birlestirme ag analizleri yontemi iki
algoritmanin 6zelliklerini birlestirmektedir: Kruskal'in (1956) algoritmasi ve Farris'in (1970)
maksimum-parsimoni (MP) sezgisel algoritmasi. Birincisi kisa baglantilar1 tercih ederek
minimum yayilan agaglar1 bulmakta, ikincisi ise sirayla "medyan vektorler" adi verilen yeni
koseler eklemektedir. MtDNA gibi rekombinasyon i¢cermeyen veri setleri i¢in yogun olarak
kullanilmaktadir. Bu tez calismasi kapsaminda Medyan-birlestirme ag analizleri i¢in
NETWORK 10 (http://www.fluxus-engineering.com/sharenet.htm) programi kullanilmistir.

3.5.9. Genetik uzakhik degeri

Genetik mesafe, (ister ortak atadan itibaren gegen siireyi ister farklilagsma derecesini
Olc¢stin) tiirler arasindaki veya bir tiir icindeki popiilasyonlar arasindaki genetik farkliligin bir
oOl¢iistidiir (Nei 1987). Bircok benzer alele sahip popiilasyonlarin genetik mesafeleri kiiciik
olmakla birlikte bu durum yakin akraba olduklarini ve yakin zamanda ortak bir ataya sahip
olduklarin1 gostermektedir. Bu deger biyolojik cesitliligin kdkenini anlamak icin de
kullanilmaktadir. Ornegin, evcillestirilmis hayvanlarin farkli irklar1 arasindaki genetik
mesafeler, genetik cesitliligi korumak i¢in hangi irklarin korunmas: gerektigini belirlemek
amaciyla siklikla aragtirilmaktadir. Ayrica ayni tiir icerisindeki farkli irklarin da evcillestirme
siireci boyunca birbirlerinden genetik olarak ne kadar farklilagtiklarin1 géstermektedir.

Popiilasyonlarin ge¢miste gruplara ayrilmasi, aralarinda gen akisinin olmasi,
popiilasyonlar icerisinde genetik siiriiklenme meydana gelmesi veya popiilasyonlarin ayni
seleksiyon etkisine maruz kalmasindan dolayr bu popiilasyonlar birbirlerine benzerlik
gosterebilir ve genetik uzaklik degerleri diisiik ¢ikar. Bunun tersi olarak, ¢ok uzun siire
aralarinda herhangi bir gen akisinin bulunmamasi, etkili bir genetik siiriiklenme ile biiytik
farklarin olusmasi veya popiilasyonlarin farkli seleksiyon etkilerinde kalmasindan dolay1
popiilasyonlar arasinda genetik uzaklik degerleri yiiksek ¢ikabilir. Genetik uzaklik degeri
teorik olarak 0 ila 1 arasinda hesaplanmakta olup deger yiikseldikg¢e popiilasyonlar arasindaki
farklilik da artmaktadir. Bu tez ¢aligmasi kapsaminda Nei’nin genetik mesafe degerleri
MEGA7 (Kumar vd. 2016) programindan faydalanilarak hesaplanmstir.

3.5.10. ikiserli (pairwise) Fsr degeri

Fst degeri, alt popiilasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin 6l¢iilmesi olup, alt
popiilasyonlardan rastgele ele alinan iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini
belirtmektedir. Bir lokus agisindan popiilasyonlar1 karsilastirmada kullanilmaktadir.
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Popiilasyonlarda genetik farklilasmalarin 6lgiimiinde en yaygin kullanilan degerdir. Fst O ile
1 arasinda bir deger alir. Belirlenen Fst degeri 1’e ne kadar yakin ise alt popiilasyonlar ortak
atadan olduke¢a uzak oldugu dolayisiyla Fst degeri kiiciik oldugu zaman popiilasyonlarin
arasindaki varyasyonun da az oldugu soylenebilir. Yani iki popiilasyon birbirine genetik
olarak benziyor demektir.

Hartl ve Clark (2007)’a gore, poplilasyonlar arasindaki genetik farklilik 4 farkli
grupta toplanmistir. Wright (1978)’a goére popiilasyonlar arasindaki genetik farkliliklar
0.05’ten daha kiiciik ise bu farkliliklarin biyolojik olarak herhangi bir anlam tasimadigi
bildirilmistir.

Eger iki popiilasyon arasindaki Fst degeri;

- 0-0.05 arasinda bir deger aliyor ise kii¢lik bir genetik farklilasma;
- 0.05-0.15 arasinda bir deger aliyor ise orta diizeyde farklilagma;
- 0.15-0.25 arasinda bir deger aliyor ise biiyiik bir genetik farklilagsma;

- 0.25’ten biiylik degerler aliyorsa ¢ok biiyiik bir genetik farklilagsmanin mevcut oldugu
sOylenebilir (Hartl ve Clark 2007).

Bu tez ¢alismasi kapsaminda ikiserli Fst degerleri ARLEQUIN (Excoffier vd. 2006)
paket programi kullanilarak hesaplanmistir.
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4. BULGULAR
4.1. DNA izolasyon sonuclarimmin degerlendirilmesi

Daha Once de belirtildigi iizere genomik DNA izolasyonu sadece Tiirkiye’de
yetistirilen Ivesi koyunlar1 icin yapilmis olup tuz c¢oktirme (salting-out) yontemi
uygulanmistir. Calisilan ivesi koyun popiilasyonundan alian kanlardan izole edilen genomik
DNA’larin kalite kontrolii %1°lik agaroz jel elektroforezinde yapilmis ve goriintiilenmistir
(Sekil 4.1). BioDrop analizlerine gore laboratuvarimizda izole edilen DNA’larin ortalama
miktar1 ve 260/280 saflik oranlari sirasiyla 203.86+6.70 ng/ul ve 1.81+0.03 olarak
hesaplanmistir. Ayrica diger DNA 6rneklerinin de BioDrop’da 6l¢iimleri gerceklestirilmistir.
Olgiim sonuglar Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan igin sirasiyla 153.46+ 7.33 ng/pl ve
1.77+0.05; 211.7045.22 ng/ul ve 1.83+0.02; 144.97+9.12 ng/ul ve 1.74+0.04 olarak
bulunmustur.

Sekil 4.1. izole edilen DNA 6rneklerinin %1°lik agaroz jel elektroforez goriintiisii

4.2. PCR Uriinlerinin Goriintiilenmesi

Bu tez calismasi kapsaminda tizerinde durulan 531 bg¢’lik gen bolgesi olan mtDNA
D-loop bolgesi (kontrol bdlgesi) uygun primerler ile PCR’da amplifiye edilmistir. Her bir
popiilasyondaki 6rneklere ait olan PCR iiriiniinleri, %1’lik agaroz jel elektroforezi sonrasi
UV 15181 altinda kontrol edilmistir (Sekil 4.2).
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Turkiye

Suudi Arabistan

Sekil 4.2. PCR islemi sonrast mtDNA D-loop bolgesine ait 531 bg’lik jel goriintiisii

4.3. DNA Dizi Analiz Sonuc¢lar
4.3.1. mtDNA dizilerinin kontrolii

Bu tez ¢aligmas1 kapsaminda mtDNA D-loop bdlgesinin dizi analizi i¢in BM Labosis
(BM Yazilim Danis. ve Lab. Sis. Ltd. Sti) firmasindan hizmet alimi gergeklestirilmistir.
Firmadan gelen DNA dizi analizi sonuglari oncelikle BLAST
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cqgi) edilerek sonuglarin dogrulugu kontrol edilmistir.
BLAST sonuglart incelendiginde firmadan gelen DNA dizi analizi sonuglarinin, daha
Onceden yiiriitiilmiis olan ¢aligsmalar ile benzerlik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 4.3).

BLAST isleminden sonra, firmadan gelen her bir sonug¢ dosyasi (.abl uzantili sekans
sonug dosyalari) Finch TV isimli programda agilmig ve her bir 6rnegin dizi analizleri tek tek
gozle kontrol edilmistir. Ozellikle kontrol islemi yapilirken sekans piklerine dikkat edilmis
ve var olan mutasyonlar tespit edilmistir (Sekil 4.4). Kontrol igslemi esnasinda bazi érneklere
ait sekans sonuglarmin diizgiin olmadigi/calismadig: tespit edilmis olup bu 6rnekler icin
tekrar PCR islemi gerceklestirilmis ve dizi analizi i¢in firmaya tekrar gonderilmistir.
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Ovis aries isolate T170 D-loop,_complete sequence; mitochondrial Ovis aries 839 939 99% 00 99.80% 1184 MK174589.1
Ovis aries IS 3 mitochondrial DNA, D-loop, parfial sequence Ovis aries 939 939 99% 0.0 99.80% 1203 LC486459.1
Ovis aries clone TR0056 control regjon, partial sequence; mitochondrial Ovis aries 939 939 99% 0.0 99.80% 1183 HMO042811.1
Ovis aries isolate H57 D-loop. partial sequence; mitochendrial Ovis aries 837 937 99% 0.0 99.80% 527 JX567888.1
Ovis aries isolate H4 D-loop, partial sequence; mitochondrial Ovis aries 937 937 99% 0.0 99.80% 527 JX567835.1
Ovis aries isolate T169 D-loop. complete sequence; mitochondrial Ovis aries 933 933 99% 0.0  99.61% 1184 MK174588.1
Ovis aries isolate T144 D-loop. complete sequence; mitochondrial Ovis aries 933 0933 99% 0.0 9961% 1184 MK174563.1
Qvis aries isolate HER 26 D-loop, complete sequence; mitochondrial Dvis aries 933 933 99% 0.0 99.61% 1184 KFG677126.1
Ovis aries isolate DAG 40 D-loop. complete sequence; mitochondrial Ovis aries 933 933 99% 0.0 9961% 1184 KFEG77086.1
Ovis aries isolate KRY 7 D-leop, complete sequence. mitochondrial Ovis aries 933 933 9% 0.0 9961% 1184 KF677027.1

Sekil 4.3. DNA dizi analizi sonuglarinin BLAST ile kontrol edilmesi
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Sekil 4.4. mtDNA D-loop bdlgesine ait 531 bg¢’lik DNA dizi analizi elektroforegram

sonuglari

Biitiin orneklere ait DNA dizi analizi sonuglarinin kontrol edilmesinden sonra, tim

orneklere ait mtDNA D-loop dizilerinin MEGA 7 (Kumar vd. 2016) programu ile hizalanmis

Orneklerin

hizalanmasindan sonra MEGA7 programinda hazirlanan dosya analizler i¢in .mas ve .meg

uzantil olarak kaydedilmistir.

4.5’te  goriilmektedir.

Sekil

kullanilarak) hali

(ClustalW  algoritmasi

42



BULGULAR F.S. RASHAYDA

Oresea
s1>e<:.las.'3\):»l‘w
13. pl3a
4. pan 0
15. p1sa
16. plea
17. p17a
18. plea
19. ploa
20. pzoa
21. p21a
22. p2aa
23. p2aa
24. p24n
25. pasa
26. p2ea
27. p27a
28. peea
29. p29n
130. p30A
31. pa1a
32. paza

: adns
35. pisa b | ] L

site s 314 <] ®win O wioGaos
= —

Sekil 4.5. mtDNA D-loop bdlgesine ait DNA dizi analizi sonuglarinin MEGA7 programu ile
hizalanmas: (alignment)

4.3.2. mtDNA’da niikleotid yer degistirme oranlar:

MEGA7 programinda Maximum Likelihood istatistik metodu ve Tamura-Nei
(Tamura vd. 2004; 2013) modeli kullanilarak hesaplanan niikleotid degisimleri (toplam
transisyon/transversiyon egilimi; transition/transversion bias, R) Cizelge 4.1’de verilmistir.

Cizelge 4.1. Niikleotid Yer Degistirme Modelinin Maksimum Bilesik Olabilirlik Tahmini

A T C G
A - 0.36 0.31 16.09
T 0.31 - 28.84 0.26
C 0.31 33.63 - 0.26
G 18.96 0.36 0.31 -

Her bir veri, bir niikleotitten (satir) bagka bir niikleotide (siitun) yer degistirme
olasithigini (r) géstermektedir. Tabloda bulunan olasilik (r) degerlerinin toplami 100'e esittir.
Transisyon (transition) niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlar1 koyu harflerle,
transversiyon (transversion)niikleotit yer degistirmelerinin (subsitution) oranlar ise italik
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harflerle gdsterilmistir. Tablodan da anlasilacag iizere transisyon tipi niikleotit yer degisim
oranlar ¢ok yiiksek bulunmustur.

Bu tez kapsaminda iizerinde durulan gen bolgesindeki niikleotid frekanslart %24.63
(Adenin), 9%29.32 (Timin), %25.14 (Sitozin) ve 9%20.90'dir (Guanin) seklinde
hesaplanmistir. Bu gen bdlgesindeki toplam niikleotit yer degistirme egilimi (toplam
transisyon ve transversiyon egilimi, bias) asagidaki esitlik kullanilarak R=40.26 olarak
tahmin edilmistir. Her ne kadar R degerinin evrensel olmadigina dair ¢alismalar bulunsa da
genomik DNA i¢in bu degerin 2:1 oldugu ve mtDNA D-loop bélgesinde ¢ok daha yiiksek
bir orana sahip oldugu bildirilmistir. Bu ¢alismada mtDNA i¢in yaklasik R=40 (40:1) olarak
hesaplanmustir.

R = [A*G*k1 + T*C*k2]/[(A+G)*(T+C)] (Tamura vd. 2004; 2013)

A: adenin, G: guanin, T: timin, C: sitozin, k1: pirinler i¢in toplam
transisyon/transversiyon  egilimi  (k1=61.87) ve k2: pirimidinler igin toplam
transisyon/transversiyon egilimi (k2=92.23).

4.4. Tvesi Popiilasyonlarindaki Genetik Cesitlilik

4.4.1. Haplotip analizleri

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi popiilasyonlarinda
yapilan genetik ¢esitlilik analizleri icin DNASP (Librado ve Rozas 2009) programindan
yararlanilmigtir. Popiilasyonlarda var olan genetik ¢esitliligin degerlendirilebilmesi i¢in
haplotip sayis1 (h), haplotip ¢esitliligi (Hd), polimorfik bdlge sayis (S), ortalama niikleotit
farklilik sayist (k) ve niikleotid cesitliligi (m) parametreleri tahmin edilmistir. Haplotip
cesitliligi yalnizca bir poptlilasyonda rastgele secildiklerinde iki dizinin farkli haplotiplerinin
meydana gelme olasiligini 6lgerken, niikleotid ¢esitliligi iki dizi arasindaki bolge basina
ortalama niikleotit farki sayisidir.

Yapilan haplotip analizleri sonucunda en yiiksek haplotip sayisi (h=32) Urdiin Ivesi
popiilasyonlarinda goriilmiistiir. Haplotip ¢esitliligi bakimindan yine en yiiksek varyasyon
(0.970+0.014) Urdiin ivesi koyunlarinda tespit edilmistir. Niikleotit ¢esitliligi ve ortalama
niikleotit farklilik sayisi bakimindan ise en yiiksek degerler (sirasiyla 0.01748 ve 6.450)
Tiirkiye Ivesi koyunlarinda tahmin edilmistir. Tiim popiilasyonlar birlikte ele alindig1 zaman
ise ortalama haplotip ¢esitliligi ve niikleotit ¢esitliligi sirasiyla 0.968+0.006 ve 0.01656
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.2).
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Cizelge 4.2. Caligilan popiilasyonlarin genetik cesitlilik parametreleri

Popiilasyonlar n Ha h S k

Filistin 0.01190 0.934+0.019 19 15 4.390
Urdiin 0.01709 ] 0.970+0.014 32 123 6.306
Suudi Arabistan 0.01622 | 0.960+0.024 20 |21 5.987
Tiirkiye 0.01748 | 0.93340.048 11 22 6.450
Tlim popiilasyonlar 0.01656 0.968+0.006 67 34 6.112

w: niikleotit ¢esitliligi; Hq: haplotip gesitliligi; h: haplotip sayisi; S: polimorfik bdlge sayis; k: ortalama niikleotit
farklilik sayisi.

4.4.2. Notralite test sonuglari

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi popiilasyonlarinda
ndtral teorinin test edilmesi amaci ile ARLEQUIN (Excoffier ve Schneider 2005) programi
kullanilarak hesaplanan Tajima’s D ve Fu’s Fs istatistikleri Cizelge 4,3’te verilmistir. Tajima
test istatistigi degeri Tiirkiye Ivesi koyun 1rklarinda negatif, diger iilkelerde ise pozitif olarak
hesaplanmistir. Fu’nun Fs degeri calisilan biitiin popiilasyonlarda negatif olarak bulunmusg
olsa da en yiiksek negatif deger Urdiin Ivesi koyunlarinda hesaplanmustir.

Cizelge 4.3. Notralite testlerine ait Tajima’s D ve Fu’s Fs istatistikleri

Popiilasyonlar Tajima's D | p-degeri | Fu’s Fs p-degeri
Filistin 0.800 0.818 -6.419 0.011"
Urdiin 0.673 0.792 -20.212 0.000™
Suudi Arabistan 0.388 0.676 -8.889 0.000"""
Tiirkiye -0.110 0.503 -1.939 0.165

* P<0.05; *** P<0.001

4.4.3. Molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi popiilasyonlarindaki
genetik varyasyonun kaynagmin tespit edilmesi amaciyla yapilan AMOVA analiz sonucu
Cizelge 4.4’te verilmistir.

Cizelge 4.4. Ivesi irkinin molekiiler varyans analizi

Varyasyon Kaynag SD Karelerin Varyans  Varyasyon
Toplam Bilesenleri Yiizdesi

Popiilasyonlar arasi 3 38.389 0.3179 10.12

Popiilasyon i¢i 127 358.89 2.8259 89.88

Toplam 130 397.28 3.1438

FST: 0.1011
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Ivesi koyunlarinda yapilan AMOVA analiz sonucunda var olan genetik varyasyonun
%10.12’s1 lizerinde durulan 4 farkli popiilasyon olmasindan, %89.88’u ise popiilasyon ici
bireylerin birbirlerinden farkli olmasindan kaynaklanmaktadir. AMOVA analiz sonuglarina
gorepopiilasyonlar arasinda 6nemli bir fark gozlemlenmedigi, farkliligin ¢ok yiiksek bir
kisminin popiilasyonlar igindeki bireyler arasinda gergeklestigi goriilmektedir. Tim
popiilasyonlar g6z 6niine alindiginda Fst degeri 0.1011 olarak tahmin edilmistir.

4.5. Ivesi koyunlarma ait mtDNA dizi analizi sonuclar
4.5.1.Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait analiz sonuclar

Tiirkiye Ivesi irkina ait orneklerin 531 baz ¢ifti uzunlugundaki mtDNA D-loop
bolgesi hizalandiktan sonra fasta formatinda kaydedilmis olup R ve R-studio programlari
kullanilarak dendogram ¢izimi, haplotip analizleri, 1s1 haritasi (heat-map) analizleri ve
Neighbour Joining filogenetik agag ¢izimi gergeklestirilmistir. mtDNA D-loop haplotiplerine
gore material olarak kullanilan koyun popiilasyonlart ve referans koyunlar arasindaki
Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri NETWORK 5.0 programi ile
gerceklestirilmistir.

Sekil 4.6'da Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait bireylerin birbiriyle genetik
iligkisini gdsteren filogenetik agag ve bireylerin isimlerine karsilik gelen hizalanmis mtDNA
D-loop dizileri (531 bg) sematize edilmistir. Hem filogenetik agagtaki hem de dal 6lgegindeki
renkler, genetik uzakligi temsil etmektedir. mtDNA D-loop dizileri, her niikleotit dort farkls
renkle renklendirilmistir. Hizalanmis dizilerdeki renk degisiklikleri, niikleotid farkliliklarini
temsil etmektedir.

--hapD
HhapA

muflon
HapB

seq

-Turkey_11A

-~ @a o o

-Turkey_16A

-Turkey 8A

-Turkey_6A i branch.length
............................... Turkey 4A | 0.020

.................................TurkeyizA
............................... Turkey 1A 0.015
............................... Turkey_3A 0010

-Turkey 7A
-Turkey_9A 0.005
-Turkey_13A 0.000

sTiurkey 14A

Sekil 4.6. Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ve referans drneklere (Urial, Muflon,
Argali ve haplogrup A, B, C, D ve E) ait hizalanmis mtDNA D-loop dizilerine dayali
dendogram.
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Sekil 4.6, Tiirkiye Ivesi koyunlarmin birbirlerine benzer haplotipleri paylastiklarini
ve diinya ¢apindaki referans koyun haplogruplari olan C ve E’ye yakin mtDNA dizisine sahip
olduklarin1 gostermektedir. Diger orneklerin aksine, iki ornek (12A ve 5A) farkli mtDNA
dizilimine sahip olmakla birlikte D, A ve B haplogruplar1 ile Urial, Muflon ve Argali
koyunlarmin haplotiplerine yakin benzerlik gdstermektedir. Ote yandan, Urial, Muflon,
Argali koyunlar1 ve bes mtDNA haplogrubunu igeren Tiirk Ivesi haplotiplerini igeren
Medyan-birlestirme ag analizleri ile benzer sonuglar elde edilmistir.

Tiirkiye Ivesi irkina ait bireylerin mtDNA D-loop dizi analizi sonrast 11 adet
haplotiptespit edilmistir. Tiirkiye Ivesi popiilasyonu icerisinde frekansi en yiiksek olan
haplotip H7 (%25) olarak bulunmustur. Haplotipler arasinda 22 polimorfik bolge tespit
edilmistir (Sekil 4.7).

Haplotipler Polimorfik niukleotitler
H1 TTGACTTTCCATTCAAGTGTGG
H2 e
H3 GAVTL L. O
HA4 e
HS5 Covnn CC..... TG..C..AA
H6 e TCe e A.AC..
HY B Covennnnnn
HB LAGTC. e v e el A.AC..
HY ...GTCC.. ... TG..C....
H10 .C.GTCC.GGG..T.G.C....
H11 e GTC i e A.AC..

Sekil 4.7. Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotip sekanslari. Ayni niikleotidler
(.) ile gosterilmistir.

Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotipler arasindaki genetik uzaklik 1s1
haritas ile sematize edilmis ve filogenetik agag ile gosterilmistir (Sekil 4.8). Is1 haritasinda
filogenetik agacin her bir dali, haritada karsilik gelen haplotipi temsil etmektedir. Haplotipler
arast yakin genetik iliskiler koyu renkle (kirmizi), uzak genetik iligkiler ise agik renkle
(beyaz) belirtilmistir. Is1 haritasinda yer alan haplotiplerden 11 tanesi Tiirk Ivesi koyunlarina
ait olup diger 8 tane haplotip (H12: HPG-A, H13: HPG-B, H14: HPG-C, H15: HPG-D, H16:
HPG-E, H17: Muflon, H18: Argali, H19: Urial) referans 6rneklere aittir. Ayrica Tiirkiye’de
yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotipler arasinda kac niikleotit farklilik oldugu Sekil
4.9°da gosterilmistir. Hem 1s1 haritas1 sonuglarina gére hem de haplotipler arasindaki
niikleotit farkliliklarina gére, Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotipleri¢inde
birbirine en yakin haplotipler H2-H1, H2-H4, H2-H7, H6-H11 ve H8-H11 haplotipleridir.
Bu yakin bulunan haplotipler arasinda sadece 1 niikleotit farklilik vardir. H5-H8 ve H5-H11
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haplotipleri ise birbirine en uzak genetik mesafede tespit edilmistir. Bu uzak bulunan
haplotipler arasinda sirasiyla 15 ve 14 niikleotit farklilik vardair.

H8
H6
H11
H3
H4
H7
H2
H1
H10
H18
H12
H16
H9
H14
H13
H17
H19
HS
H15

H8
H6
H11
H3
H4
H7
H2
H1
H10
H18
H12
H16
H9
H14
H13
H17
H19
H5
H15

Sekil 4.8. Tiirkiye Ivesi popiilasyonunda olusturulan 1s1 haritasi

H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 HI1l
HI 0 |
H2 1 O
H3 4 3 0
H4 2 1 4 0
HS 8 9 12 8 0
H6 5 4 7 5 13 0
H7 2 1 2 2 10 5 0
8 7 6 7 7 15 2 71 0
HO 7 6 9 5 7 8 1 8 0O
H10 11 10 13 9 13 12 11 12 6 0
H11 6 5 8 6 14 1 6 1 7 11 0

Sekil 4.9. Tiirkiye Ivesi popiilasyonunda gériilen haplotipler arasindaki niikleotit farkliliklar:
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Tiirkiye’de yetistirilen ivesi koyunlarinin birbirleri ile olan filogenetik iliskilerini
ortaya koymak ve daha Onceden tanimlanmis referans haplogruplarla ve yabani tip
koyunlarla olan genetik baglantilarin1 gérmek i¢in Medyan-birlestirme ag (median joining
network) analizleri NETWORK 5.0 programu ile gerceklestirilmistir (Sekil 4.10). Ayrica
caligilan 6rneklerin DNA dizilimlerinde var olan benzerlik/farkliliklar temelindeki genetik
iliskilerin ortaya koyulabilmesi i¢in neigbour joining filogenetik agag¢ ¢izilmistir (Sekil 4.11).
Hem Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri hem de neigbour joining
filogenetik agac sonuglarina gore, Tiirkiye’de yetistirilen ivesi koyunlarmin referans koyun
haplogruplar1 olan C ve E'ye yakin mtDNA dizisine sahip olduklarini géstermektedir. Diger
orneklerin aksine, iki 6rnek (12 A ve 5SA) farkli mtDNA dizilimine sahip olmakla birlikte D,
A ve B haplogruplari ile Urial, Muflon ve Argali koyunlarina yakin benzerlik gostermektedir.

I Tiirkiye
I Muflon HPG-D HPG-E
[ Argali .
[ Urial

[ Refeanslar T HPG-A
® * 1
__‘_‘l

O—FIII;E|L|AT(—1LIJ‘1% —t—t—+—@

Urial

® !

Muflon &__I__A ® Tt% . Argali
S

Sekil 4.10. Tiirkiye Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E
haplogruplar1 ve yabani tip koyunlar) ait Medyan-birlestirme ag (median joining network)
analizleri
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Population
argali
—=— hapa
apk -&— hapc
—=— hapd
—&— hape
muflon
t

urial

0.003

Sekil 4.11. Tiirkiye Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E
haplogruplari ve yabani tip koyunlar) ait neigbour joining filogenetik aga¢

4.5.2. Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait analiz sonuclar

Filistin Ivesi irklarina ait &rneklerin 531 baz cifti uzunlugundaki mtDNA D-loop
bolgesi hizalandiktan sonra fasta formatinda kaydedilmis olup R ve R-studio programlari
kullanilarak dendogram ¢izimi, haplotip analizleri, 1s1 haritasi (heat-map) analizleri ve
Neighbour Joining filogenetik aga¢ ¢izimi gergeklestirilmisti.  MtDNA  D-loop
haplotiplerine gore material olarak kullanilan koyun popiilasyonlar1 ve referans koyunlar
arasindaki Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri NETWORK 5.0
programui ile gerceklestirilmistir.

Sekil 4.12'de, Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait bireylerin birbiriyle genetik
iliskisini gosteren filogenetik agac ve bireylerin isimlerine karsilik gelen hizalanmis mtDNA
D-loop dizileri (531 b¢) sematize edilmistir. Hem filogenetik agagtaki hem de dal 6l¢gegindeki
renkler, genetik uzaklig1 temsil etmektedir. mtDNA D-loop dizileri, her niikleotit dort farkli
renkle renklendirilmistir. Hizalanmis dizilerdeki renk degisiklikleri, niikleotid farkliliklarini
temsil etmektedir.
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seq

branch ig
0.024
0019
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Sekil 4.12. Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarma ve referans drneklere (Urial, Muflon,
Argali ve haplogrup A, B, C, D ve E) ait hizalanmis mtDNA D-loop dizilerine dayali
dendogram.

Sekil 4.12, Filistin ivesi koyunlarmin birbirlerine benzer haplotipleri paylastiklarimi
ve diinya ¢apindaki referans koyun haplogruplardan B’ye ve yabani tiplerden muflona yakin
mtDNA dizisine sahip olduklarini géstermektedir. Diger 6rneklerin aksine, iki 6rnek (16A
ve 19A) farkli mtDNA dizilimine sahip olmakla birlikte C ve E haplogruplari ile Urial ve
Argali koyunlarinin haplotiplerine yakin benzerlik gostermektedir. Ote yandan, Urial,
Muflon, Argali koyunlar1 ve bes mtDNA haplogrubunu igeren Filistin Ivesi haplotiplerini
iceren Medyan-birlestirme ag analizleri ile benzer sonuglar elde edilmistir.

Filistin Ivesi irkina ait bireylerin mtDNA D-loop dizi analizi sonras1 19 adet haplotip
tespit edilmistir. Filistin Ivesi popiilasyonu igerisinde frekansi en yiiksek olan haplotip H5,
H6 ve H11 olarak bulunmustur. Haplotipler arasinda 15 polimorfik bolge tespit edilmistir
(Sekil 4.13).
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Haplotipler Polimorfik niikleotitler
H1 TGAATTTCTCCATGG
H2 CA.G.CC.C.TGC..
H3 e A.
H4 CA...ivivnnn. C..
H5 CA....... T.....
H6 CA...CC.C.TGC..
H7 CA...CC.CT.GC..
H8 CA....C.C..GC..
H9 CA...CC..TTGC.A
H10 CA...CC.C..GC..
H11 CA...CC.CTTGC..
H12 ..G.CC...TTGC..
H13 CA. it iin e
H14 CA...CC..TT.C..
H15 CA....C.CTTGC..
Hle CA.G..C.CTTGC..
H17 CA.G.CC.CTTGC. .
H18 CA..... G.T.....
H19 CA...C..CT.GC..

Sekil 4.13. Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotip sekanslar1. Ayni niikleotidler
(.) ile gosterilmistir.

Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotipler arasindaki genetik uzaklik 1s1
haritasi ile sematize edilmis ve filogenetik agag¢ ile gosterilmistir (Sekil 4.14). Is1 haritasinda
filogenetik agacin her bir dali, haritada karsilik gelen haplotipi temsil etmektedir. Haplotipler
aras1 yakin genetik iligskiler koyu renkle (kirmizi), uzak genetik iligkiler ise acik renkle
(beyaz) belirtilmistir. Is1 haritasinda yer alan haplotiplerden 19 tanesi Filistin Ivesi
koyunlarina ait olup diger 7 tane haplotip (H20: HPG-A, H21: HPG-C, H22: HPG-D, H23:
HPG-E, H24: Muflon, H25: Argali, H26: Urial) referans orneklere aittir. Ayrica Filistin’de
yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotipler arasinda kac niikleotit farklilik oldugu Sekil
4.15te gosterilmistir. Hem 1s1 haritas1 sonuglarina gore hem de haplotipler arasindaki
niikleotit farkliliklarmna gore, Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotipleri¢inde
birbirine en yakin haplotipler H1-H3, H2-H6, H2-H17, H4-H13, H5-H13, H6-H10, H6-H11,
H7-H10, H7-H11, H8-H10, H11-H15, H11-H17, H15-H16 ve H16-H17 haplotipleridir. Bu
yakin bulunan haplotipler arasinda sadece 1 niikleotit farklilik vardir. H3-H17haplotipleri ise
birbirine en uzak genetik mesafede tespit edilmistir. Bu uzak bulunan haplotipler arasinda 11
niikleotit farklilik vardir.
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Sekil 4.14. Filistin Ivesi popiilasyonunda olusturulan 1s1 haritas1

H25
H26
H22
H20
H12
H21
H23
H1

H3

Hi3
HS
Hig
Hig
H10
Hs8
Hi4
H2
HE
H2
H24
H17
Hig
H11
H7
H1S

H2

H4

H6

H8

H10

H12

H1l4

H16

H18

H1

H2

H3

10

H4

H5 H6 H7 H8 HY9 H10 H1l1l H12 H13 H14 H15 H16 H17 H18 HI19

Sekil 4.15. Filistin Ivesi popiilasyonunda gériilen haplotipler arasindaki niikleotit farkliliklart
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Filistinde’de yetistirilen Ivesi koyunlarmin birbirleri olan filogenetik iliskilerini
ortaya koymak ve daha Onceden tanimlanmis referans haplogruplarla ve yabani tip
koyunlarla olan genetik baglantilarin1 gérmek i¢in Medyan-birlestirme ag (median joining
network) analizleri NETWORK 5.0 programi ile gergeklestirilmistir (Sekil 4.16). Ayrica
calisilan 6rneklerin DNA dizilimlerinde var olan benzerlik/farkliliklar temelindeki genetik
iliskilerin ortaya koyulabilmesi i¢in neigbour joining filogenetik agac ¢izilmistir (Sekil 4.17).
Hem Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri hem de neigbour joining
filogenetik aga¢ sonuglari, Filistinde’de yetistirilen Ivesi koyunlarinin referans koyun
haplogrubu olan B'ye ve Muflon yabani koyununa yakin mtDNA dizisine sahip olduklarini
gostermektedir. Diger orneklerin aksine, iki 6rnek (16A ve 19A) farkli mtDNA dizilimine
sahip olmakla birlikte C ve E haplogruplar ile Urial ve Argali koyunlarina yakin benzerlik
gostermektedir.

_ @®HPG-D
P [ Filistin
Q@+ HQ T - Muflon
T‘ [ Argali

—_— ‘ _ [ Urial

J[ I Refeanslar

.‘ HPG-A
T
|

HPG-E @

Urial

‘

o | o o

| L |
; } — — @ : -
© GHPG-BO o

l

‘ Muflon OH*O

Y
® @9 O
O

T
I

Sekil 4.16. Filistin Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E
haplogruplar1 ve yabani tip koyunlar) ait Medyan-birlestirme ag (median joining network)
analizleri
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Populations
== argali
—=— hapa
== hapb
- hape
—= hapd
= hape
—&— maflon
- p

~= wrial

argali

Sekil 4.17. Filistin Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E
haplogruplar1 ve yabani tip koyunlar) ait neigbour joining filogenetik agac

4.5.3. Urdiin’de yetistirilen ivesi koyunlarina ait analiz sonuglar

Urdiin Ivesi 1rkina ait drneklerin 531 baz ¢ifti uzunlugundaki mtDNA D-loop bdlgesi
hizalandiktan sonra fasta formatinda kaydedilmis olup R ve R-studio programlari
kullanilarak dendogram ¢izimi, haplotip analizleri, 1s1 haritas1 (heat-map) analizleri ve
Neighbour Joining filogenetik agac ¢izimi gergeklestirilmisti. MtDNA D-loop
haplotiplerine gdre material olarak kullanilan koyun popiilasyonlar1 ve referans koyunlar
arasindaki Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri NETWORK 5.0
programi ile gergeklestirilmistir.

Sekil 4.18'de, Urdiin’de yetistirilen ivesi koyunlarina ait bireylerin birbiriyle genetik
iliskisini gdsteren filogenetik agag ve bireylerin isimlerine karsilik gelen hizalanmis mtDNA
D-loop dizileri (531 bg) sematize edilmistir. Hem filogenetik agac¢taki hem de dal 6l¢cegindeki
renkler, genetik uzakligi temsil etmektedir. mtDNA D-loop dizileri, her niikleotit dort farkl
renkle renklendirilmistir. Hizalanmis dizilerdeki renk degisiklikleri, niikleotid farkliliklarini
temsil etmektedir.
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Sekil 4.18. Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ve referans oérneklere (Urial, Muflon,
Argali ve haplogrup A, B, C, D ve E) ait hizalanmis mtDNA D-loop dizilerine dayali
dendogram.

Sekil 4.18, Urdiin Ivesi koyunlarinin bir kisminin referans koyun haplogruplarindan
B ve yabani tip Muflon ile, bir kisminin da A, C ve E haplogruplari ve yabani tip Urial ve
Argali ile yakin mtDNA dizisine sahip olduklarini gostermektedir.

Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait bireylerin mtDNA D-loop dizi analizi
sonrast 32 adet haplotip tespit edilmistir. Urdiin Ivesi popiilasyonu igerisinde frekansi en
yiiksek olan haplotip H1 ve H4olarak bulunmustur. Haplotipler arasinda 23 polimorfik bolge
tespit edilmistir (Sekil 4.19).
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Haplotipler Polimorfik nitkleotitler
H1 GCAAACTTTTTTCCAGTGATGGG
H2 e Couviun.
H3 G, it iii e A
H4 L. CC..C.TG.C......
H5 .IGG..CC....TTG.C......
He .. O
H7 .TG....CC,..TTGAC...A..
H8 .G . CCL LU TTG.CL L. L.
H9 i A
H1lO0 ... T.CC..C.TG.C......
H11 IGG..CCL ... T.G.C......
H12 «.e..G..CC,.CTTG.C.C. ...
H13 L
H14 ee..G.LCCL L. TTG.CL . nh s
H15 TG TT..C......
Hle IG...Ca. L. T..A....AA.
H17 L. Cenii i ieinans C...
H18 ATGG..CC....TTG.C......
H19 .IG..T.C..C.TTG.C......
H20 IG..T....C.T..A....AA.
H21 ee..G..CC,.CTTG.C. .. ...
H22 TG S
H23 ee..G..CCL,..TTG.CA.....
H24 .TGG..CC.C.,.TTG.C......
H25 IGL .. CCL L TT. . Cl s
H26 .G LCCL L TTG.CL e nw .
H27 .TG....CC,..TTG.C.C....
H28 ... CC..C.TG.C..... A
H29 ..GG..CC...CTTG.C......
H30 ...G..CCC,...TG.C..C...
H31 L. 5
H32 .TG...CC..C.TTG.C......

Sekil 4.19. Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotip sekanslari. Ayni niikleotidler
(.) ile gosterilmistir

Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotipler arasindaki genetik uzaklik 1s1
haritasi ile sematize edilmis ve filogenetik aga¢ ile gosterilmistir (Sekil 4.20). Is1 haritasinda
filogenetik agacin her bir dali, haritada karsilik gelen haplotipi temsil etmektedir.Haplotipler
aras1 yakin genetik iligskiler koyu renkle (kirmizi), uzak genetik iligkiler ise acik renkle
(beyaz) belirtilmistir.Is1 haritasinda yer alan haplotiplerden 32 tanesi Urdiin’de yetistirilen
Ivesi koyunlarina ait olup diger 7 tane haplotip (H33: HPG-A, H34: HPG-C, H35: HPG-D,
H36: HPG-E, H37: Muflon, H38: Argali, H39: Urial) referans Orneklere aittir.Ayrica
Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotipler arasinda kag niikleotit farklilik oldugu
Sekil 4.21°de gosterilmistir. Hem 1s1 haritasi sonuglaria gore hem de haplotipler arasindaki
niikleotit farkliliklarina gore, Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarma ait haplotipleriginde
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birbirine en yakin haplotipler H1-H2, H4-H10, H4-H28, H5-H11, H5-H18, H5-H24, H12-
H21, H13-H22, H14-H21 ve H14-H23 haplotipleridir. Bu yakin bulunan haplotipler arasinda
sadece 1 niikleotit farklilik vardir. H20-H30 haplotipleri ise birbirine en uzak genetik
mesafede tespit edilmistir. Bu uzak bulunan haplotipler arasinda 16 niikleotit farklilik vardir.

hid

1
-
o

EEREEIEAEEELEIG

1
S
e

EEEY

X
o
"

LEER

TR TTH

1
Y
o

Sekil 4.20. Urdiin Ivesi popiilasyonunda olusturulan 1s1 haritasi
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BULGULAR
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Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlariin birbirleri olan filogenetik iliskilerini
ortaya koymak ve daha onceden tanimlanmis referans haplogruplarla ve yabani tip
koyunlarla olan genetik baglantilarin1 gérmek i¢in Medyan-birlestirme ag (median
joining network) analizleri NETWORK 5.0 programu ile gergeklestirilmistir (Sekil 4.22).
Ayrica ¢aligilan 6rneklerin DNA dizilimlerinde var olan benzerlik/farkliliklar temelindeki
genetik iligkilerin ortaya koyulabilmesi i¢in neigbour joining filogenetik aga¢ ¢izilmistir
(Sekil 4.23).

Hem Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri hem de neigbour
joining filogenetik aga¢ sonuglari, Urdiin Ivesi koyunlarmin bir kismimin haplogrup B ve
yabani tip Muflon ile, bir kismmin da A, C ve E haplogruplar1 ve yabani tip Urial ve
Argali ile yakin mtDNA dizisine sahip olduklarini gostermektedir.

Bl Ordin T
B Muflon JR—
[ Argali
[ ] Urial

I Refeanslar | 7

HPG-C

Argali

Sekil 4.22. Urdiin Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E
haplogruplar1 ve yabani tip koyunlar) ait Medyan-birlestirme ag (median joining network)
analizleri
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Sekil 4.23. Urdiin Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E
haplogruplar1 ve yabani tip koyunlar) ait neigbour joining filogenetik agac

4.5.4. Suudi Arabistan Ivesi Irkina Ait Bireylerin mtDNA Dizi Analizi

Suudi Arabistan Ivesi irklarina ait 6rneklerin 531 baz gifti uzunlugundaki mtDNA
D-loop bolgesi hizalandiktan sonra fasta formatinda kaydedilmis olup R ve R-studio
programlari kullanilarak dendogram ¢izimi, haplotip analizleri, 1s1 haritas1 (heat-map)
analizleri ve Neighbour Joining filogenetik agag ¢izimi gerceklestirilmistir. MtDNA D-
loop haplotiplerine gore material olarak kullanilan koyun popiilasyonlar1 ve referans
koyunlar arasindaki Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri
NETWORK 5.0 programa ile gerceklestirilmistir.

Sekil 4.24’te, Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarma ait bireylerin
birbiriyle genetik iliskisini gosteren filogenetik aga¢ ve bireylerin isimlerine karsilik
gelen hizalanmis mtDNA D-loop dizileri (531 bg) sematize edilmistir. Hem filogenetik
agactaki hem de dal 6lgegindeki renkler, genetik uzaklig1 temsil etmektedir. mtDNA D-
loop dizileri, her niikleotit dort farkli renkle renklendirilmistir. Hizalanmis dizilerdeki
renk degisiklikleri, niikleotid farkliliklarini temsil etmektedir.
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Sekil 4.24. Suudi Arabistan’da yetistirilen ivesi koyunlarina ve referans drneklere (Urial,
Muflon, Argali ve haplogrup A, B, C, D ve E) ait hizalanmis mtDNA D-loop dizilerine

dayali dendogram.

Sekil 4.24, Suudi Arabistan ivesi koyunlarmin birbirlerine benzer haplotipleri
paylastiklarin1 ve diinya capindaki referans koyun haplogruplardan B, C ve E’ye ve
yabani tiplerden muflona yakin mtDNA dizisine sahip olduklarin1 gostermektedir. A ve
D haplogruplarina benzer veya yakin olan drneklere rastlanilmamaistir.

Suudi Arabistan ivesi 1rkina ait bireylerin mtDNA D-loop dizi analizi sonras1 20
adet haplotip tespit edilmistir. Suudi Arabistan Ivesi popiilasyonlar1 igerisinde frekansi en
yiiksek olan haplotip H1 olarak bulunmustur. Haplotipler arasinda 21 polimorfik bolge

tespit edilmistir (Seki

14.25),
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Haplotipler Polimorfik niikleotitler
H1 TGGACCACTCCTTTGTGCTGG
HZ CAA..T..C... ... ...
H3 C.A..T.T....CCA..T...
H4 AALLT.T. .. CALLT. ..
H5 CAA..T.T....CCA..T...
H6 CAA..T..C....C.......
H7 ..A..T.T.....CA.AT.A
HB8 C.A..T.T...CC.A..T...
H9 C.A..T.T.....CA..T...
H10 CAA..T.T.....CA..T...
H11 CAA..T..C....CA..T...
H12 CAA.TT..C...... CA. .A.
H13 CAA..T..C..... A......
H14 |
H15 CAA..T..C..C........ A
H16 e A
H17 CAA..T..C..C.........
H18 CAAG.T..C..C..vvun..
H19 ... G...G....G..
Hzo ... G..GG..........

Sekil 4.25. Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotip sekanslari. Ayni
niikleotidler (.) ile gosterilmistir.

Suudi Arabistan’da yetistirilen ivesi koyunlarina ait haplotipler arasindaki genetik
uzaklik 1s1 haritasi ile sematize edilmis ve filogenetik agac ile gosterilmistir (Sekil 4.26).
Is1 haritasinda filogenetik agacin her bir dali, haritada karsilik gelen haplotipi temsil
etmektedir. Haplotipler aras1 yakin genetik iliskiler koyu renkle (kirmizi1), uzak genetik
iliskiler ise a¢ik renkle (beyaz) belirtilmistir. Is1 haritasinda yer alan haplotiplerden 20
tanesi Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarina ait olup diger 8 tane haplotip
(H21: HPG-A, H22: HPG-B, H23: HPG-C, H24: HPG-D, H25: HPG-E, H26: Muflon,
H27: Argali, H28: Urial). Ayrica Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarma ait
haplotipler arasinda kag niikleotit farklilik oldugu Sekil 4.27°de gosterilmistir. Hem 1s1
haritas1 sonuglarina gére hem de haplotipler arasindaki niikleotit farkliliklarina gore,
Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarina ait haplotipleriginde birbirine en yakin
haplotipler H1-H14, H1-H16, H2-H6, H2-H13, H2-H17, H3-H5, H3-H9, H4-H10, H5-
H10, H9-H10, H15-H17 ve H17-H18 haplotipleridir. Bu yakin bulunan haplotipler
arasinda sadece 1 niikleotit farklilik vardir. H5-H20, H12-H19 ve H12-H20 haplotipleri
ise birbirine en uzak genetik mesafede tespit edilmistir. Bu uzak bulunan haplotipler
arasinda 12 niikleotit farklilik vardir.
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;
:

Sekil 4.26. Suudi Arabistan Ivesi popiilasyonunda olusturulan 1s1 haritas

H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H1l1l H12 H13 H14 H15 H16 H17 H18 H19 H20
H1 Q
H2 5 0
H3 8 7 0
H4 7 3 3 0
H5 g 6 1 2 0
H6 6 1 6 5 5 0
H7 8 9 4 3 5 8 0
HB 8 7 2 5 3 8 5] 0
H9 7 6 1 2 2 5 3 3 0
H10 8 5 2 1 1 4 4 4 1 0
H11 8 3 4 3 3 2 6 6 3 2 0
H12 9 4 11 10 10 5 9 11 10 9 7 0
H13 6 1 6 5 5 2 8 6 5 4 2 5 0
H14 1 6 9 8 10 7 9 9 8 9 9 8 7 0
H15 7 2 9 8 8 3 11 7 8 7 5 6 3 8 o}
H16 1 6 9 8 10 7 9 9 8 9 9 10 7 2 ) 0
H17 6 1 g8 7 7 2 10 6 7 6 4 5 2 7 1 7 0
H18 7 2 9 8 8 3 11 7 8 7 5 6 3 8 2 8 1 a
H19 3 8 10 9 11 8 10 11 9 10 10 12 9 4 10 4 g9 10 0
H20 3 8 11 10 12 9 11 11 10 11 11 1z 9 4 10 4 9 10 4 0

Sekil 4.27. Suudi Arabistan ivesi popiilasyonunda goriilen haplotipler arasindaki
niikleotit farkliliklar

Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarmm birbirleri olan filogenetik
iligkilerini ortaya koymak ve daha Onceden tanimlanmis referans haplogruplarla ve
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yabani tip koyunlarla olan genetik baglantilarin1 gérmek icin Medyan-birlestirme ag
(median joining network) analizleri NETWORK 5.0 programi ile gerceklestirilmistir
(Sekil 4.28). Ayrica c¢alisilan Orneklerin - DNA  dizilimlerinde var olan
benzerlik/farkliliklar temelindeki genetik iliskilerin ortaya koyulabilmesi i¢in neigbour
joining filogenetik agac cizilmistir (Sekil 4.29). Hem Medyan-birlestirme ag (median
joining network) analizleri hem de neigbour joining filogenetik aga¢ sonuglar1, Suudi
Arabistan’da yetistirilen ivesi koyunlarmnin referans koyun haplogruplart olan B, C ve
E'ye yakin mtDNA dizisine sahip olduklarini gdstermektedir. Ayrica yabani tip olan
Muflon koyunlari ile yakin genetik benzerlik gosterdigi goriilmektedir. Suudi Arabistan
Ivesi koyunlarmda A ve D haplogruplarma benzer veya yakin olan oOrneklere
rastlanilmamustir.

[_]s.Arabistan O—+—+—0 <|>
I Mufion 7 | |
[ Argali s |
[ urial & & ———
I Refeanslar T T‘ L
? | | *O t 5
|
a e @
/ I | Muflon
O—t—t+—+—+{— O—+——@ @
| | HPG-B
HPG-E i é
o T T T unia
1 I I
O—+—+— e @ | | f f i O
o HPG-A HPG-D
| THPG-C
C}~IC> —t e i e : | % i @
1 Argali
@

Sekil 4.28. Suudi Arabistan Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve
E haplogruplart ve yabani tip koyunlar) ait Medyan-birlestirme ag (median joining
network) analizleri
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Sekil 4.29. Suudi Arabistan Ivesi popiilasyonu ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve
E haplogruplar1 ve yabani tip koyunlar) ait neigbour joining filogenetik agac

4.5.5. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi arabistan’da yetistirilen ivesi koyunlarina
ait mtDNA dizi analizi

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilenlvesi koyunlarina ait
orneklerin 531 b¢ uzunlugundaki mtDNA D-loop boélgesi hizalandiktan sonra fasta
formatinda kaydedilmis olup R ve R-studio programlar1 kullanilarak dendogram ¢izimi,
haplotip analizleri, 1s1 haritas1 (heat-map) analizleri ve Neighbour Joining filogenetik
aga¢ ¢izimi gergeklestirilmistir. MtDNA D-loop haplotiplerine gore material olarak
kullanilan koyun popiilasyonlar1 ve referans koyunlar arasindaki Medyan-birlestirme ag
(median joining network) analizleri NETWORK 5.0 programi ile ger¢eklestirilmistir.

Sekil 4.30'da Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
koyunlarina ait bireylerin birbiriyle genetik iliskisini gosteren filogenetik agac ve
bireylerin isimlerine karsilik gelen hizalanmis mtDNA D-loop dizileri (531 bg) sematize
edilmistir. Hem filogenetik agactaki hem de dal dlgegindeki renkler, genetik uzakligi
temsil etmektedir. mMtDNA D-loop dizileri, her niikleotit dort farkli renkle
renklendirilmistir. Hizalanmis dizilerdeki renk degisiklikleri, niikleotid farkliliklarini
temsil etmektedir.
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Sekil 4.30. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarina
ve referans 6rneklere (Urial, Muflon, Argali ve haplogrup A, B, C, D ve E) ait hizalanmis
MtDNA D-loop dizilerine dayali dendogram.
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Sekil 4.30 incelendiginde Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da
yetistirilen Ivesi koyunlarinda daha &nceden refereans olarak tamimlanmis tim
haplogruplar (A, B, C, D ve E) gériilmektedir. Tiirkiye Ivesi koyunlarinda C, D ve E
haplogruplar1, Filistin Ivesi koyunlarinda B, C ve E haplogruplari, Urdiin Ivesi
koyunlarinda A, B, C ve E haplogruplari, Suudi Arabistan Ivesi koyunlarinda ise B, C ve
E haplogruplari tespit edilmistir.

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlara ait
bireylerin mtDNA D-loop dizi analizi sonras1 74 adet haplotip tespit edilmistir. Bu
haplotiplerden 67 tanesi Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’dayetistirilen Ivesi
koyunlarina ait olup diger 7 tane haplotip (H68: HPG-A, H69: HPG-C, H70: HPG-D,
H71: HPG-E, H72: Muflon, H73: Argali, H74: Urial) referans &rneklere aittir. Ivesi
popiilasyonlar1 igerisinde frekansi en yiiksek olan haplotip H12 olarak bulunmustur.
Haplotipler arasinda 38 polimorfik bolge tespit edilmistir. Polimorfik niikleotitlerin hangi
pozisyonlarda meydana geldigi, haplotip listesinin {ist kisminda belirtilmistir (Cizelge
4.5). Bu polimorfik niikleotitler temelinde, Tiirkiye’de 19, Filistin’de 19, Urdiin’de 32 ve
Suudi Arabistan’da 20 farkli haplotip tespit edilmistir.
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Cizelge 4.5. Tirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
koyunlarinda haplotiplerin sekanslari

Haplotipler Varyasyon goériilen niikleotitler*

45566999111111111111122222333333333344
38901126222233556789901578001356778900
467889164040742928149920068656

H1 TGTTCTGATACTATTACCATTTCCAATGGTGGATTGGG
H2 L. CA..G...CC...... C.TG....C........
G A......
H4 ... 0 Covin
HS L. CA.. it T
H6e ..., CA...... CC...... C.TG....C........
= CA...... CC...... CT.G....C........
H L. CA. . gopr. - C.oxxr- - C.a6p- . .-Comgpr. .- .-
HOM WA ..... CA...... CCRg¥. . . .. NG . . . AW, | ... A
H1O L. CAwY, | | .4 CC OF. .G.ANC . . ......
H11 . i CAN CC. . %" CTTG....C........
H12 ... GANC.C. 40, . .. TTG....C... ...
H13 = . . . CAgF. ... . .. _ A8 W ..........
H14 ..., @R, . . . ClO . . ;'T. . Covvinn
CHIGHEE R | CA....... C 4, | CTTG....C........
Hle ..., CAHNE. .. &8r. ... CTHGHA. . .C. 9% . . .
H17 oL CA..G...CC...... CTTG....C........
H18 .. CA......... G..... T i,
H19 L. CA...... Covvnn CT.G....C........
H20  LoLaa... Covviiiiii o T
H21 e e T i
H22 L. Ao, Cee i
H23 i Covein. T,
H24 L.Coone C....CC....... TTG....C..... A.A
H25 L. Covvvinnt T..... A.A...C...
H26 ... AG...C.....o. .. T..... A.A...C...
"H27 L. C.G...C.C..GGG...TT.G...C........
H28 oLl G...Coooiiii.. T..... A.A...C...
H29 L. CA...... CC....... TTG....C... ..
H30 ... et e e e e
H31T L. A, T
H32 L. CA...... CC....... T.G....C........
H33 e e T....A....... A..
H34 ... Cee e i O
H35 L. Ceei e T
H36 ... CA...... CC....... T i
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Cizelge 4.5’in devami

H37 L. CA...T..CC....... TTG.CA.C..... A.
H38 ..o G..TC.C........ TTG....C..ooool
H39 ... CA...... CC...... CTTG....C....... A
H40 L. G...C.C........ TTG....C....... A
2 G...C.C..G..... TGG....C...G.
"H42 oLl G...CGC..GG....TTG....C........
H43 ... Covinn C et e e e A
H44 ... CA...... C.o.... Coe e e
H45 i CC....... TTG. .A.C..... A.
H46 ... Covvinn CC....... TTG....C...ool.
2 0 A
H48 L. CA...T..CC...... C.TG....C........
H49 L. G...C.C........ T.G....C........
H50 L. CA..G...CC...... CTTG....C..C.....
Aol W ..... CANE. . . GO . . . 4 TTG....C..... ...
HOo7WE  W..... 0899 ...409%. ... 09" TT. J. Covvin.
H53 . Ty ....& ©F, . .. A9 . . T....A....... AA.
H54 . 49 . CAERF.C. . i ... 008 «---... C.
H55 o AN €. . .C iGN . . . S TTG....C..... ...
H56 48 ... 49" ... THSNE . . CRLETGC. . 6. .. .....
H57 4 . 4. ... I A N C.Uga. 0., . . AA.
H58 L. CA..G...CC....... TTG....CA.......
H5040F M. .. . . G...C.C..... C..TTG....C........
He6O o CC....... TT..... Covvin
Hel ... CAG..... CC....... TTG....C...ool
H62 o CC....... TTG....C..C.....
H63 L. CA...... CC...... C.TG....C....... A
H64 ... C.G...C.C....... CTTG....C........
HeS ... CAG...C.CC........ TG....C....C...
Hee ... CA...... Cl et i e
H67 C.C...... C.TTG....C........
H68 Coviniiiii il CC....... TTG....C.... ...
H69 Cooool G...C.C........ TTG....C.... ...
H70 C.C..... C....CC........ TG.C..C..... A.
H71 Covivnnnnnn C.C...... C.TTG....C........
"H72 ... CA...... CC...... C.TG....C....C
H73 ...CT..G..... C.C...C.CTTG.C..CA...C...
H74 Lol C..... C....CC.TTG....C...... A.

* verilen rakamlar, yukaridan asagiya dogru varyasyon gdriilen niikleotidin pozisyonunu gostermektedir.
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Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarina ait
haplotipler arasindaki genetik uzaklik 1s1 haritasi ile sematize edilmis ve filogenetik agac
ile gosterilmistir (Sekil 4.31). Is1 haritasinda filogenetik agacin her bir dali, haritada
karsilik gelen haplotipi temsil etmektedir. Haplotipler aras1 yakin genetik iliskiler koyu
renkle (kirmizi), uzak genetik iliskiler ise agik renkle (beyaz) belirtilmistir. Is1 haritasinda
yer alan haplotiplerden 67 tanesi Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da
yetistirilen Ivesi koyunlarina ait olup diger 7 tane haplotip (H68: HPG-A, H69: HPG-C,
H70: HPG-D, H71: HPG-E, H72: Muflon, H73: Argali, H74: Urial) referans orneklere
aittir. Is1 haritas1 sonuglarina gére ve haplotipler arasindaki niikleotit farkliliklarina gore
(tablo biiyiikliigiinden dolay1 teze koyulmamustir), Ivesi koyunlarima ait haplotipleriginde
birbirine yakin bir¢ok haplotip bulunmakta olup bu haplotipler sadece 1 niikleotit farklilik
gostermektedir. H28-H37 ve H57-H65 haplotipleri ise birbirine en uzak genetik
mesafede tespit edilmistir. Bu uzak bulunan haplotipler arasinda 16 niikleotit farklilik
vardir.

TTRTRRARBRIRERRRQORY

HYHBRIPHUNERDYIRIINBUMIIImuUnupy

.

:?l'lii;iii;‘:lii?i’"i‘:ltiiil':lf‘)'!n':”’lll’:'il:l:.;i'llll'l:!:':.':

Sekil 4.31. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
popiilasyonlarinda olusturulan 1s1 haritasi
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Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen ivesi koyunlarinin
birbirleri olan filogenetik iligkilerini ortaya koymak ve daha Onceden tanimlanmis
referans haplogruplarla ve yabani tip koyunlarla olan genetik baglantilarini gérmek igin
Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri NETWORK 5.0 programu ile
gerceklestirilmistir (Sekil 4.32). Ayrica ¢alisilan 6rneklerin DNA dizilimlerinde var olan
benzerlik/farkliliklar temelindeki genetik iligkilerin ortaya koyulabilmesi i¢in neigbour
joining filogenetik agac ¢izilmistir (Sekil 4.33).

Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri sonucunda elde edilen
sekle gore Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarinda
daha onceden refereans olarak tanimlanmis tiim haplogruplar (A, B, C, D ve E)
goriilmiistiir. Calisilan Ivesi koyunlart 5 ana gruba ayrilmustir. Birinci grup (kirmizi
daireye alinmistir) HPG-B haplogrubu olup Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi
koyunlarindan olugsmaktadir ve bu grup yabani koyun Muflona yakin genetik benzerlik
gostermektedir. Ikinci grup (mavi daireye alinmustir) HPG-C ve HPG-E haplogruplari
olup Tirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan ivesi koyunlarindan olugmaktadur.
Ucgiincii grup (yesil daireye alinmistir) HPG-A haplogrubu olup sadece Urdiin Ivesi
koyunlarindan olusmaktadir. Dordiincti grup (turuncu daireye alimmistir) HPG-D
haplogrubu olup sadece Tiirkiye Ivesi koyunlarmdan olusmaktadir. Son grup olan besinci
grup (sar1 daireye alinmustir) ise Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi
koyunlarindan olugsmakta olup simdiye kadar tanimlanmis herhangi bir haplogruba dahil
olmamistir ve bu gruptaki 6rnekler tiim haplogruplardan ayri kiimelenmistir. Bu durum
koyunlarda yeni bir haplogrubun var olabilecegini diisiindlirmektedir (Sekil 4.32).
Neigbour joining filogenetik aga¢ sonuglari da Medyan-birlestirme ag (median joining
network) analizleri sonuglari ile benzerlik gostermektedir (Sekil 4.33).
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Sekil 4.32. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
popiilasyonlar1 ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E haplogruplari ve yabani tip
koyunlar) ait Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri

73



BULGULAR F.S. RASHAYDA

Filistin

s Tiirkiye
Suudi Arabistan
HPG-B o HQJJT s (i
\“ === Haplogruplar
SOV s Muflon

men Argali
‘ mes Urial
XX |

Sekil 4.33. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
popiilasyonlar1 ve referans popiilasyonlara (A, B, C, D ve E haplogruplar1 ve yabani tip
koyunlar) ait neigbour joining filogenetik agac

4.6. Ivesi Koyunlar1 Arasindaki Genetik Mesafe ve Genetik Farkhlasma

Bu tez calismasi kapsaminda incelenen gruplar arasindaki genetik uzaklik
degerleri Tablo 4.6’da verilmistir. Cizelge 4.6 incelendiginde birbirine genetik olarak en
uzak olan iki popiilasyonun Tiirkiye ve Filistin popiilasyonlar1 oldugu goriilmektedir. Bu
iki popiilasyon arasinda hesaplanan genetik uzaklik (genetic distance) degerinin 0.022
oldugu gériilmiistiir. Ayn1 sekilde Tiirkiye-Urdiin ve Tiirkiye-Suudi Arabistan arasindaki
genetik uzaklik degerleri 0.021 ve 0.019 olarak hesaplanmistir. Genetik uzaklik
degerlerine gore birbirine en yakin olan popiilasyonlar Filistin-Urdiin ve Filistin-Suudi
Arabistan’dir. Bu popiilasyonlar arasindaki genetik uzaklik degeri 0.016 olarak
hesaplanmastir.
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Cizelge 4.6. Uzerinde durulan Ivesi popiilasyonlar1 arasindaki genetik uzaklik degerleri

Filistin Tiirkiye S. Arabistan Urdiin

Filistin -
Tiirkiye 0.022
S. Arabistan  0.016
Urdiin 0.016

0.019
0.021

0.017

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen ivesi popiilasyonlarinin
birbirinden genetik olarak ne kadar farklilastigini ortaya koymak i¢in popiilasyonlar
arasindaki ikiserli genetik farklilasma katsayilar1 (pairwise Fst) hesaplanmistir (Cizelge
4.7). Yapilan hesaplamalara gore birbirinden en ¢ok farklilasan popiilasyonlarin Tiirkiye
ile Filistin oldugu (0.330) ve birbirinden en az farklilasan popiilasyonlarin Urdiin ile
Suudi Arabistan (0.001) oldugu goriilmektedir. Elde edilen sonuglar genetik uzaklik

degerleri ile uyum gostermektedir.

Cizelge 4.7. Uzerinde durulan Ivesi koyunu popiilasyonlar1 arasindaki ikiserli genetik

farklilagma katsayilari

Filistin Tiirkiye S. Arabistan Urdiin

Filistin -
Tiirkiye 0.330
S. Arabistan  0.100
Urdiin 0.051

0.112
0.144

0.001
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5. TARTISMA
5.1. DNA izolasyon Sonugclari

Genomik DNA izolasyonu sadece Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlar1 icin
yapilmis olup tuz ¢oktiirme (salting-out) yontemi uygulanmustir. Diger iilkelerden
tarafimiza DNA yollandig1 i¢in DNA izolasyonuna gerek kalmamustir. Tiirkiye Ivesi
koyunlarindan alinan kanlardan izole edilen genomik DNA’larin BioDrop analiz
sonuclart 1.81+0.03 olarak hesaplanmistir. Ayrica BioDropél¢iim sonuglari Filistin,
Urdiin ve Suudi Arabistan ic¢in sirastyla 1.77+0.05, 1.83+0.02 ve 1.74+0.04 olarak
bulunmustur. Elde edilen genomik DNA’nin miktar1 yapilan calisma icin yeterli
goriilmiis ve PCR reaksiyonlari i¢in uygun oranda seyreltilerek kullanilmistir. Elde edilen
DNA’nin saflik orani (260/280) ise istenilen aralikta ¢ikmustir. Ciinkii DNA saflik
oraninin PCR analizleri i¢in 1.70-1.90 arasida olmasi istenir. Goriilecegi iizere
tarafimizdan elde edilen DNA’larin saflik orani bu araliktadir. Ayrica yurt disindan gelen
DNA o6rneklerinin de dl¢limleri gerceklestirilmistir.

5.2. PCR Analizleri

Bu tez ¢aligmasi kapsaminda {izerinde durulan 531 bg’lik bolge olan mtDNA D-
loop bolgesi (kontrol bolgesi)literatiitiirde bildirilen primerler ile PCR’da basarili bir
sekilde amplifiye edilmistir. PCR iiriinlerinin jel tizerinde kontrolii yapildiktan sonra
yeterli miktar ve kalitede olduguna karar verilen 6rnekler DNA dizi analizi i¢in +4 C’de
muhafaza edilmistir. PCR firiinlerinde sikint1 yasanan 6rnekler tekrar PCR islemine tabi
tutulmus ve DNA dizi analizi i¢in hazir hale getirilmistir.

5.3. Ivesi Koyunlarina Ait mtDNA Dizi Analizi Senuclari

Simdiye kadar gerceklestirilen arkeolojik kanitlara goére, Verimli Hilal'de
insanoglu tarafindan evcillestirilen en eski ¢iftlik hayvanlarindan bir tanesi de koyundur
(Zeder 2008; Di Lernia 2017). Evcillestirilmis koyunlar (Ovis aries), tek bir baskin lideri
takip ettikleri i¢in evcillestirme i¢in diger hayvanlardan daha 1yi adaylar olmus olabilir
(Geist 1971). Bu hayvanlar artik diinya ¢apinda neredeyse her yere dagilmis durumdadir
ve tiim ¢iftlik hayvanlari arasinda en bol bulunanlar arasindadir. Yerli koyunlar geleneksel
olarak Verimli Hilal'in hayvancilik sektoriinde 6nemli bir rol oynamis, genellikle kuru bir
ortamda, su ve yem kitliginda, ekstansif kosullar altinda yiiksek kaliteli iirtinler tiretmistir.
Koyun, Verimli Hilal'deki en 6nemli ciftlik hayvanidir (FAO 2019). Genel olarak, bu
hayvanlar yillar i¢inde zorlu yerel kosullara ¢ok 1yi adapte olmustur, ancak marjinal
alanlarda tarimin giderek terk edilmesi ve kiiltiir irklartyla kontrolsiiz melezlenmeleri
nedeniyle varliklar tehdit altindadir.

Diinya c¢apinda hayvan genetik kaynaklarinin korunmasi ve siirdiiriilebilir
kullanimina iliskin artan bilgi ve farkindalik nedeniyle, ¢iftlik hayvani tiirlerinin genetik
cesitliliginin degerlendirilmesi ve evcillestirme ve dagilim ge¢mislerinin anlasilmasi
onemli konular haline gelmistir. Aslinda, daha 6nce yapilan ¢ok sayida ¢aligma, diinyanin
cesitli bolgelerindeki evcil koyun popiilasyonlarinin/irklarinin cografi dagilimmin ve
kokeninin mevcut anlayisina katkida bulunmustur. Verimli Hilal, koyunlarin genetik
cesitliliginin ve kokeninin heniiz dogru ve tam olarak analiz edilmedigi birka¢ cografi
bolgeden biridir. Daha 6nce de belirtildigi gibi, Verimli Hilal, insan gocilinde ve Asya ile
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Afrika arasinda deniz ve kara koridorlar1 araciligiyla mallarin, bitkilerin, mahsullerin ve
hayvanlarin yayilmasinda 6nemli bir rol oynamistir (Boivin ve Fuller 2009).

Verimli Hilal’deki evcil hayvanlarin énemli bir genetik kaynak olmasi 6zellikle
de koyunlarin bu bélgede vazgegilmez evcil hayvanlardan birisi olmasi sebepleriyle, bu
tez calismasi kapsaminda Ivesi koyunlarmin genetik cesitliligi, filogenetik evrimi ve ana
kokeni hakkinda bilgi saglanmasi,koyun genetik kaynaklarinin korunmasina katki
saglanmas1 amaglanmistir. Bu amaca yonelik olarak, Filistin, Tiirkiye, Urdiin ve Suudi
Arabistan'da yetistirilen Ivesi koyunu popiilasyonlarindan mtDNA D-loop bdlgesinin
DNA diziverileri elde edilmistir. Her popiilasyondaki genetik varyasyon, mtDNA D-loop
bolgesine dayali olarak toplam veri setinden hesaplanmistir. Ayrica, incelenen
popiilasyonlarin olas1 kdkenlerini belirlemek i¢in en yaygin HPG'ler olan A, B, C, D ve
E (Meadows vd. 2011) ve yaban koyunlar1 (Muflon, Argali ve Urial) da analizlere dahil
edilmistir.

5.3.1. Haplotip analizi sonuclari

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan'da yetistirilen Ivesi koyunu
poplilasyonlarindaki genetik cesitliligi belirlemek i¢in haplotip analizleri yapilmstir.
Ciinkii popiilasyonlarda var olan genetik cesitliligin derecesini belirleme kriterlerinden
bir tanesi de haplotip sayilar1 ve haplotip ¢esitliliginin belirlenmesidir. Ayrica niikleotit
cesitliligi de bu kriterlerden bir tanesidir. Haplotip ¢esitliligi yalnizca bir popiilasyonda
rastgele secildiklerinde iki dizinin farkli haplotiplerinin meydana gelme olasiligini
Olcerken, niikleotid ¢esitliligi iki dizi arasindaki bolge basina ortalama niikleotit farki
sayisidir.

Teorik olarak, evcillestirme bdlgesinden uzaklasildik¢a, bu bolgelerden giden
hayvanlarin (gen havuzlarinin) sinirli sayida haplotip/allel tasimasi nedeniyle genetik
cesitliligin diisiik olmas1 beklenmektedir (Loftus vd. 1999; MacHugh ve Bradley, 2001;
Bruford vd. 2003). Verimli Hilal bolgesinde yetistirilen koyun popiilasyonlar: yiiksek
seviyede genetik ¢esitlilik gostermektedir. Genel olarak, genetik cesitlilik endeksleri (h
ve 1) gozle goriiliir derecede yiiksektir. Evcillestirme orijin merkezinden veya yakin bir
bolgeden gelen genetik ¢esitliligin daha yiiksek olmasi (yani daha yiiksek h ve m) beklenir
(Meadows vd. 2007).

Bu tez calismasi kapsaminda, var olan genetik cesitliligin degerlendirilebilmesi
icin haplotip sayist (h), haplotip c¢esitliligi (Hd), polimorfik bolge sayis (S), ortalama
niikleotit farklilik sayis1 (k) ve niikleotid ¢esitliligi () parametreleri tahmin edilmistir.
Yapilan haplotip analizleri sonucunda en yiiksek haplotip sayis1 (h=32) Urdiin Ivesi
popiilasyonunda, en diisiik haplotip sayist (h=11) Tiirkiye Ivesi koyunlarinda
goriilmiistiir. Haplotip cesitliligi bakimindan yine en yiiksek varyasyon (0.970+0.014)
Urdiin ivesi koyunlarinda, en diisiik varyasyon (0.933+0.048) ise Tiirkiye Ivesi
koyunlarinda tespit edilmistir. Niikleotit cesitliligi ve ortalama niikleotit farklilik sayisi
bakimindan ise en yiiksek degerler (sirastyla 0.01748 ve 6.450) Tiirkiye Ivesi
koyunlarinda, en diisiik degerler (sirastyla 0.01190 ve 4.390) Filistin Ivesi koyunlarinda
tahmin edilmistir (Cizelge 4.2). Bu sonuglar en yiiksek genetik cesitliligin Urdiin’de
yetistirilen Ivesi koyunlarinda bulundugunu gostermektedir.
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Tim popiilasyonlar birlikte ele aliniginda ise haplotip cesitliligi ve niikleotit
cesitliligi sirastyla 0.968+0.006 ve 0.01656 olarak hesaplanmistir. 34 farkli polimorfik
nokta temelinde toplamda 67 haplotip elde edilmistir. Bu calisma sadece Verimli
Hilal'deki Ivesi koyunlarinin genetik cesitliligi, filogenetik evrimi ve anasal kdkeni
hakkinda fikir vermekle kalmamus, ayn1 zamanda Ivesi koyunlarina ait genetik cesitliligin
Verimli Hilal'deki iilkelere dagildigina dair kanitlara da dikkat ¢ekmistir. Genel olarak,
genetik cesitlilik endeksleri (h ve m), Verimli Hilal'deki popiilasyonlarda gozle goriiliir
sekilde daha yiiksektir (Cizelge 4.2). Ayrica, bu ¢alismada Ivesi Koyunu popiilasyonlart
arasinda gozlemlenen h (0,968) ve m (0,01656) degerleri, Arap Yarimadas1 popiilasyonu
(Al-Araimi vd. 2017), Asya (Hindistan) koyunlar1 (Arora vd. 2013) icin bildirilenlerden
daha yiiksek, ancak diger Asya (Cin) koyun popiilasyonlarindan (Liu vd. 2016) daha
diisiiktiir. Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarinda yapilan bir ¢alismada mtDNA D-loop
bolgesi temelinde haplotip c¢esitliligi (Hd) ve niikleotid c¢esitliligi (w) sirasiyla
0.9496+0.011 ve 0.01407 olarak bulunmustur (Oner vd. 2013). Tiirkiye Ivesi
koyunlarinda yapilan bir diger calismada isehaplotip ¢esitliligi (Hd) ve niikleotid
cesitliligi (m) sirastyla 0.753+0.079 ve 0.01367 olarak bulunmustur (Ata 2019). Irak’ta
yetistirilen Ivesi koyunlarinda yapilan bir ¢alismada mtDNA D-loop bolgesi temelinde
genetik cesitlilik hesaplanmis olup haplotip ¢esitliligi (Hd) ve niikleotid cesitliligi ()
strastyla 0.739 ve 0.01452 olarak bulunmustur (Aljubori vd. 2021). Bir merkezden veya
yakin bir kokenden gelen yiiksek genetik cesitliligin daha yiiksek h ve m degerleri
gostermesi beklenir (Troy vd. 2001; Meadows vd. 2007). Alternatif olarak, yiliksek
mtDNA c¢esitliligi muhtemelen mitokondriyal genomun yiiksek degiskenlik seviyesine
baglanabilir (Cozzi vd. 2004).

5.3.2. Notralite test sonuclari

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan'da yetistirilen ivesi koyunlarinda elde
edilen notralite test istatistiklerine gére Tajima'nin D degerinin sonuglarina bakildiginda,
elde edilen pozitif ve negatif degerlerin 6nem seviyesi bakimindan 6nemli olmadig1 ve
wrklarin nétral popiilasyon degerlerinden uzaklagsmadiklar1 gozlemlenmistir. Bu deger
sadece Tirkiye i¢in negatif hesaplanmis olup diger popiilasyonlar i¢in pozitif deger elde
edilmistir (Cizelge 4.3). Bu sonuglar bize Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyun
popiilasyonlarinda heterozigotlugun diisiik oldugunu ve haplotip sayisinin beklenenden
daha diisiik oldugunu gostermektedir. Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan'da yetistirilen
Ivesi koyun popiilasyonlarinda ise heterozigotluk degerinin yiiksek oldugunu ve
beklenenden yiiksek haplotip sayisinin elde edildigini gostermektedir.

Daha giiclii ve hassas olan Fu'nun Fstestine gore caligilan tiim popiilasyonlar i¢in
negatif deger elde edilmistir (Cizelge 4.3). Bu degerler Filistin, Urdiin ve Suudi
Arabistan'da yetistirilen Ivesi koyun popiilasyonlari igin énemli bulunmustur (P<0.001).
Buna gore bu ii¢ popiilasyonda hesaplanan anlamli ve negatif Fu'nun Fs degerleri, yakin
zamandaki bir popiilasyon genislemesi meydana geldigini ve yiiksek miktarda yeni
haplotiplerin ortaya ¢iktigini gostermektedir.

5.3.3. Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonuclari

Daha onceden yapilan calismalar koyun ve keg¢i gibi go¢ esnasinda kolay
tasinabilen evcil hayvanlarda popiilasyon i¢indeki varyasyonun popiilasyonlar arasindaki
varyasyondan ¢ok daha yiiksek oldugunu ortaya koymustur. Ozellikle, kitalararas1 alt
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bolim (Asya ve Avrupa) koyunlarindaki toplam mtDNA varyasyonunun =~%20'si
popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyondan kaynaklanmaktadir (Chen vd. 2006). Bu
oran evcil kecilerde gozlenenden ( =%14) biraz daha yiiksektir (Luikart vd. 2001). Bu tez
calismasi kapsaminda da benzer sonuglar elde edilmistir. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve
Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi popiilasyonlaridaki genetik varyasyonun
kaynaginin tespit edilmesi amaciyla yapilan AMOVA analiz sonucunda gozlenen genetik
varyasyonun ¢ok biiylik kismmin (% 89.88) popiilasyonlar i¢indeki bireylerin farkl
olmasindan kaynaklandig1 ve popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyonun diisiik (%
10.12) oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4.4). Farkli bolgelerdeki popiilasyonlar arasindaki
farklilasmanin azalmasi, Verimli Hilal'de otlayacak taze otlaklar bulmak ve ticaret
yapmak i¢in yaygin olarak yapilan gogler veya Bedevilerin geleneksel mevsimlik veya
yillik uzun mesafeli go¢leri kapsaminda koyunlarin kitalar arasindaki tarihsel hareketine
baglanabilir ve {ilkelerdeki koyun popiilasyonlar1 arasindaki genetik varyasyonun
azalmasina katkida bulunabilir.

Mevcut sonuglarla karsilastirildiginda, bir ¢ok koyun 1irkinda popiilasyonlar i¢inde
daha yiiksek genetik varyasyon (%95.04 ila 97.00) ve popiilasyonlar/farkli cografi
bolgeler arasinda diisiik (%3.0 ila 4.94) genetik varyasyon bulunmustur (Pariset vd. 2011;
Rafia ve Tarang 2016; Moradi vd. 2017). Liu vd. (2016) genetik ¢esitliligin ¢ogunun
popiilasyon i¢i varyasyondan (%98.23), geri kalaninin ise incelenen Tibet koyun 1rklari
arasindaki farkliliklardan (%1.77) kaynaklandigin1 bildirmistir. Evcillestirilmis hayvan
tirlerinde, popiilasyon i¢i genetik varyasyon, popiilasyonlar arasindaki genetik
farklilasmadan ¢ok daha yiiksektir (Gizaw vd. 2011).

5.3.4. Popiilasyonlar arasi genetik mesafe ve genetik farklilasma

Bu tez calismasi kapsaminda iizerinde durulan Ivesi popiilasyonlarinin genetik
yakinligi/uzakligin1 ortaya koymak i¢in genetik mesafe (genetic distance) degerleri
hesaplanmistir. Cizelge 4.6 incelendiginde ¢alisilan popiilasyonlarin biribrinden genetik
olarak ¢ok uzak olmadigi ve bu durumun AMOVA sonuglartyla tutarli oldugu
goriilmistiir. Calisilan popiilasyonlardan birbirine genetik olarak en uzak popiilasyonlarin
Tiirkiye ve Filistin popiilasyonlar1 oldugu goriilmektedir ve bu iki popiilasyon arasindaki
genetik mesafe 0.022 olarak tahmin edilmistir. Ayn1 sekilde Tiirkiye-Urdiin ve Tiirkiye-
Suudi Arabistan arasindaki genetik uzaklik degerleri 0.021 ve 0.019 olarak
hesaplanmistir. Sonug¢ olarak genetik mesafe degerlerine gore Tiirkiye’nin diger 3
popiilasyona daha uzak oldugu, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan popiilasyonlarmin
birbirlerine ¢ok yakin oldugu tespit edilmistir. Genetik uzaklik degerlerine gore birbirine
en yakin olan popiilasyonlar ise Filistin-Urdiin ve Filistin-Suudi Arabistan
popiilasyonlaridir. Bu popiilasyonlar arasindaki genetik uzaklik degeri 0.016 olarak
hesaplanmustir.

Popiilasyonlarin evrimsel ge¢cmisinin yeniden yapilandirilmasi, gilinlimiizde
molekiiler evrimin en 6nemli konular1 arasinda yer almaktadir. Koyun 1rklar1 arasindaki
evrimsel iligkileri degerlendirmek i¢in, mikrosatellit markerlerin kullanildig1 calismalar
mevcuttur. Bazi calismalarda, genetik mesafe degerleri kullanilarak farkli Ivesi koyun
popiilasyonlar1 i¢in filogenetik agaclar olusturulmustur. Al-Atiyat vd. (2018) ve Raheem
Alnajm vd. (2021) ivesi ve Naemi'nin (Suudi ivesi) daha yakin akraba oldugunu ortaya
koymuslardir. Bu ¢alismada elde edilen sonuglar da bunu desteklemektedir. Ivesi ve
Morkaraman rklar1 evrimsel agacta ayni gruba aittir (Y1lmaz vd. 2014). Bu nedenle, hem

79



TARTISMA F.S. RASHAYDA

Ivesi hem de Morkaraman irklariin Dogu Anadolu'da, Tiirkiye'de yetistirilmis olmasi
sasirtic1 degildir. Buna karsilik, filogenetik agag, ivesi koyunlar1 ile Merinos koyunlar1 ve
diger tiim Tiirkiye yerli koyunlari ile egzotik irklar arasinda, irk kdkenlerine uygun olarak
giiclii bir ayrim oldugunu gostermistir (Ozdemir vd. 2011; Al-Atiyat 2015; Ozmen vd.
2020). Bu sonuglar, uzak konumlar1 ve ortak atalarinin uzun evrim ge¢misini iceren bu
popiilasyonlarin tarihi hakkinda bilinenlerle tutarlidir. Onceki bir ¢alisma, genetik mesafe
degerlerine gore Ivesi koyunlari ile Ispanyol Merinoslar1 arasinda énemli bir farklilasma
oldugunu bildirmistir (Arranz vd. 2001). FCA, 1rklar1 ti¢ boyutlu olarak konumlandirmak
ve wrklarin evrimsel iliskilerini ortaya ¢ikarmak i¢in kullanilan bir analizdir. Bir¢ok
calismada FCA (Factorial Component Analysis) analizi, farkli bolgelerde yetistirilen
Ivesi koyunlarinin ayr1 ayri gruplandirildigini ortaya koymustur (Al-Atiyat vd. 2012,
2014; Ozmen vd. 2020; Arranz vd. 2001; Ozdemir vd. 2011). Bir baska ¢alismada ise
Ivesi koyun popiilasyonlarinin, diger Tiirkiye yerli koyun irklarindan (Karakas,
Akkaraman, Morkaraman, Kangal-Akkaraman ve Norduz) belirgin bir sekilde ayrildigi
bildirilmistir (Ozmen vd. 2020).

Ikiserli Fst degeri popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmay1 gdstermektedir
ve calisilan popiilasyonlarda 6zgiin allellere gore, orta frekansa sahip allellerden daha ¢ok
etkilenmektedir. Bu tez c¢alismasinda Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da
yetistirilen Ivesi popiilasyonlarinin birbirinden genetik olarak ne kadar farklilastigini
ortaya koymak icin popiilasyonlar arasindaki ikiserli genetik farklilasma katsayilari
(pairwise Fsr) hesaplanmistir. Cizelge 4.7 incelendiginde, birbirinden en ¢ok farklilagan
poplilasyonlarin Tiirkiye ile Filistin oldugu ve genetik farklilasma katsayisinin 0.330
olarak hesaplandig1 goriilmiistiir. Birbirinden en az farklilasan popiilasyonlarin ise Urdiin
ile Suudi Arabistan (0.001) oldugu goriilmektedir.

Wright (1978)’a gore calisilan popiilasyonlar arasinda hesaplanan genetik
farklilasma katsayilart 0.05°ten kiigiik ise goriilen bu farkliliklarin biyolojik olarak
herhangi bir 6nemi yoktur ve o popiilasyonlar birbirine benzer olarak nitelendirilir. Hartl
ve Clark (2007)in aciklamalarma gore, Filistin-Suudi Arabistan, Filistin-Urdiin,
Tiirkiye-Suudi Arabistan ve Tiirkiye-Urdiin popiilasyonlar: arasinda orta seviyede bir
genetik farklilasma s6z konusudur. Ciinkii bu ikili popiilasyonlar arasinda hesaplanan
degerler 0.05 ila 0.15 arasindadir. Tirkiye ile Filistin arasinda hesaplanan genetik
farklilasma katsayisinin 0.25’ten biiyiik oldugu goriilmiis ve bu iki popiilasyon arasinda
cok biiytik bir genetik farklilasma oldugu belirlenmistir. Hartl ve Clark (2007)’1n genetik
farklilasma ile ilgili yapmis oldugu bu agiklamalara gére Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi
koyunlari arasinda neredeyse hig genetik farklilasma olmamistir ve ayni popiilasyon gibi
diistiniilebilir. Al-Atiyat vd. (2018) ve Raheem Alnajm vd. (2021) nin elde ettigi sonuglar
da Urdiin Ivesi koyunlar1 ile ve Suudi Arabistan Ivesi koyunlarmimn (Naemi) cok yakin
akraba oldugunu ortaya koymustur.

5.3.5. Neigbour joining filogenetik aga¢ ve haplogrup sonuglari

Mitokondriyal DNA, 6zellikle kontrol bolgesi (mt-DNA D-loop), tiir i¢i diizeyde
yiiksek miktarda varyasyon gostermektedir. Bu nedenle, tiir icinde yliksek sayida
haplogrup ve haplotipler igermektedir. mtDNA Dloop, bir¢ok hayvanin evrimsel tarihini,
filogenisini ¢6zmede en yaygin olarak kullanilan molekiiler belirtegtir. mtDNA haploit
sayida oldugu i¢in etkin popiilasyon biiytikliigii diisiiktiir ve bu nedenle kolayca genetik
stiriiklenmeye maruz kalmaktadir. Ozellikle gocler sirasinda  bazi
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haplotipler/haplogruplar kaybolmakta veya ortaya cikmaktadir; dolayisiyla goglerin
etkisi ile cografya {lizerinde genetik yeni yapilar olusturmaktadir. mtDNA'nin bu
ozelliginden yararlanilarak genetik ¢esitliligin  cografik modelleri kolaylikla
gorsellestirilebilir ve cografi oriintii ise filogenetik baglamda degerlendirilebilir (Bruford
vd. 2003).

Uzerinde calisilan evcil hayvanlarin genetik orijinini belirlemek ve hangi
haplogrupta yer aldigim1 bulmak icin en ¢ok basvurulan analizler neigbour joining
filogenetik aga¢c ve Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleridir
(Bruford vd. 2003). Cilinkii maternal kalitim gdsteren mitokondriyal gen yiiksek oranda
korunmaktadir ve ¢ok uzun vadeli filogenetik ve taksonomik iligkileri incelemek igin
kullanilabilmektedir. Bu analizler kulanilarak simdiye kadar sigirlarda (Loftus vd. 1994),
domuzlarda (Giuffra vd. 2000; Larson vd. 2005), kecilerde (Luikart vd. 2001),
koyunlarda (Hiendleder vd. 1998, Pedrosa vd. 2005; Pereira vd. 2006, Meadows vd.
2006, 2011) referans haplogruplar belirlenmis ve bu haplogruplara dahil olan evcil
hayvanlarin genetik kokenleri tizerine bir ¢ok tartisma yapilmistir.

Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarma ait
mtDNA D-loop dizilimlerinde var olan benzerlik/farkliliklar temelindeki genetik
iligkilerin ortaya koyulabilmesi i¢in neigbour joining filogenetik aga¢ c¢izilmistir (Sekil
4.33). Bu analizlere daha onceden tanimlanmis referans haplogruplar ve yabani tip
koyunlar da dahil edilmistir. Yapilan analiz sonuglari incelendigi zaman 4 {ilkenin koyun
popiilasyonlarinin 4 farkli grupta toplandigi, HPG-C ve E nin ayn1 ana grupta yer aldig,
HPG-A ve D’nin de birbirine ¢cok yakin gruplandigi gortilmiistiir.

Bu tez ¢aligmasi kapsaminda yapilan Medyan-birlestirme ag (median joining
network) analizleri sonucunda elde edilen sekle gore Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi
Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarinda daha 6nceden refereans olarak tanimlanmis
tiim haplogruplar (A, B, C, D ve E) goriilmiistiir. Calisilan ivesi koyunlar1 5 ana gruba
ayrilmustir. Birinci grup (kirmizi daireye alinmistir) HPG-B haplogrubu olup Filistin,
Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi koyunlarindan olusmaktadir ve bu grup yabani koyun
Muflona yakin genetik benzerlik gostermektedir. Ikinci grup (mavi daireye almmustir)
HPG-C ve HPG-E haplogruplar1 olup Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi
koyunlaridan olusmaktadir. Ugiincii grup (yesil daireye alinmistir) HPG-A haplogrubu
olup sadece Urdiin Ivesi koyunlarindan olusmaktadir. Dérdiincii grup (turuncu daireye
alinmigtir) HPG-D haplogrubu olup sadece Tiirkiye Ivesi koyunlarmdan olusmaktadur.
Son grup olan besinci grup (sar1 daireye alinmustir) ise Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi
Arabistan Ivesi koyunlarindan olusmakta olup simdiye kadar tanimlanmis herhangi bir
haplogruba dahil olmamistir ve bu gruptaki ornekler tiim haplogruplardan ayr1
kiimelenmigtir. Bu durum koyunlarda yeni bir haplogrubun var olabilecegini
diistindiirmektedir (Sekil 4.32).

Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarinda yapilan Medyan-birlestirme ag (median
joining network) analizleri sonucunda ¢alisilan 6rneklerin bir kism1 HPG-C’ye yakin
olarak gruplanirken bir kism1 da HPG-D ile beraber gruplanmistir. Tiirkiye’de daha
onceden yapilmis olan ¢alismalarda HPG-D ve HPG-E (Pedrosa vd. 2005) ile birlikte
nispeten yiiksek HPG-C haplogruplarinin varligr gozlenmektedir (Meadows vd.2007).
Bizim calismamizda elde edilen sonuglar ile bu sonuglar benzerlik gdstermektedir.
ODTU’de 2012 yilinda yapilan bir doktora tez ¢alismasinda Tiirkiye’de yetistirilen 13
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farkli koyun wrkindan 628 koyun, mtDNA D-loop boélgesi bakimindan arastirilmis ve
haplogruplar belirlenmistir (Demirci 2012). Elde edilen sonuglara gore Tiirkiye koyun
irklarinin simdiye kadar bulunan biitiin haplogruplar1 (HPG A-E) i¢erdigi goriilmiis ve
HPG D ve HPG E’nin ¢ok diislik oranda goriildiigii tespit edilmistir. Bizim ¢alismamizin
aksine, HPG-B’nin Tiirkiye’de en yaygin haplotip oldugunu bildirmislerdir. Demirci
(2012)’nin drneklerdigi ivesi koyunlarinda %37.25 HPG-A, %41.18 HPG-B ve %21.57
HPG-C elde edilmistir. Tiirkiye Ivesi koyunlarmin materyal olarak kullanildig bir diger
calismada (Oner vd. 2012), %46.66 HPG-A, %33.33 HPG-B ve %20.00 HPG-C elde
edilmistir. Bizim ¢alismamizda ise Tiirkiye Ivesi koyunlarinda HPG-A ve HPG-B
goriilmemistir ve HPG-D tespit edilmistir. Bu ¢alismalar ile bizim ¢alismamizda farkl
sonuglar elde edilmesinin sebebi farkl siiriilerden Ivesi koyunlarmin érneklenmis olmasi
olabilir. Yiiriitilen bir baska doktora tez ¢alismasinda Tiirkiye’de yetistirilen 15 farkl
koyun wkindan 296 koyun, mtDNA D-loop bolgesi bakimindan arastirilmis ve
haplogruplar belirlenmistir (Ata 2019). Elde edilen sonuglara gére Tiirkiye Ivesi koyun
irkinin simdiye kadar bulunan biitiin haplogruplart (HPG A-E) icerdigi goriilmiistiir ve
baskin olan haplogrubun HPG-B oldugu tespit edilmistir. Bizim ¢alismamiz ve diger
calismalarin sonuglar1 beraber dikkate alindiginda HPG-E ve D’nin Tiirkiye Ivesi
koyunlarinda nadir olarak goriilen haplogruplar oldugu sdylenebilir.

Simdiye kadar yapilan ¢alismalar, B haplogrubunun Tiirkiye yerli koyun irklar
icin en yaygin haplogrup oldugunu ortaya koymustur (Pedrosa vd. 2005; Meadows vd.
2007; Yinci vd. 2009; Demirci vd. 2013). Tiim bu c¢aligmalarda ii¢ temel haplotip
bulunmustur: haplogrup A (Asya tipi), B (Avrupa tipi) ve C (Orta Asya ve Orta Dogu tipi)
(Heiendelberg vd. 1998, 2002; Pedrosa vd. 2005; Guo vd. 2005; Chen vd. 2006; Meadows
vd. 2007). Bu haplogruplar diinya capinda dagilim gdsteren giiniimiiz evcil koyunlarinda
tespit edilmistir. Bu ¢aligmalarin aksine bizim tez calismamizda ise HPG-A ve B’ye
rastlanilmamistir. Bu durum 6rnekleme metotlariin farkliligindan kaynaklanmis olabilir.
Bu bulgularm bir agiklamasi, Tiirkiye'nin, Tiirkiye, Iran, Hindistan ve Cin iizerinden
gecen ve {iriin ve hayvan ticaretine olanak taniyan tarihi bir kervan yolu sistemi olan Ipek
Yolu'nun sonu olmasidir. Bu anlamda, Tiirk yerli koyun 1rklar1 arasinda bulunan zayif
yapi, tarihsel insan hareketlerinin neden oldugu uzun vadeli giiclii gen akisina
baglanabilir.

Bu tez calismasi1 kapsaminda, Filistin’de yetistirilen Ivesi koyunlarinda yapilan
Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri sonucunda calisilan
orneklerin biiylik bir kismi1 da HPG-B ile beraber gruplanirken bir kismi da HPG-C’ye
yakin olarak gruplanmistir. Bu tez galismasi, Filistin Ivesi koyunlarinin genetik kokenini
ve hangi haplogrupta yer aldigini belirlemek i¢in ilk ¢alisma niteligindedir. Bu yilizden
elde ettigimiz sonuglarin diger caligmalar ile mukayese edilmesi miimkiin olmamistir.
Ancak Filistin’e cografi olarak en yakin bolge olan Israil’de yetistirilen Ivesi koyunlari
ele alindiginda, Meadows vd. (2007)’un c¢alisma sonuclarina goére Israil Ivesi
koyunlarinda %26.3 HPG-A, %54.4 HPG-B, %14.0 HPG-C ve %5.3 HPG-E elde
edilmistir. Baska bir calismada bir tane Israil Ivesi koyunun tiim mtDNA dizilemesi
sonucunda HPG-E oldugu gériilmiistiir (Meadows vd. 2011). Her ne kadar Israil Ivesi
koyunlarinda A, B, C ve E haplogruplar tespit edilmis olsa da bu tez caligmasi
kapsaminda A haplogrubu belirlenememistir.

Bu tez galismasi kapsaminda, Suudi Arabistan’da yetistirilen ivesi koyunlarinda
yapilan Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri sonucunda ¢alisilan
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orneklerin yaris1 HPG-B ile beraber gruplanirken diger yaris1t da HPG-C’ye yakin olarak
gruplanmistir. Al-Araimi ve ekibi tarafindan yapilmis ve heniiz yaymlanma asamasinda
olan ¢alismanin sonuglarinda gére Suudi arabistan Ivesi koyunlarmin %17.4 HPG-A,
%73.9 HPG-B ve %8.6 HPG-C oldugu tespit edilmistir. Her ne kadar Suudi Arabistan
Ivesi koyunlarinda A, B ve C haplogruplar tespit edilmis olsa da bu tez ¢alismasi
kapsaminda A haplogrubu belirlenememistir.

Bu tez ¢alismasi kapsaminda, Urdiin’de yetistirilen Ivesi koyunlarida yapilan
Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri sonucunda ¢alisilan
orneklerin biiyiik bir kismi1 HPG-B ile beraber gruplanirken bir kismi1 HPG-A’ya, bir
kismi da HPG-C ve E’ye yakin olarak gruplanmistir. HPG-A sadece Urdiin Ivesi
koyunlarinda tespit edilmistir. Al-Araimi ve ekibi tarafindan yapilmis ve heniiz
yaymlanma asamasinda olan calismanin sonuglarinda gore Suudi arabistan Ivesi
koyunlarinin %34.2 HPG-A, %50.0 HPG-B, %10.5 HPG-C ve %5.3 HPG-E oldugu tespit
edilmistir. Yapilan bu tez ¢alismasi ve daha dnceden yiiriitiilen bu ¢alismanin sonuglari
benzerlik gostermekte ve A, B, C ve E haplogruplarmin Urdiin popiilasyonunda var
oldugunu ortaya koymaktadir. Her iki ¢alismada da dominant haplogrup B olarak
bulunmustur. Bir diger calismada ise ¢alhisilan tiim Urdiin Ivesi koyunlarinin HPG-B
oldugu tespit edilmistir (Brake vd. 2021). Biitiin bu sonuglar Urdiin Ivesi popiilasyonunda
HPG-B’nin baskin oldugunu ortaya koymustur.

Verimli Hilal bolgesi ve yakinindaki bélgelerde yetistirilen Ivesi koyunlarinda
genetik cesitlilik ve filogenetik iligskiyi belirlemek i¢in bugiine kadar az sayida ¢alisma
yapilmistir. Tapio vd. (2006) Avrupa, Orta Asya ve Kafkas bolgelerinde yetistirilen 48
irktan 406 koyun Ornegini incelenmiglerdir. Arastirma sonucunda incelenen koyun
irklarinda 210 haplotip tanimlanmistir. Haplotipler {i¢ ana haplogruba (HPG A, B ve C)
ve yeni belirlenen bir grup olan Haplogrup D'ye ayrilmistir. Neighbour joining agaci
sonucu incelenen koyunlarin % 22'sinin HPG-A, % 71'inin HPG-B ve % 7'sinin HPG-
C'ye ait oldugu belirlenmistir HPG-D'de sadece bir koyun bulunmustur. Baska bir
arastirmada ise benzer sekilde Pakistan koyunlarinin ¢ogunlugu HPG-A iginde, Tiirkiye
koyun 1rklarinin ise HPG-B igerisinde yer aldigi belirlenmistir (Hussain 2022). Her iki
iilke koyun 1irklar1 icerisinde HPG-A ve B’nin bulunmasi gdclerin veya melezlemenin
etkisinin oldugunu gostermektedir. Tapio vd. (2006) HPG-C'nin Kafkasya ve Orta
Asya'da var oldugunu fakat Avrupa’da bulunmadigini bildirmistir. Tiirkiye yerli koyun
wrklarinda  HPG-C’nin frekansinin yiiksek olmasi Tiirkiye yerli koyun 1rklarinin
olusmasinda Orta Asya koyun 1rklarinin etkisinin oldugunu, dolayisiyla Tiirklerin Orta
Asya’dan goglerinin Tiirkiye yerli koyun irklarinin sekillenmesinde roliiniin oldugu
hipotezini gii¢lendirmektedir. Bu tez calismasinda da Tiirkiye Ivesi koyunlarinda HPG-C
yiiksek oranda bulunmus olup, bu sonug bahsi gegen hipotezi desteklemektedir.

Bu tez ¢alismasi kapsaminda Medyan-birlestirme ag (median joining network)
analizleri sonucunda Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
koyunlarinda daha 6nceden refereans olarak tanimlanmig tiim haplogruplar (A, B, C, D
ve E) goriilmiistiir ve ¢alisilan Ivesi koyunlar1 5 ana gruba ayrilmistir (Sekil 4.32). C ve
E haplogruplari sadece 2 mutasyonla birbirlerinden ayrildiklar1 ve birbirlerine ¢ok yakin
olduklar1 i¢in beraber degerlendirilmistir. Toplam popiilasyonlarda HPG-A’nin oram
%4.0, HPG-B’nin orani %37.0, HPG-C ve E’nin oran1 %18.0, HPG-D’nin oram1 %2.0
olarak ve herhangi bir haplogruba dahil olmayan 6rneklerin oran1 %39.0 olarak tespit
edilmistir. Bu sonuglara gore tiim popllasyonlar tek bir popiilasyon olarak
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diistintildiigiinde baskin olan haplogrubun B oldugu goriilse de Tiirkiye’de yetistirilen
Ivesi koyunlarinda HPG-B’ye rastlanilmamustir (Sekil 5.1). HPG-D sadece Tiirkiye Ivesi
koyunlarinda (%13) tespit edilirken HPG-A ise sadece Urdiin ivesi koyunlarinda (%11)
tespit edilmistir (Sekil 5.2).

Ilging bir sekilde Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi koyunlarinin
olusturdugu bir grup simdiye kadar tanimlanmis herhangi bir haplogruba dahil olmamustir
ve bu gruptaki 6rnekler tiim haplogruplardan ayr bir sekilde kiimelenmistir (Sekil 4.32).
Bu sonu¢ hem medyan birlestirme ag analizlerinde hem de filogenetik aga¢ ¢iziminde
gozlemlenmistir. Gorlildigi lizere herhangi bir haplogruba dahil olmayan Grneklerin
orani (% 39) oldukga yiiksektir (Sekil 5.1). Bu durum iki sekilde agiklanabilir: Birincisi
bu tez calismasi i¢in dizi analizi yapilan mtDNA bolgesi, bu koyun 6rneklerinin herhangi
bir haplogrubta olup olmadigini belirlemek igin kisa bir bdlge olabilir. Ikincisi ise,
koyunlarda simdiye kadar tanimlanmis (A, B, C, D ve E) haplogruplarin diginda altinci
yeni bir haplogrubun var olabilecegidir. ikinci ihtimal birinciye gore daha yiiksektir.
Ciinkii Ornekleme yapilan iilkeler (Verimli Hilal bolgesi) koyunun evcillestirme
merkezine en yakin bolgeler arasindadir. Dolayisiyla bu iilkelerde bulunan koyunlarin
daha fazla genetik cesitlilige sahip olmas1 ve diger bolgelerde olmayan allelleri icermesi
muhtemeldir. Her ne kadar ikinci ihtimal daha yiiksek olsa da yeni bir haplogrubun
varligini ortaya koymak i¢in ayni 6rneklerin tekrar analiz edilmesi, bu iilkelerden daha
fazla koyun Orneginin analiz edilmesi ve mtDNA D-loop bdlgesinin disinda farklh
mtDNA bolgelerinin (czy-B gibi) de dizilenmesi gerekmektedir. Ancak daha fazla 6rnekte
daha fazla mtDNA bolgesinin dizilenmesi ile yeni bir haplogup ortaya koyulabilir.
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Sekil 5.1. Haplogruplarin iilkelere gore dagilimi
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Sekil 5.2. Haplogruplarin Verimli Hilal haritasi izerinde dagilimi

Yapilan filogenetik iliski analizleri, Arap Yarimadasi koyun popiilasyonlarinin
dort maternal HPG'ye ait oldugunu ortaya koymustur: A, B, C ve E. Bu sonuglar, Arap
Yarimadasi koyun popiilasyonunun yiiksek seviyede mtDNA ¢esitliligine sahip oldugunu
ve daha karmagik bir evcillestirme gegmisine sahip olabilecegini gostermektedir. Bahsi
gecen sonuglara benzer sekilde bu tez ¢alismasi kapsaminda da A, B, C, D ve E
haplogruplar tespit edilmis olup Verimli Hilal bolgesinde yiiksek mtDNA genetik
cesitliliginin oldugu bir kez daha ortaya koyulmustur. Buna benzer sonuglar ayni
zamanda ke¢i (Naderi vd. 2007), sigir (Achilli vd. 2009), domuz (Larson vd. 2007) ve
manda (Tanaka vd. 1996) gibi diger evcil hayvanlarda tespit edilen modellere benzer
sekilde birden fazla evcillestirme merkezinin olduguna isaret etmektedir. Simdiye kadar
yapilan ¢aligmalar Asya'da HPG-B’nin baskin ve HPG-A’nin daha az baskin oldugunu
ortaya koymustur. Ayrica HPG-B’nin Avrupa kdkenli koyun irklarinda da baskin oldugu
bildirilmistir (Meadows vd. 2005; Pariset vd. 2011; Meadows vd. 2011; Ferencakovic vd.
2013; Mariotti vd. 2013). Ancak, son zamanlarda yapilan ¢alismalar HPG B'nin Asya ve
Afrika'da bile her cografi bolgede modern evcil koyunlarda en yaygin maternal HPG
oldugunu kamtlamistir (Alvarez vd. 2013; Liu vd. 2016; Resende vd. 2016).

Daha once yapilan c¢aligmalar, Arap Yarimadasi'ndaki koyun popiilasyonlart
arasinda HPG-A'nin yaygin oldugunu, Asya kokenli irklardaki yiiksek frekansi nedeniyle
HPG A'nin bir "Asyatik soy" oldugunu ve Yakin Dogu kdkenli oldugunu dogrulamistir
(Meadows vd. 2005; Tapio vd. 2006; Demirci vd. 2013; Singh vd. 2013; Liu vd. 2016).
Bu tez ¢alismasi kapsaminda elde edilen sonuglar ise bu bulgulara benzememektedir.
Ciinkii bizim ¢alismamizda HPG-A sadece Urdiin’de tespit edilmis olup toplamda orani
%4.0’tlir. Ayrica, simdiye kadar yapilan ¢alismalarda, HPG-C ve E, Arap Yarimadasi
koyun popiilasyonlari arasinda sirasiyla %5.06 ve %3.80 (toplam oran %8.86) ile HPG-
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A ve B'den daha az yaygin olarak tespit edilmistir (Pereira vd. 2006; Tapio vd. 2006;
Meadows vd. 2007; Demirci vd. 2013). Bu tez ¢alismasinda ise, HPG-C ve E'nin toplam
orani %18 olarak tespit edilmistir ve daha 6nceden bildirilen oranladan yiiksektir. Her ne
kadar daha 6nceden HPG-C ve E'ninayni cografi bolgedeki popiilasyonlar i¢inde hala
nadir oldugu bildirilmis olsa da bizim sonug¢larimiz bunun aksini géstermektedir.

Arap yarimadasi ve Afrika bolgelerinde daha 6nceden yapilan ¢alismalarda birgok
tilkede yetistirilen koyunlarin haplogruplari belirlenmistir. Bu ¢aligmalar sonucunda Irak,
Kuveyt, Umman, Somali, Fas, Madagaskar, Birlesik Arap Emirlikleri ve Yemen’de (Al-
Araimi vd. baskida), Etiopya’da (Nigussie vd. 2019), Misir’da (Othman vd. 2016),
Israil’de (Reicher vd. 2012), Sudan’da (Salim vd. 2023) ve Cezayir’de yetistirilen
koyunlarda baskin olan haplogrubun HPG-B oldugu (Ghernouti vd. 2017) tespit
edilmistir. Bu tez ¢caligmas1 kapsaminda da baskin haplogrubun (Tiirkiye hari¢) HPG-B
oldugu belinmistir. Dolasiyla bahsi gecen g¢alismalar ile bizim ¢alismamizin sonuglari
benzerlik gostermektedir. Daha once de belirtildigi iizere Asya ve Afrika'da HPG-A,
Avrupa'da ise HPG B baskin tip olarak karsimiza ¢ikmaktadir (Wood ve Phua 1996;
Hiendleder vd. 1998; Demirci vd. 2013; Singh vd. 2013). Avrupa, Asya ve Yeni
Zelanda'dan gelen koyunlardaki mitokondriyal genler NADH3, NADH4, NADHA4L ve
cytB'nin dizi analizleri, HPG B'nin Verimli Hilal bodlgesindeki Asya muflonu
popiilasyonlarindan kaynaklandigini gostermektedir.

Orta Asya ve yakin bolgelerinde daha dnceden yapilan calismalar sonucunda
Hindistan (Sharma vd. 2020, Mishra vd. 2023), Tibet ve Kazakistan (Guo vd. 2005) ve
Cin koyunlarinda baskin haplogrubun HPG-A oldugu (Guo vd. 2005; Meadows vd. 2005;
Chen vd. 2006) tespit edilmistir. Daha dnce yapilan calismalar, Arap Yarimadasi'ndaki
koyun popiilasyonlar1 arasinda HPG-A'nin yaygin oldugunu, Asya kokenli irklardaki
yiiksek frekansi nedeniyle HPG A'nin bir "Asyatik soy" oldugunu ve Yakin Dogu kdkenli
oldugunu dogrulamistir (Meadows vd. 2005; Tapio vd. 2006; Demirci vd. 2013; Singh
vd. 2013; Liu vd. 2016). Popiilasyon genetigi analizleri, farkli Cin koyunu popiilasyonlart
arasinda ¢arpict derecede homojenlik oldugunu gostermistir. Bu durum hem medyan ag
birlestirme hem de AMOV A sonuglari ile ortaya konmustur. Bagka bir deyisle, Cin koyun
popiilasyonlari arasinda mtDNA varyasyonunda énemli bir cografi yapilanma olmadigini
gostermistir. Zayif yapilanmay1 agiklamak i¢in bagvurulabilecek temel faktor, tarihteki
insan go¢ hareketleri ve ticaretin neden oldugu genis gen akisi seviyeleridir (Luikart vd.
2001). Ozetle, Cin evcil koyunlarinda kayda deger mitokondriyal cesitlilik gdzlemlense
depopiilasyon igi gesitliligin yiiksek seviyelerde olmasi (¢ogu Cin koyunu popiilasyonu
her ii¢ soyu da igermektedir) ve zayif popiilasyon alt yapisinin gézlemlenmesi, cografi
olarak bagimsiz ii¢ evcillestirme olaymin (Yakin Dogu disindaki diger bolgeler de dahil
olmak iizere) meydana geldigini disiindiirmektedir (Chen vd. 2006). Dikkat g¢ekici bir
sekilde, A soyuna ait Cin koyunu dizilerinde iki merkezi kurucu haplotip igeren iki alt
kiime tespit edilmistir ve A soyunda iki bagimsiz evcillestirme olaymin meydana
geldigini gostermistir. Bu durum, evcil koyunlarin kokenlerinin daha 6nce diistiniilenden
daha karmasik ve etkileyici oldugu ve evcillestirme yerinin sadece Yakin Dogu ile sinirh
olmadigi, aym1 zamanda diger bolgelerde de meydana geldigi konusunda 6nemli
¢ikarimlara sahiptir (Chen vd. 2006).

Arnavutluk, Yunanistan ve Italya’dan toplam 18 yerli koyun irkinda ve yaban

koyunlarinda mitokondriyal DNA ve SNP temelinde genetik cesitlilik tanimlanmis ve
154 haplotip tanimlanmistir (Pariset vd. 2011). Yapilan analizler sonucunda evcil ve
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yaban koyunlarinda ii¢ ana haplogrup (A, B ve C) bulmuslardir. incelenen koyunlarin
%89'unun Haplogrup B, % 8'inin HPG A ve % 3'iniin de HPG C'ye ait oldugunu
bildirmislerdir. Yunanistan ve Arnavutluk koyun irklar1 her tii¢ haplogrupta da
bulunurken, Italyan koyun irklarinda ise sadece HPG B belirlenmistir. Yunanistan ve
Arnavutluk’ta HPG A bulunmasinda Tiirklerin bu bdlgelerde uzun siire hiikiim
siirmelerinden kaynaklanmis olabilir. HPG C’nin Orta Asya koyun irklarinda yaygin
olarak bulunmasi1 ve Tiirkiye yerli koyun iwrklarinda da frekansinin yiiksek olmasi
Tirklerin Orta Asya’dan gogerken koyunlarini da beraberlerinde getirmelerinden
kaynaklanabilir. Bu koyunlarin evcillestirmesinin Yakin Dogu’da gerceklestigi
diisiiniilmektedir. Tiirkiye’nin hem evciltme bolgelerine yakin olmasi hem de Asya ve
Avrupa arasinda koprii konumunda ve gog¢ yollar {izerinde bulunmasi Tiirkiye’deki
genetik ¢esitliligi agiklamakta ve Avrupa’nin koyun genetik yapisinin belirlenmesinde rol
oynadigini gostermektedir (Bruford vd. 2003).

Koyun mitokondriyal soylarmin yiiksek genetik cesitliligi, gelisimsel olarak
iliskili birkag atadan gelen evcillestirmeden kaynaklaniyor olabilir (Sanna vd. 2015). Bu
nedenle, mtDNA haplogruplarindan HPG-B’nin Avrupa’da baskin olmasi (Sekil 5.3),
Avrupa koyun popiilasyonunun yalnizca birka¢ bireyden genisledigini gostermektedir.
Boylesine diisiik bir cesitlilik, Neolitik yayilmadan once Karadeniz bdlgesindeki
stiriilerde zaten tespit edilmistir (Scheu vd. 2012). Neolitik yayilmayla birlikte
Avrupa'daki ilerleme hizlanmistir. Koyunlar yaklasik 10.000 yil 6nce Orta Anadolu'ya
ulagsmustir (Zeder 2017). Buradan, Akdeniz ve Tuna vadisi {izerinden iki ana dagilim yolu
Avrupa'ya ulasmistir. Bu iki Avrupa yolu, kii¢iik ruminant lentiviriislerinin (SRLV)
arastirilmasiyla da dogrulanmistir (Molaee vd. 2020). Akdeniz rotasi Kibris'tan Balkan
Yarimadas: ve Apenin Yarimadasi lizerinden Korsika ve Sardunya'ya ulagmis, buradan
da kuzey Italya ve giiney Fransa'ya yerlesmistir. Evcillestirilmis koyunlar iber
Yarimadasi'na MO 7500 civarinda ulasmustir. Tuna yolu nehir vadilerinden gegerek Orta
Avrupa'ya gelmistir (Zeder 2017). Koyunlar her iki sekilde de 5000 yi1ldan daha uzun bir
slire once Alplere girmistir (olivieri vd. 2012). Ancak, Avrupa'ya muhtemelen Kafkasya
ve Rusya tizerinden kuzey Avrupa'ya giden baska bir dagilma yolunun daha oldugu ortaya
cikmistir (Tapio vd. 2006). B soyu muhtemelen Finlandiya'ya ilk ulagsan soy olmus, onu
Orta Cag'in baglarinda A soyu takip etmistir (Niemi vd. 2013). A soyu, ylin aritma
caligmalar1 yoluyla Avrupa'ya yayilmistir, ancak Orta Avrupa'daki C ve D soylarinin
kokeni belirsizligini korumaktadir. Avrupa'ya tarih oncesi bir insanla birlikte ya da ¢cok
daha sonra, ornegin Osmanli genislemesi sirasinda gelmis olabilirler (Gaspardy vd.
2021).
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Sekil 5.3. Koyunlarin evcillestirildigi yerden Avrasya ve Afrika'ya ana yayilma rotalari.
A (mavi oklar), B (kirmiz1 oklar), C (sar1 oklar), D (yesil oklar) ana mitokondriyal
haplogruplarinin rotalarini géstermektedir. 1 = Akdeniz rotasi; 2 = Tuna rotasi; 3 = Kuzey
Avrupa rotasi; 4 = Hint alt kitasina eski deniz tagimaciligi; 5 = Afrika rotalart. (Machova
vd. 2022°den ¢izilmistir).

Asya'nin kolonizasyonu Avrupa’ya gore biraz daha karmagiktir (Sekil 5.3). Biiytik
olasilikla Asya'nin kolonizasyonu sirasinda meydana gelen mitokondriyal soylarin ABC
analizine dayanan en uygun 3 model asagidaki sekilde ortaya koyulmustur (Lv vd. 2015):
1) HPG-A ilk olarak Mogol Platosu'na ve Hint alt kitasina yayildi. Daha sonra Mogol
Platosu'ndan kuzey ve giineybat1 Cin'e yayilmisti. HPG-A eski Tun¢ Cagi Cin'inde en
yiiksek oranda bulunan soydur (%95.5). 2) HPG-B ilk olarak Mogol Platosuna yonelmis
ve oradan kuzey ve gilineybati Cin ile Hindistan'1 kolonize etmistir. 3), HPG-C ilk olarak
Mogol Platosu'nda kolonilesmistir. Oradan kuzey Cin'e ve ardindan Hint alt kitasina
yonelmistir. Dordiincii soy olan HPG-D de Orta Asya'da, 6zellikle Tibet Platosu'nun
giineyinde, yerel irklardan biri olan Linzhou'da bulunmustur (Liu vd. 2016). Bununla
birlikte, su anda bu bdlgeye varis zaman veya rotasi ile ilgili herhangi bir tahmin
bulunmamaktadir. Bununla birlikte, Asya'ya giden anakara rotasi tek rota olmayabilir. A
ve B maternal soylarinin Hindistan'a ithal edilmesinin bir baska olasilig1 da indus nehrinin
agzindaki antik Lothal limanindan deniz yolu gibi goriinmektedir (Singh vd. 2013).
Mogol Platosu, soylarin Orta Dogu'dan Asya'ya yayildigi bir go¢ merkezi gorevi
gormiistiir (Kim vd. 2020). Ozellikle A ve B soylar1 i¢in Hindistan'da ve C soyu i¢in kuzey
Cin'de yiiksek niikleotid c¢esitliligi bulunmaktadir. Baz1 arastirmalara gore, bu genetik
cesitlilik o kadar onemlidir ki, daha dogudaki bdlgelerde bu soylarin ortaya ¢ikmasina
neden olan aynmi evcillestirilmis hayvanlardan gelemez. Bu nedenle, bagimsiz
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evcillestirme olaylar1 Hint alt kitasinda veya Cin'de de meydana gelmis olabilir (Chen vd.
2003).

Mitokondriyal genom ig¢indeki dizi varyasyonunun, evcil hayvan tiirlerinin
kokeninin arastirilmasi igin oldukca bilgilendirici oldugu kanitlanmistir. Sigir (Bradley
vd. 1996), keci (Luikart vd. 2001), domuz (Giuffra vd. 2000) ve koyun (Hiendleder vd.
2002) tizerinde yapilan ¢aligsmalar, farklt mtDNA dizisi gruplarinin varlhigiyla kanitlandigi
tizere her birinin birden fazla maternal kokene sahip oldugunu ortaya koymustur.
Evcillestirme olaylarinin Asya (bufalo ve domuz), Yakin Dogu (sigir, koyun ve kegi) ve
Amerika'da (alpaka ve lama) gergeklestigi diistiniilmektedir (Bruford vd. 2003).
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6. SONUCLAR

Koyunlarin evcillestirilmesine dair en eski kanitlar, Anadolu (Tiirkiye)’nun da
icinde yer aldig1 Mezopotamya bolgelerinde bulunmustur. Asya ile Avrupa'nin kesisim
noktasindaki cografi konumu nedeniyle ve bu iki kita arasindaki koprii vazifesi sebebiyle
Anadolu ve Verimli Hilal, tarih 6ncesi ¢aglardan beri birgok medeniyete ev sahipligi
yapmistir. Bu bolgelerde kesfedilen birkag Neolitik insan yerlesiminden elde edilen
veriler, buranin 6zellikle kegiler ve koyunlar olmak iizere bir¢ok evcil hayvan i¢in 6nemli
bir evcillestirme merkezi oldugunu giiclii bir sekilde gostermektedir. Simdiye kadar
yapilan arkeolojik ve molekiiler temelli ¢alismalar, sigir, domuz, koyun ve kegilerin
evcillestirilmesinde Verimli Hilal bolgeisinin ¢ok 6nemli oldugunu ve Anadolu iizerinden
Avrupa’ya yayildigini bildirmektedir. Evcillestirme tarihinde 6nemli bir yeri olan Verimli
Hilal iilkelerindeki Ivesi koyunlarmin genetik varyasyonu, mtDNA cesitliligi ve maternal
geemisleri hakkinda yeterli ve agiklayici ¢calisma sayisi olduk¢a azdir. Bu yiizden bu
bolgelerdeki evcil hayvanlarin arastirilmasi biiyiik 6nem arz etmektedir.

Bu tez ¢aligmasi kapsaminda Verimli Hilal'de bulunan farkli iilkelerde (Tiirkiye,
Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan) yetistirilen Ivesi koyunlarnda mtDNA D-loop
bolgesi dizilenerek; koyun evcillestirme bolgelerinde yetistirilen ivesi koyunlarinin
genetik cesitlilik analizlerinin yapilmasi, hedef iilkelerde yetistirilen Ivesi koyun
popiilasyonlariarasindaki genetik iliskilerin (filogenetik iliskiler) belirlenmesi ve bu
popiilasyonlardaki haplogruplarin ortaya konulmasi amaglanmistir. Bu amaglar
dogrultusunda tamamlanan ¢alisma sonucunda asagidaki temel sonuglar elde edilmistir:

1. MtDNA D-loop bolgesinde 531 bg.’lik bolge sekanslanmis ve bu bdlgede toplam
34 farkli polimorfik bolge tespit edilmistir. Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi
Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarin sirastyla 22, 15, 23 ve 21 polimorfik
bolge goriilmiistiir. Bu polimorfik bolgeler temelinde toplamda 67 farkli haplotip
bulunmustur. Yapilan haplotip analizleri sonucunda en yiiksek haplotip sayis1
(h=32) Urdiin, en diisiik haplotip sayis1 ise (h=11) Tiirkiye Ivesi koyunlarinda
gorilmiistiir.

2. Genetik c¢esitliligin degerlendirilebilmesi i¢in haplotip ¢esitliligi (Hd), ve
niikleotid c¢esitliligi (w) parametreleri tahmin edilmistir. Haplotip ¢esitliligi
bakimindan en yiiksek varyasyon (0.970+0.014) Urdiin, en diisiik varyasyon
(0.933+0.048) ise Tiirkiye Ivesi koyunlarinda tespit edilmigtir. Tiim
popiilasyonlar birlikte ele aliniginda ise haplotip gesitliligi ve niikleotit ¢esitliligi
sirasiyla 0.968+0.006 ve 0.01656 olarak hesaplanmugtir.

3. Popiilasyondaki ¢esitliligin yapilan pozitif ya da negatif bir seleksiyondan mi
yoksa rastgele mi oldugunun test edilmesi igin nétralite testleri yapilmistir. Tajima
test istatistigi degeri Tiirkiye ivesi koyunlarinda negatif, diger iilkelerde ise pozitif
olarak hesaplanmistir. Bu sonuglar bize Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyun
popiilasyonunda heterozigotlugun diisiik oldugunu ve haplotip sayisinin
beklenenden daha diisiik oldugunu gostermektedir. Filistin, Urdiin ve Suudi
Arabistan'da yetistirilen Ivesi koyun popiilasyonlarinda ise heterozigotluk
degerinin yiiksek oldugunu ve beklenenden yiiksek haplotip sayisinin elde
edildigini gostermektedir. Fu'nun Fs degeri g¢alisilan biitiin popiilasyonlarda
negatif olarak bulunmakla beraber Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan'da
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yetistirilen Ivesi koyun popiilasyonlari i¢in 6nemli bulunmustur (P<0.001). Buna
gore bu ti¢ popiilasyonda hesaplanan anlamli ve negatif Fu'nun Fs degerleri, yakin
zamandaki bir popiilasyon genislemesinin meydana geldigini ve yiiksek miktarda
yeni haplotiplerin ortaya ¢iktigini gostermektedir.

4. Tirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
popiilasyonlarindaki genetik varyasyonun kaynaginin tespit edilmesi amaciyla
yapilan AMOVA analiz sonucunda gozlenen genetik varyasyonun c¢ok biiyiik
kismimin  (%89.88) popiilasyonlar icindeki bireylerin farkli olmasindan
kaynaklandig1 ve popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyonun diisiik (%10.12)
oldugu goriilmiistiir.

5. Calisilan popiilasyonlardan birbirine genetik olarak en uzak popiilasyonlarin
Tiirkiye ve Filistin popiilasyonlar1 oldugu goriilmektedir ve bu iki popiilasyon
arasindaki genetik mesafe 0.022 olarak tahmin edilmistir. Ayn1 sekilde Tiirkiye-
Urdiin ve Tiirkiye-Suudi Arabistan arasindaki genetik uzaklik degerleri 0.021 ve
0.019 olarak hesaplanmistir. Sonu¢ olarak genetik mesafe degerlerine gore
Tiirkiye’nin diger 3 popiilasyona daha uzak oldugu, Filistin, Urdiin ve Suudi
Arabistan popiilasyonlarinin birbirlerine ¢ok yakin oldugu tespit edilmistir.
Genetik uzaklik degerlerine gore birbirine en yakin olan popiilasyonlar ise
Filistin-Urdiin ve Filistin-Suudi Arabistan popiilasyonlaridir. Bu popiilasyonlar
arasindaki genetik uzaklik degeri 0.016 olarak hesaplanmaistir.

6. Tirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi
poplilasyonlarinin birbirinden genetik olarak ne kadar farklilastigini ortaya
koymak icin popiilasyonlar arasindaki ikiserli genetik farklilasma katsayilari
(pairwise Fst) hesaplanmistir. Birbirinden en ¢ok farklilasan popiilasyonlarin
Tiirkiye ile Filistin oldugu ve genetik farklilagsma katsayisinin 0.330 olarak
hesaplandig1 goriilmiistiir. Birbirinden en az farklilasan popiilasyonlarin is Urdiin
ile Suudi Arabistan (0.001) oldugu goriilmektedir.

7. Medyan-birlestirme ag (median joining network) analizleri sonucunda Tiirkiye,
Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan’da yetistirilen Ivesi koyunlarinda daha
onceden refereans olarak tanimlanmis tiim haplogruplar (A, B, C, D ve E)
goriilmiistiir ve calisilan Ivesi koyunlart 5 ana gruba ayrilmistir. C ve E
haplogruplar1 sadece 2 mutasyonla birbirlerinden ayrildiklar1 ve birbirlerine ¢ok
yakin olduklar1 i¢in beraber degerlendirilmistir. Toplam popiilasyonlarda HPG-
A’nin oram1 %4.0, HPG-B’nin oran1 %37.0, HPG-C ve E’nin oram1 %18.0 ve
HPG-D’nin oram1 %2.0 olarak tespit edilmistir. Bu sonuglara goére tim
popiilasyonlar tek bir popililasyon olarak diisiiniildiiglinde baskin olan
haplogrubun B oldugu gériilse de Tiirkiye’de yetistirilen Ivesi koyunlarinda HPG-
B’ye rastlamlmamistir (Sekil 5.1). HPG-D sadece Tiirkiye Ivesi koyunlarinda
(%13) tespit edilirken HPG-A ise sadece Urdiin Ivesi koyunlarinda (%11) tespit
edilmistir.

8. llging bir sekilde Tiirkiye, Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi koyunlarinin
dahil oldugu bir grup simdiye kadar tanimlanmis herhangi bir haplogruba dahil
olmamistir ve bu gruptaki Ornekler tiim haplogruplardan ayr1 bir sekilde
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kiimelenmigtir. Herhangi bir haplogruba dahil olmayan 6rneklerin orani (% 39)
oldukga yiiksek hesaplanmistir. Bu durum iki sekilde agiklanabilir: Birincisi bu
tez ¢alismasi i¢in dizi analizi yapilan mtDNA bolgesi, bu koyun orneklerinin
herhangi bir haplogrubta olup olmadigin1 belirlemek icin kisa bir bolge olabilir.
Ikincisi ise, koyunlarda simdiye kadar tanimlanmis (A, B, C, D ve E)
haplogruplarin disinda altinci yeni bir haplogrubun var olabilecegidir. Ikinci
ihtimal birinciye gore daha yiiksektir.

9. Arkeolojik veriler ile molekiiler genetik ¢iktilar birlikte degerlendirildiginde
koyun, ke¢i, sigir, domuz gibi ¢iftlik hayvanlarinin ilk defa evcillestirildikleri
bolge olarak bildirilen Verimli Hilal bolgesi oldukga 6nemli bir pozisyonda
bulunmaktadir. Bu tez calismasi kapsaminda ornekleme yapilirken Tiirkiye,
Filistin, Urdiin ve Suudi Arabistan Ivesi koyunlarinin dahil edilmesi ¢alismanin
Ozglnliigiini arttirmaktadir.
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