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Derleme

KECILERDE YAPILAN MOLEKULER FILOGENETIK
CALISMALAR

Selahattin KIRAZ' Mehmet Sait EKINCI? Seyrani KONCAGUL!

OZET

Evcil kegiler (Capra hircus), yaklagik 10.000 yi1l 6nce Neolitik devirde Yakin Dogu’daki Fertile
Crescent bolgesinde evcillestirilmis ve bugiin Diinya’nin biitiin kitalarina yayilmistir. Keciler,
etinden, siitlinden, lifinden ve derisinden yararlanilan 6nemli c¢iftlik hayvanlaridir. Ciftlik
hayvanlar1 tizerinde yapilan filogenetik ¢aligmalarda mitokondriyal DNA molekiiler belirte¢ olarak
kullanilmaktadir. Son zamanlarda, kecilerde yapilan molekiiler filogenetik ¢aligmalarda A, B1, B2,
C, D, F ve G olmak iizere 6 mitokondriyal haplogrup tanimlanmistir. Soy A, en ¢esitli olamdir ve
tim kitalara yayilmigtir. Bu derlemede, kecilerde yapilan molekiiler filogenetik calismalar
hakkinda bilgi verilmistir.

Anahtar Kelimeler: Evcil ke¢i (Capra hircus), mtDNA, filogenetik
MOLECULAR PHYLOGENETIC STUDIES IN GOATS

ABSTRACT

Domestic goats (Capra hircus) were domesticated in the Fertile Crescent in the Near East in the
Neolithic period about 10.000 years ago, and has spread to all continents in the world today. Goats
are an important livestock used for meat, milk, wool and leather. Mitochondrial DNA is used as
molecular markers in phylogenetic studies in livestock. Recently, in molecular phylogenetic
studies, six divergent mitochondrial haplogroups were identified as A, B1, B2, C, D, F and G in
goats. The haplogroup A is predominant and widely distributed across all continents. In this
review, the information was presented about the molecular phylogenetic studies in goats.
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GIRIS Arkeolojik caligmalardan, kegilerin

muhtemelen Yakin Doguda Fertile Crescent

Uygarligmin gelisimine paralel olarak  bolgesinde 10.000 yil once ilk olarak

kegiler evcillestirilerek gelistirilmis ve bugiin  evcillestirildigi gosterilmistir (Zeder ve Hesse,
Diinya’nin hemen biitiin kitalarina yayilmistir. ~ 2000).

Kegiler, etinden, siitiinden, lifinden ve Evcil kecilerin (Capra hircus) 4 biyik

derisinden yararlanilan 6nemli bir ¢iftlik mtDNA  soya  (haplogrup)  ayrildiklar

hayvandir. Diinya ke¢i varligmin dagilimi
kitalara, tlkelere ve aymi ilkenin gesitli
bolgelerine gore farklihik gostermektedir.
Diinya keg¢i varligi 924 145 893 bas olarak ve

bildirilmistir. Soy A, en ¢esitli olanidir ve tiim
kitalara yayilmistir. Soy B, Mogolistan, Laos,
Malezya, Pakistan ve Hindistan’1 iceren Dogu
Giliney Asya’ya yayillmistir. Soy C,

belirtilmistir (FAOSTAT, 2011). Ulkelere gore
kegi varligi ve bunun Diinya ke¢i varligindaki
pay dagilimi incelendiginde 157.000.000
(%17.0) bas ile Hindistan 1. sirada,
142.230.120 (%15.4) bas ile Cin 2. sirada,
61.480.000 (%6.7) bag ile Pakistan 3. sirada
yer almaktadir (FAOSTAT, 2011). Diinya’da
keci varhiginin, %58.7'si (542.336.176 bas)
Asya, %34.8'1 (321.534.858 bag) Afrika ve
%6.5 diger kitalarda bulunmaktadir.

Mogolistan, Isvicre, Slovenya, Pakistan ve
Hindistan’da az miktarda mevcuttur. Soy D,
sadece Pakistan ve Hindistan’in yerli kegi
wklarinda gorilmistir (Luikart ve ark., 2001;
Sultana ve ark., 2003; Joshi ve ark., 2004).
Giincel olarak son zamanlarda, kegiler
iizerinde yapilan molekiiler filogenetik
calismalarda evcil kecilerde; A, B1, B2, C, D,
F ve G olmak iizere 6 maternal soy
tammlanmgtir (Naderi ve ark., 2007).
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KECILERDE MITOKONDRIiYAL

GENOM

Evcil kegi (Capra hircus) genomu (2n=60),
29 ¢ift otozomal kromozomu, 2 ¢ift cinsiyet
kromozomu ve  mitokondriyal genomu

icermektedir. Ke¢i mitokondri genomu; protein
kodlayan 13 gen (sitokrom ¢ oksidaz
kompleksi I, 11 ve Il altbirimleri, ATPaz
kompleksi 6 wve 8 altbirimleri, NADH

dehidrogenez 1, 2, 3, 4L, 4, 5 ve 6 ile sitokrom
b), 2 ribosomal RNA gen bolgesi (12S rRNA,
16S rRNA), kontrol bolgesi (D-loop) ve 22
cesit tRNA bolgelerinden olugmakta olup,
16.616 bg uzunluktadir (Parma ve ark., 2003).

Mitokondriyal DNA;  populasyonlarin
tanimlanmasi, populasyonlarin ve tiirlerin
orijinlerinin  belirlenmesi, populasyonlarin
biyocografik  dagilimlarinin  belirlenmesi,
haplotiplerin  belirlenmesi, populasyonlarin
genetik  benzerlik veya farkliliklarindan
yararlanilarak filogenetik iligkilerin tespit

edilmesi gibi g¢alismalarda molekiiler belirteg
olarak kullanilmaktadir (Luikart ve ark., 2001).

KECILERDE YAPILAN MOLEKULER
FILOGENETIK CALISMALAR

Luikart ve ark. (2001), evcil kegilerde
mtDNA D-loop ve Cyt b gen bolgesi dizilerine
gore 331 haplotipte ic mtDNA haplogrup
(A:316, B:8 ve C:7) tespit etmislerdir. Buna
bagli olarak ii¢ ayr1 evcilestirme olaymnin
olabilecegini agiklamiglaridir. Muhtemelen A
haplogrubunun evcillestirilmesi  giiniimiizden
10.000 yil oncesine, B ve C haplogruplarinin
evcillestirilmesi ise yaklasik olarak sirasiyla
2.130 ve 6.110 yil 6ncesine kadar uzandigini
bildirmislerdir.

Sultana ve ark. (2003) Pakistan’in  dort
fakli yoresinden 13 farkli ke¢i irkinda, mtDNA
kontrol bolgesi ve Cyt b gen bolgesi dizi
bilgilerini kullanarak filogenetik iliskileri
aragtirmuglardir. Burada, 44 dizide 38 haplotip
ve 129 polimorfik bolge belirlemiglerdir.
Filogenetik analizde, 38 haplotipin soy A, B, C
ve D olmak tizere, dort ayrt mtDNA soyuna
ayrildig1 gosterilmistir. mtDNA Cyt b gen dizi
bilgileri ile olusturulan filogenetik agacta,
C.hircus A, B, C ve D soylarmin yabani
kegilerden ayrilarak birlikte kiime
olusturduklart gosterilmistir.

Joshi ve ark. (2004), Hindistan’in fakli
cografik bolgelerden 10 farkli kegi 1rkinda
mtDNA kontrol bélgesinin dizi verilerini
kullanarak filogenetik iliskileri arastirmiglardir.
Burada, 363  dizide 200  haplotip
belirlemiglerdir. Populasyonlarda haplotip ve
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niikleotid ¢esitliligi sirastyla, 0.844-1.000 ve
0.007-0.080 arasinda hesaplamuslardir.
Filogenetik analizde, 200 haplotipin dort ayri
soya (soy A, B, C ve D) ayrildig1 gosterilmistir.

Azor ve ark. (2005), Ispanya kegi
irklarinda  (Pirendica, Moncaina, Blanca
Andaluza, Negra Serana, Azpi-Gorri, Blanca
Celtibérica) mitokondriyal D-loop bolgesi dizi
bilgilerini  kullanarak filogenetik analizler
yapmuglardir. Filogenetik analizde, Ispanya
keci wklar1 ile Iberya Peninsula keci irklari
arasinda zayif filogenetik iliski oldugu
belirtilmisgtir.

Pereira ve ark. (2005), Portekiz Kkegi
wklarinda (Bravia, Serrana, Charnequeira,
Serpentina ve Algarvia), mtDNA kontrol
bolgesinin (481 bg) dizi analizi ile filogenetik
iligkileri  arastirmiglardir.  Irklar  arasinda
ortalama haplotip ¢esitliligi 0.977 olarak tespit
edilmistir.  Arastiricilar, 288 dizide 118
polimorfik boélge ve 164 farkli haplotip
belirlemiglerdir. Filogenetik analizde, 164
haplotipin iki ayr1 haplogruba (A ve C)
ayrildig1 gosterilmistir. Burada, haplogrup A
163, haplogrup C ise 1 haplotip igermistir.

Chen ve ark. (2005), 18 Cin yerli kegci
wrklarinda mtDNA kontrol bolgesinin dizilerini
tanimlayarak genetik farkliligi ve filocografik
yapiy1 arastirmiglardir. Calismada, 368 dizide
119 polimorfik bolge ve 146 haplotip
belirlemislerdir. Populasyonlarda haplotip ve
niikkleotid ¢esitliligi sirastyla, 0.7124+0.091-
0.980+0.0243 ve 0.0159+0.0084
0.0490+0.0282  arasinda  hesaplamislardir.
Filogenetik analizlerde 146 haplotip ve 7
yabani ke¢i ile birlikte olusturduklar
filogenetik agacta, Cin yerli kegi irklarimin dort
MtDNA soya (A, B, C, D) aynldiklan
gosterilmistir. Burada, soy A, B, C ve D
strastyla, 117, 25, 3 ve 1 haplotip icermistir. A
soyunun predominant diger soylarin ise diisiik
frekansta bulundugu ve Cin yerli kegilerinin
¢oklu maternal orjine sahip olduklarn
belirtilmistir.

Chen ve ark. (2006), Tibet ve Cin yerli kegi
rklarinda mtDNA Cyt b gen dizisini kullanarak
filogenetik iligkileri aragtirmiglardir.
Arastiricilar, 84 dizide 44 polimorfik bolge ve
46 haplotip belirlemislerdir. Haplotip gesitliligi
%0.6-1.0 ve niikleotid cesitliligi ise %0.15-
1.57 arasinda hesaplamislardir. Filogenetik
analizlerde 46 haplotip ve onceki ¢aligmalardan
bazi yabani kegiler (C.aegagrus, C.pyrenaica,
C.cylindricornis, C.caucasica) ile evcil
kecilere (C.hircus) ait dizilerle birlikte
olusturduklar1 filogenetik agacta, kegilerin iig
ana gruba (A, B, C) ayrildiklar1 gosterilmistir.
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Tibet ve Cin keci haplotipleri tamamen A

grubunda toplanmustir.
Odahara ve ark. (2006), iki farkli cografik
bolgeden 19 Kore yerli keci 1rkinda

mitokondriyal D-loop bolgesi dizi bilgilerini
kullanarak filogenetik analizler yapmiglardir.
Toplam 19 dizide 6 haplotip ve 13 polimorfik
bolge belirlemislerdir. Filogenetik agagta, Kore
kegi haplotiplerinin Haplogrup A’da yer aldig
gosterilmistir.

Sardina ve ark. (2006), Sicilya ke¢i
irklarinda (Girgentana, Maltese, Derivata di
Siria,) mitokondriyal D-loop bolgesi dizi
bilgilerini  kullanarak filogenetik analizler
yapmuslardir. Toplam 67 dizide 33 haplotip ve
84 polimorfik site belirlemislerdir. Sicilya
kecilerinde  ortalama haplotip  ¢esitliligi
0.969+0.007 ve ortalama niikleotid cesitliligi
0.0236+0.00450  olarak  hesaplamiglardir.
Sicilya keg¢i irklarina ait mtDNA diziler ile
Hindistan, Pakistan evcil kegi irklar1 ve yabani
kegilere ait yaymlanmis dizilerle birlikte
olusturduklan filogenetik agagta, haplotiplerin
¢ogunlugunun A soyuna sahip oldugunu
gosterilmistir.

Fan ve ark. (2007), 13 farkli Cin yerli kegi
irkinda mtDNA kontrol bolgesi dizi analizi ile
filogenetik iligkileri arastirmiglardir. Toplam
49 haplotipte 85 polimorfik bolge tespit
etmislerdir. Haplotipler filogenetik agacta dort
ayr1 gruba ayrilmigtir. Tibet, Kuzey ve Giiney
Cin keci populasyonlarinda ortalama niikleotid

cesitliligini sirasiyla 0.040+0.0192,
0.025+£0.0071 ve  0.009+0.0103  olarak
hesaplamiglaridir.

Liu ve ark. (2007), 13 Cin yerli kegi
wrklarinda mtDNA D-loop bdlgesi dizi analizi
ile genetik cesitliligi ve filogenetik iliskileri
arastirmislardir. Toplam 183 kegide, 135 farkli
haplotip ve 144 polimorfik bolge tespit
etmislerdir. Irklarda, haplotip gesitliligi 0.9333-
1.000 ve niikleotid g¢esitliligi 0.006337-
0.025194 arasinda hesaplamiglardir.
Filogenetik agagta, 135 mtDNA haplotipinin
dort ayr1 soya (soy A, B, C ve D) ayrildigi
gosterilmistir. Haplotiplerin soylara dagilim
frekanslarin1 A, B, C ve D soylari i¢in sirasiyla;

%76.50, %20.77, %1.64 ve %1.09 olarak
belirlemislerdir.
Naderi ve ark. (2007), yedi cografik

bdlgeden (Kuzey Avrupa, Giiney Avrupa, Orta
Dogu, Bat1 Asya, Dogu Asya, Kuzey Afrika ve
Alt-Sahra Afrika) toplanan farkli 1rklardan
olusan evcil kegilerde mtDNA D-loop bolgesi
dizi analizi (nt15707-16187: 481 bg) ile
filogenetik ve filocografik iligkileri
arastirmislardir. Toplam 2430 6rnek dizide (42
iilkeden 946 6rnek + EKONOGEN projesinden
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569 ornek dizi + Gen Bankasi’ndan alinan
1484 dizi) 1540 mtDNA haplotip tespit
etmiglerdir. mtDNA haplotiplerin filogenetik
agacta, 6 farkli gruba (A, B, C, D, F ve yeni
grup G) ayrildiklar1 gosterilmistir (Sekil 1).
Haplogrup A, B, Bl, B2 C, D, F ve G’nin
frekanslarint (%) siraysla, 93.51, 2.99, 2.27,
0.58, 1.49, 0.65, 0.19 ve 1.17 olarak, haplotip
cesitliligi ise sirastyla  0.999+0.0001,
0.900+0.0197, 0.840+0.0333, 0.815+0.0481,
0.971£0.0136,  0.949+0.0506, 1.0000 ve
0.954+0.0254 olarak hesaplamislardir. Burada,
Orta Dogu cografik bdlgesinde gruplandirilan
Tirkiye evcil yerli rklarint igeren 66 keginin,
Haplogrup A (61) ve G (5)’de yer aldigi
gosterilmistir. Tirkiye yerli ke¢i irklarinda
haplotip ¢esitliligi 0.995+0.0038 olarak tahmin
etmislerdir. Ke¢i haplogruplarmin filocografik
haritas1 Sekil 2°de gosterilmektedir. Burada
tiim bolgelerde haplogruplar arasinda en fazla
frekansa sahip grubun A oldugu belirtilmistir.

Sekil 1. Ke¢i mtDNA haplogruplari
(Naderi ve ark., 2007)
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Sekil 2. Ke¢i mtDNA haplogruplarinin
cografik dagilimi (Naderi ve ark., 2007)

Naderi ve ark. (2008), 473 Benzoar
kegisinde mtDNA D-loop bolgesi diziSine gore
221  haplotip  belirlemislerdir  (haplotip
cesitliligi: 0.9884). Mevcut 221 Benzoar keci
haplotipini ve 22 evcil kegi referans haplotipini

iceren filogenetik agacta, 142 Benzoar
haplotipinin evcil kegi haplotipleri arasinda yer
aldigi  gosterilmistir.  Burada,  Benzoar

Haplogrup C’nin genis bir cografik dagilima
sahip oldugu fakat evcil kegilere en yakin
Benzoar haplotiplerin  Dogu  Anadolu’da
bulundugu bildirilmistir ve buna bagli olarak
evcil ke¢i C haplogrubunun orjininin  bu
bolgeden geldigi ileri siiriilmiistiir. Ayrica,
Giiney Zagros ve Orta Iran Platosunda Benzoar
Haplogrup C’nin gdzlenmesi evcillestirme
fazinda Benzoar kegilerinin Dogu Anadolu’ya
dogru yer degistirdigi goriisiinii desteklemistir.
Kegilerde evcillestirme siirecinin muhtemelen
iki farkli bolgede (Giiney Zagros/Orta iran
Platosu ve Dogu Anadolu) ve birbirinden
bagimsiz olarak meydana gelmis olabilecegi
tahmin edilmistir.

Hao ve ark. (2008)’nin, 10 farkli Cin yerli
ke¢i wkinda mMtDNA D-loop bélgesini
kullanarak yaptiklar1 c¢aligmada, 84 farkl
haplotip ve 171 polimorfik site belirlenmistir.
Arastiricilar, niikleotid ve haplotip ¢esitliligi,
sirastyla 0.0206+0.00225  ve 0.988+0.0030
olarak tespit etmislerdir. Filogenetik agagcta,
evcil Cin keci irklar1 iki ana kola ayrilmistir.

Wang ve ark. (2008), Cin’in farkli cografik
bolgesinden yedi farklt yerli keci irkindan
olusan 107 kegide mtDNA D-loop (HVI,
481bp) bolgesini analiz ederek 77 haplotip ve
112 polimorfik  bolge tanimlamiglardir.
Haplotip ve niikleotid g¢esitliligi  sirasiyla
0.943-1.000 ve 0.01810-0.03911 arasinda
tespit etmislerdir. Cin ke¢i rklarinda A, B, C
ve D olmak tizere dort mtDNA soyun
bulundugunu ve bunlarin frekanslarini sirastyla
%83.18, 9%10.29, %3.74 ve %1.86 olarak
belirtilmistir. Evcil kegilerin ¢oklu maternal
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orjine sahip oldugu varsayiminin desteklendigi
bildirilmistir.

Amills ve ark. (2009), yaptiklar1 ¢alismada,
Gliney ve Orta Amerika ke¢i irklarinda
MtDNA  kontrol bdlgesinin dizi analizi ile
genetik iliskileri belirlemislerdir. Genis bir
cografik dagilisa sahip Giiney ve Orta Amerika
keci irklarindan elde edilen 93 kegide, 54 farkl

haplotipin  varligim1  belirlemislerdir. Kegi
populasyonunda  niikleotid ve  haplotip
cesitliligi, swrastyla  0.0200+£0.00081  ve

0.963+0.0012 olarak tespit etmislerdir. Avrupa,
Iberya, Atlantik, Giiney ve Orta Amerika
kecilerine ait dizilerle olusturulan filogenetik
agacta Giiney ve Orta Amerika kecilerinin,
Ispanya ve Portekiz irklar ile birlikte kiime
olusturdugunu, diger taraftan Bolivya, S$ili,
Kanarya Adalar1 ve Arjantin kegi irklarinin ise
farkli kiime olusturdugunu belirtmiglerdir.
Bununla beraber tiim Giiney ve Orta Amerika
kegi iwrklarmin A soyuna ait oldugu, diger
soylarin ise gozlenmedigi bildirilmistir.

Liu ve ark. (2009), 3 Cin evcil kegi irkindan
72 mtDNA D-loop gen dizisi ile oOnceki
¢aligmalardan Gen Bankasi’na sunulan 31 Cin
yerli keci wrki/populasyonu iceren 723 diziyi
birlikte degerlendirerek filogenetik analizler
yapmuglardir. Toplam 795 mtDNA D-loop
dizisinde, 327 haplotip ve 163 polimorfik bolge
tanimlamiglardir. Mevcut 72 mtDNA dizisinin
69’u A, birer de B, C ve D haplogruplar
olmak {izere dort gruba ayrildigi belirtilmistir.
Toplam 327 mtDNA D-loop haplotipinin A, B,
B1, B2, C ve D haplogruplara dagilim
sirastyla 272, 38, 21, 17, 9 ve 8 olarak
verilmistir. Haplogruplar arasinda ortalama
haplotip ¢esitliligini 0.989+0.0010, niikleotid
cesitliligini  ise  0.0355+0.00080  olarak
hesaplamiglardir.

Wu ve ark. (2009) farkli bolgelerden olusan
12 Cin yerli kegi irkinda mtDNA D-loop

bolgesi (HVRI) dizi bilgilerini kullanarak
filogenetik ve filocografik iliskileri
incelemislerdir. Cin yerli kegilerinde 145

dizide, 123 farkli haplotip ve 170 polimorfik
bolge belirlemisleridir. Haplotip ¢esitliligi
0.911£0.0773 (Matou)-0.987+0.0354 (Laiwu
Black) arasinda, niikleotid cesitliligi
0.020+0.0108  (Lubei  White)-0.037+0.0198
(Yunling Black) arasinda hesaplamislardir.
Haplotiplerin filogenetik agacta, A, B, C ve D
olarak  dort  farklh  soya  ayrildiklar
gosterilmistir. Soy A, B, C ve D sirasiyla 82,
25, 5 ve 6 haplotip igermistir.

Kiraz (2009), Kil ve Kilis kecilerinde, 12S
rRNA, Sitokrom b, D-loop bélgesi gen dizi
bilgilerine gore mtDNA polimorfizmi, mtDNA
haplotipleri ve haplogruplar1  (soylari),
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haplotipler ve yabani kegiler arasinda
filogenetik iligkileri aragtirmistir. 12S rRNA
gen dizisine gore haplotip ve nikleotid
cesitliligi sirastyla, 0.706£0.0190  ve
0.0023+0.00011 olarak bulmustur. Sitokrom b
gen dizisine gore haplotip ve nikleotid
cesitliligi sirastyla, 0.236+0.0485 ve
0.00061+0.000135 olarak bulmustur. D-loop
gen dizisine goére haplotip ve nikleotid
cesitliligi ise swasiyla, 0.9984+0.0014 ve
0.01855+0.0004 olarak bulmustur. D-loop gen
dizisine gore, referans dizilerle (A, B, C, D, F
ve G) birlikte olusturulan filogenetik agacta, 31
haplotipin, 29’u A soyunda (%83 bootstrap
degeri), 2’si (KLO5 ve KS16) G soyunda (%95
bootsrap degeri) yer almistir.

Kul (2010), Tiirkiye yerli keci irklar1 i¢inde
en c¢ok yetistiriciligi yapilan Ankara, Honamli,
Kilis, Kil ve Norduz kegilerinde mtDNA
cesitliligi ve genetik iligkileri aragtirmistir. Bu
wrklarda, A, D ve G haplogruplart olmak iizere
3 farkli haplogrup belirlemistir. 4 Honamli, 1
Ankara ve 1 bas da Kilis kegisi olmak tizere 6
bas kegide G haplogrubu, 1 bas Kilis kegisinde
D haplogrubu ve geriye kalan 245 bas kegide
ise A haplogrubu belirlemistir.

Zhao ve ark. (2011), Cin yerli keci
wklarmin  Gigte  birini  bulunduran  Cin'in
Gilineybat1 bolgesindeki 18 farkli ikt igeren
312 keginin mtDNA D-loop bolgesi dizi analizi
ile genetik ¢esitliligi, orjini ve filocografik
yapiytr aragtirmislardir. Kegilerinde ortalama
haplotip ¢esitliligi 0.9829+0.0027 ve ortalama
niikleotid cesitliligi 0.036154+0.03257 olarak
hesaplamiglardir. Toplam 312 kegide, 148
farkli haplotip tespit etmislerdir. Filogenetik
analizde, Cin'in Giineybat1 bolgesinde iki
mtDNA keci haplogrubunun (A, B) bulundugu
bildirilmistir.

Zhong ve ark. (2013), 13 Cin Siyah
ke¢i irkinda mtDNA D-loop bdlgesi dizi analizi
ile  filogenetik ve filocografik yapiy1
aragtirmislardir. Toplam 394 kegide, 192 farkli
haplotip ve 141 polimorfik site tespit
etmiglerdir. Irklarda, haplotip ¢esitliligi 0.782-
1.000 ve niikleotid gesitliligi 0.009-0.045
arasinda hesaplamiglardir. Filogenetik analizde,
192 mtDNA haplotipinin bes haplogruba (soy
A, B1, B2, C ve D) ayrildig1 gosterilmistir.
Dominant haplogruplalar olarak A, Bl ve
B2min  wklarin ¢ogunda, C ve D
haplogruplarinin ise sadece Cin'in Kuzey ve
Kuzeybati bolgelerindeki irklarda gortildiigi
bildirilmistir. Haplotiplerin soylara dagilim
frekanslarin1 A, B, C ve D soylar1 i¢in sirasiyla
%76.50, %20.77, %1.64 ve %1.09 olarak
belirlemislerdir.
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Lin ve ark. (2013), 7 iilkede (Japonya,
Mogolistan, Bhutan, Kambogya, Myanmar,
Vietnam, Laos) bulunan Giiney Asya
kecilerinde molekiiler filocografik yapiyr ve
genetik cesitliligi arastirmiglardir. Filogenetik
analizde Giiney Asya kecilerinin dort fakl
mtDNA soya (A, B, C, D) aynldiklar
gosterilmistir. Japonya kecilerinde sadece A
soy, Kambogya, Myanmar, Vietnam ve Laos
kegilerinde A ve B soylar, Bhutan kegilerinde
A, B ve C soylar, Mogolistan kegilerinde A, B,
C ve D soylar bulundugu bildirilmistir. Luikart
ve ark. (2001), Sultana ve ark. (2003), Joshi ve
ark. (2004), Sultana ve Mannen (2004), Chen
ve ark. (2005), Odahara ve ark. (2006), Asya
kecgilerinde  yaptiklar1  mtDNA  calisma
sonuglar1 ile Lin ve ark. (2013) birlikte
degerlendirdikleri mtDNA ¢alisma sonuglarina
gore, Asya kecilerinde A, B, C ve D mtDNA
soylarinin frekanslarint sirastyla %74.9, %23,
%1.3 ve %0.8 olarak bildirmislerdir.

SONUC

Mitokondriyal DNA  (mtDNA) evcil
ke¢inin orjinini aragtirmak igin yaygin olarak
kullanilmustir. Keciler iizerinde yapilan
molekiiler filogenetik ¢alismalarda A, B1, B2,
C, D, F ve G olmak {izere 6 maternal soy
tanimlanmistir. Soy A, predominant olanidir ve

tim kitalara yayilmistir. Yapilan birgok
arastirma  sonucu, evcil kegilerin  ¢oklu
maternal orjine sahip oldugu varsayimini
desteklemistir.
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