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Oz

Bu calismada, Sanhurfa yéresindeki Akkaraman (AK) ve lIvesi (IV) koyunlarinin filogenetik yapilari
molekuler tekniklerle belirlenmeye calisilmistir. Arastirmanin hayvan materyalini, Sanliurfa ve yoresinde
yetistirilen Akkaraman (AK) ve ivesi (IV) koyunlari olusturmustur. Koyunlardan genomik DNA izolasyonu igin kil
ornekleri toplanmis ve tim &rneklerden genomik DNA izole edilmistir. Koyun DNA 6rneklerinde mitokondriyal
Sitokrom b (Cyt b) gen bdlgelerini gogaltmak igin gerekli ileri ve geri primerler tasarlanmistir. Koyun Cyt b gen
bolgeleri polimeraz zincir reaksiyonu teknigi (PZR) ile ¢ogaltilmistir. PZR Grinlerinin gen dizi bilgileri elde
edilmistir. Populasyonlar icin toplam bolge sayisi, G+C orani, polimorfik boélge sayisi (S), haplotip sayisi (h),
haplotip farkhhgi (Ha) ve nikleotid farkhhgi (i) degerleri hesaplanmistir. Koyun haplotiplere ait Cyt b gen dizileri
ile referans diziler (A, B, C, D, ve E soylari) birlikte olusturulan N-J filogenetik agacta, 16 haplotipten, 6’si B
soyunda (IV01, AK13, AK09, IV06, AK16, IV05), 1'i A soyunda (IV12), 1'i E soyunda (AK04) 5’i C soyunda (AK12,
AKO2, V16, AKO1, IV08, IV03) yer almis, AKO6 ve IV13 farkh kiimelenmistir. Sonug¢ olarak, Sanhurfa yoéresi
Akkaraman ve ivesi koyunlari Cyt b gen bolgesi gen dizileri belirlenmistir.

Anahtar kelimeler: Koyun, mtDNA, filogenetik, molekiler teknikler

Phylogenetic Analysis of Awassi and Akkaraman Sheep in $Sanhurfa Province based on
Mitochondrial Cytochrome b (Cyt b) Gene

Abstract

In this research, determination of phylogenetic tree of sheep in Sanhlurfa province using molecular
techniques was the main goal. White Karaman (AK) and Awassi sheep (V) breed raised in Sanliurfa province
were used as the animal materials. Fleece samples were collected for genomic DNA isolation in sheep, and
genomic DNAs were isolated in all the samples. In DNA samples, necessary forward and reverse primers were
designed to amplify mitochondrial Cytochrome b (Cyt b) gene region. Mitochondrial Cyt b gene region were
amplified by applying polymerase chain reaction (PCR) technique, and gene sequence information of PCR
products were obtained. The rate of G+C, number of polymorphic site (S), number of haplotypes (h), haplotype
diversity (Hd), nucleotide diversity () and total number of region for all populations were calculated. N-J
phylogenetic tree formed in this research using sheep haplotype Cyt b sequences and reference sequences ( for
A, B, C, D and E lineage), 6 haplotypes (IV01, AK13, AK09, IV06, AK16, IVO5) out of 16 haplotypes were in B
lineage, 1 haplotype (IV12) were in A lineage, 1 haplotype (AKO4) were in E lineage, 5 haplotypes (AK12, AKO2,
IV16, AKO1, IV08, and IV03) were in C lineage, and AK06 and IV13 were in different group. In conclusion, in
White Karaman and Awassi sheep, raised in Sanliurfa province; gene sequences of Cytochrome b gene were
determined.

Key words: sheep, mtDNA, phylogenetic, molecular techniques
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Girig

En erken evcillestirilmis hayvan olarak evcil
koyun (Ovis aries), insanlar igin et, st ve kirk gibi
cok faydali Grlinler saglamanin yaninda neolitik
devre uzanan erken dénemlerde tarim, ekonomi,
kiltir ve hatta din gibi konularda 6nemli bir rol
oynamistir. Yakin Dogu’daki arkeolojik bolgelerdeki
bulgular, muhtemelen koyunun yaklasik 8.000-
9.000 yil 6nce Yakin Dogu’daki Fertile Crescent
bolgesinde ilk evciltiimis olabilecegini ileri
sirmektedir (Zeder ve Hesse, 2000). Muflon (Ovis
musimon veya Ovis orientalis), urial (Ovis vignei) ve
argali (Ovis ammon) gibi bazi yabani koyun
tirlerinin modern evcil koyunun atasi oldugu veya

belirli  irklara  katkilarinin ~ bulundugu ileri
surtlmustur (Zeuner, 1963; Ryder, 1984).
Evcil koyun genomu (2n=54), 26 ift

otozomal kromozomu, 2 cift cinsiyet kromozomu
ve mitokondriyal genomu icermektedir. Okaryotik
hicrelerin nikleusunda bulunan DNA’ya (nDNA) ek
olarak az miktarda sitoplazmik DNA’ya da rastlanir.
Bu sitoplazmik DNA'lar hayvanlarin
mitokondrilerinde (mtDNA), bulunmakta olup gift
sarmal ve halkasal yapidadir (Hiendleder ve ark.,
1998a). mtDNA; populasyonlarin tanimlanmasi,
populasyonlarin ve tirlerin orijinlerinin
belirlenmesi, populasyonlarin biyocografik
dagihmlarinin  belirlenmesi, alttiir icerisindeki
haplotiplerin belirlenmesi, populasyonlar
arasindaki gen akisi seviyelerinin tahmin edilmesi,
anaya ait (maternal) kalitim modellerinin izlenmesi,
populasyonlar igi/arasi genetik varyasyonun
hesaplanmasi, populasyonlarin genetik benzerlik
veya farkhliklarindan vyararlanilarak filogenetik
iliskilerin  tespit edilmesi gibi ¢aligmalarda
molekiler belirteg (6zellikle D-loop ve Sitokrom b
gen bolgeleri) olarak kullaniimaktadir (Meadows ve
ark. 2007). Mitokondriyal DNA, sigir (Bradley ve
ark., 1996; Loftus ve ark., 1994; Troy ve ark., 2001),
keci (Joshi ve ark., 2004; Machugh ve Bradley,
2001; Luikart ve ark., 2001; Manen ve ark., 2001;
Sultana ve ark., 2003) ve koyunun (Hiendleder ve
ark., 1998b; 2002, Pardeshi ve ark., 2007; Pedrosa
ve ark.,, 2007) orjininin  arastinlmasinda
kullaniimigtir.

Koyun mitokondri genomlari; protein
kodlayan 13 bolge (sitokrom c oksidaz kompleksi I,
Il ve Ill altbirimleri, ATPaz kompleksi 6 ve 8
altbirimleri, NADH dehidrogenez 1, 2, 3, 4L, 4, 5 ve
6 ile sitokrom b), 2 ribosomal RNA bolgesi (12S
rRNA, 16S rRNA), kontrol bolgesi (D-loop) ve 22
tRNA (60-75 bg) bolgelerinden olusmaktadir
(Hiendleder ve ark., 1998a). Koyun mtDNA’sI 16640
b¢ uzunluktadir.

Onceki yillarda yapilan calismalarda, evcil
koyunlarin (Ovis aries) Avrupa (tip B) ve Asya (tip A)
haplo-gruplar olarak iki blylk sinifa ayrildig
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belirtilmistir (Hiendleder ve ark., 1998a, 1998b,
1999). Bununla birlikte,

Glincel olarak son zamanlarda, koyunlar
Gzerinde vyapilan molekiler filogenetik ve
filocografik ¢alismalarda evcil koyunlarin A, B, C, D
ve E olmak lzere 5 farkli maternal soya ayrildig
bildirilmistir (Meadows ve ark. 2007).

Calismanin amaci; Sanlurfa yoresi
Akkaraman ve ivesi koyunlarinda Mitokondriyal Cyt
b gen dizilerinin belirlenmesi ile mtDNA
polimorfizmini ve mtDNA haplotiplerini tespit
etmektir. Bu calisma ile koyunlarin filogenetik
yapilari ile filogenetik iliskiler belirlenecektir.
Ayrica, bu calismanin Sanliurfa yoresi Akkaraman
ve lIvesi koyunlarinin gen dizi bilgilerinin Gen
Bankasinda depolanmasi, koyunlar {zerinde
yapilan filogenetik ¢alismalara, Hayvan islahi,
biyogesitlilik ve ulusal gen koruma calismalarina
katki saglamasi amaglanmaktadir..

Materyal ve Metot
Hayvan Materyali ve Ornek Toplama

Arastirmanin hayvan materyalini, Sanlurfa
ve yoresinde yetistirilen Akkaraman ve lvesi
koyunlari irklari olusturmustur. Sanliurfa merkez ve
ilcelerine ait farkli glizergahlarda tesadiifi olarak
karsilagilan koyun siiriilerinden DNA izolasyonu igin
kil ornekleri toplanmistir. Segilen hayvanlarin
birbirlerine akraba olmamasi icin her siiriden bir
ornek alinmistir. Kil 6rnekleri, dogrudan temas ve
kontaminasyonu  onlemek igin  eldivenlerle
hayvanlarin Ust sirt boyun kisimdan c¢ekilerek
toplanmistir.

Molekiiler Calismalar

Molekiler  g¢alismalar, Kahramanmaras
Sutcli imam Universitesi Ziraat Fakiltesi Zootekni
Bolumiu  Biyoteknoloji ve Gen Mihendisligi
Laboratuarinda gergeklestirilmistir. Koyunlardan
toplanan kil o6rneklerinden, Sambrook ve ark.
(1989)’'nin fenol/kloroform+Proteinaz K yontemi
modifiye edilerek toplam genomik DNA izolasyonu
yaptmistir.

Koyun DNA o6rneklerinde mitokondriyal DNA
Sitokrom b (Cyt b) gen bolgelerini ¢ogaltmak icin
gerekli ileri ve geri primerlerin tasarlanmasi
amaciyla  oncelikle, Gen Bankasi internet
portalindan (http://www.ncbi.nlm.nih.gov), evcil
koyun (Ovis aries) igin komple mitokondriyal
genom (Ovis aries mitochondrion, complete
genome) nucleotide arama modu ile sorgulanarak
referans dizi bilgileri (RefSeq) temin edilmistir. Ovis
aries mtDNA icin referans dizi erisim kodu:
NC_001941'dir. Koyun i¢in referans mtDNA
genomun Cyt b gen bolgesine ait diziler niikleotid
BLAST (blastn) yapilarak organizmalar (Ovis
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taxid:9935) i¢in dizi seti (hedef dizi: 250 adet)

olusturulmustur. Olusturulan dizi setinde Clustal W Populasyonlar igin toplam bolge sayisi,
(Thompson ve ark., 1994) programi kullanilarak polimorfik bolge sayisi (S), haplotip sayisi (h),
koyun Cyt b gen bolgeleri icin homolog boélgeler haplotip  farkliigit  (Ha: haplotype diversity),
belirlenmis ve bu bolgelerden primer ciftleri nikleotid farklihgi (r: nucleotide diversity), ortlama
tasarlanmistir.  Primerler, Favorgen (Tayvan) nikletid farkliigi sayisi (k) ve Tajima'nin D test
firmasina sentezlettirilmistir. PCR Amplifikasyonu istatistigi degerleri DnaSP 5.0 (Librado ve Rozas,
igin, 1.0 pl ileri ve 1.0 ul geri primer (10 pM/ pl), 2009), programi kullanilarak belirlenmistir.
1.0 pl ANTP mix (500 uM/ ul), 4.0 pl 10X PCR buffer Koyunlarda filogenetik yapilarinin
(+MgCl), 1.0 pl kalip DNA 4120 ng/ pl), 2U Tag DNA arastinlmasinda Cyt b gen bolgelerinde DNA
polimeraz (5U/ul) iceren karisim 0.2 ml PCR tupleri polimorfizmine gore oncelikle temel ve sonra ileri
icerisinde 32 pl dH20 ile toplam 40 ul olarak Filogenetik analizler yapilmistir. Temel filogenetik
hazirlanmistir.  PCR  reaksiyon sartlari; 06n analizler; her bir irkta genetik iliskileri gostermek
denaturasyon igin 95 °C’'de 2 dakika ve tek dong, ve haplotipleri belirlemek amaciyla UPGMA
denatiirasyon icin 94 °C’de 60 sn, yapisma icin 60 (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
°C'de 60 sn, uzama icin 72 °C'de 2 dakika ve bu mean) yontemine gére MEGA 4.0.1 programinda
asamalar icin 30 dongii, son uzama igin 72 °C'de 5 (Tamura ve ark., 2007) Kimura-2-parametre model
dakika tek déngii olarak ayarlanmistir. (Kimura, 1980) kullanilarak  yapilmistir.  Bu
Akkaraman ve ivesi koyun irklarindan Cyt b calismada ileri filogenetik analizler, Neighbour-
gen bolgelerinin PZR amlifikasyonu gerceklesmis Joining (NJ) (Saitou ve Nei, 1987) metoduna gére
drneklerde ileri (F) ve geri (R) zincir olmak lizere Kimura-2-parametre+Gamma  dagiimi (K2P+T)
dizileme islemi iontek (istanbul) firmasina modeli kullanilarak MEGA 4.0.1 programinda
yaptiriimistir. Gen dizileme igin 6rnekler 50 pl (Tamura ve ark., 2007) yapilmistir. Nodlarin (agag
olarak (25 ul PZR drini + 25 pl ddH.0) kollart) glivenirliginin test edilmesinde Bootstrap
hazirlanmistir.  DNA sekaslari  degerlendirmeler testi (1000 tekrarh) kullaniimistir (Nei ve Kumar,
sonucunda, her bir irktan 16 hayvana ait Cyt b gen 2000). Ayrica ileri filogenetik analizlerde, Turkiye
dizi bilgilerine gére dizi veri setleri olusturulmustur. yerli koyun irklari ile yapilan 6nceki calismalara ait
Dizi veri setinde Akkaraman 1 nolu érnek “AK01”, dizi bilgileri Gen Bankasindan (NCBI) temin edilerek
ivesi 1 nolu &rnek “IVO1” seklinde tiim &rnekler birlikte filogenetik agag olusturulmustur.
kodlanmistir.

DNA Polimorfizmi ve Filogenetik Analizler

Primerler Dizi (5>3) Uzunluk Pozisyon Tm [°C]
OVS CYTB (F) CAACATCCGAAAAACCCACC 20 6-25 66.14
OVS CYT B (R) GGAGGTTGTTTTCGATGATGC 21 1109-1129 65.45

Koyun Cyt b geni: 1140 bg, PZR iiriinii: 1124 b¢ (NC_001941)

ATGATCAACATCCGAAAAACCCACCCACTAATAAAAATTGTAAACAACGCATTCATTGATCTCCCAGCTCCATCAAATATTT
CATCATGATGAAACTTTGGCTCTCTCCTAGGCATTTGCTTAATTTTACAGATTCTAACAGGCCTATTCCTAGCAATACACTAT
ACACCTGACACAACAACAGCATTCTCCTCTGTAACCCACATTTGCCGAGACGTAAACTATGGCTGAATTATCCGATATATAC
ACGCAAACGGGGCATCAATATTTTTTATCTGCCTATTTATGCATGTAGGACGAGGCCTATACTATGGATCATATACCTTCCT
AGAAACATGAAACATCGGAGTAATCCTCCTATTTGCGACAATAGCCACAGCATTCATAGGCTATGTTTTACCATGAGGACA
AATATCATTCTGAGGAGCAACAGTTATTACCAACCTCCTTTCAGCAATTCCATATATTGGCACAAACCTAGTCGAATGAATC
TGGGGAGGATTCTCAGTAGACAAAGCTACCCTCACCCGATTTTTCGCCTTTCACTTTATTTTCCCATTCATCATCGCAGCCCT
CGCCATAGTTCACCTACTCTTCCTCCACGAAACAGGATCCAACAACCCCACAGGAATTCCATCGGACACAGATAAAATTCCC
TTCCACCCTTATTACACCATTAAAGACATCCTAGGTGCTATCCTACTAATCCTCATCCTCATGCTACTAGTACTATTCACGCCT
GACTTACTCGGAGACCCAGACAACTACACCCCAGCAAACCCACTTAACACTCCCCCTCACATCAAACCTGAATGATACTTCC
TATTTGCGTACGCAATCTTACGATCAATCCCTAATAAACTAGGAGGAGTCCTCGCCCTAATCCTCTCAATCCTAGTCCTAGT
AATTATACCCCTCCTCCATACATCAAAGCAACGGAGCATAATATTCCGACCAATCAGTCAATGTATATTCTGAATCCTAGTA
GCCGACCTATTAACACTCACATGAATTGGAGGCCAGCCAGTTGAACACCCCTACATCATTATTGGACAACTAGCATCTATTA
TATATTTCCTTATCATTCTAGTCATAATACCAGTAGCTAGCATCATCGAAAACAACCTCCTAAAATGAAGA
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Bulgular ve Tartisma

Akkaraman ve ivesi koyunlarindan toplanan
tiim kil 6rneklerinde Fenol-Kloroform+ Proteinaz K
yontemi ile genomik DNA izole edilmistir.
Akkaraman ve livesi koyunlarindan izole edilen
DNA’larin agaroz jel gorintlisi sirasiyla Sekil 1 ve
Sekil 2'de verilmistir.

izole edilen DNA 6rneklerinden, Cyt b gen
bolgeleri igin tasarlanan primerler kullanilarak PZR

amlifikasyon caligmalar  yurGtilmdstar.  Tam
orneklerde PZR drinleri elde edilmistir. Evcil
Koyunlarda Cyt b gen bolgesi 1140 bg

01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14 15 16 M

AT R
H p—

Ve gy | | g i o J
e A | P"1"‘"* P bt o et on
i C

2000 bg
1500 be
| 1000 bc

W 500 be

Sekil 1. Akkaraman koyunlarindan izole edilen
DNA’lar (M: marker)

M 01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14 15 16

3000
2000
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PR «— 1124 b
1000 ¢

500

Sekil 3. Akkaraman koyunlarinda Cyt b geni PZR

Urlind jel gérintasi

Akkaraman ve ivesi koyunlarinda Cyt b gen
dizi bilgileri analiz edilerek DNA polimorfizm
ozellikleri belirlenmistir (Cizelge 1). Akkaraman
koyunlarinda, Cyt b geninde 16 polimorfik bolge ve
11 haplotip tespit edilmistir.  Akkaraman
koyunlarinda, haplotip ve nukleotid fakliligi
sirasiyla, 0.908+0.0190 ve 0.00823+0.00039 olarak
bulunmustur. Ivesi koyunlarinda ise 12 polimorfik
bélge ve 8 haplotip tespit edilmistir. Ivesi
koyunlarinda, haplotip ve nikleotid fakhhgi
siraslyla 0.825+0.0268 ve 0.00701+0.00052 olarak
bulunmustur.

Akkaraman ve ivesi koyunlari Cyt b gen
dizileri birlikte degerlendirildiginde 18 polimorfik
bolge ve 16 haplotip tespit edilmistir (Cizelge 2).
Koyunlarda, haplotip ve nikleotid fakliligi degerleri

3000 by [
2000 be [
1500 be [
1000 be

uzunlugundadir, tasarlanan OVS CYTB (F) ve OVS
CYTB (R) primerleri ile bu genin 1124 bg’lik kismi
Akkaraman ve ivesi koyunlarinda PZR ile
cogaltilmistir (Sekil 3 ve Sekil 4).

Akkaraman ve ivesi koyunlari Cyt b gen
bolgelerinin  PZR {rlinlerinin gen dizi analiz
sonuglari elde edilmistir. Akkaraman ve livesi
koyunlarinda Cyt b gen bolgeleri icin elde edilen
sirastyla 1124 bg¢ PZR Urlnlerinden, dizilerin
dizenlenmesi ve degerlendirilmesi sonucunda,
siraslyla 518 bg gen dizi bilgileri elde edilmistir.

M 01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14 15 16
iy :J@a‘_-.'.".‘ o e
H"

) ﬂa.ﬂ;‘.

-~

500 bg

Sekil 2. ivesi koyunlarindan izole edilen DNA’lar

marker)
M 0102 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14 15 16

(Mm:

3000
2000
1500
1000

500

100

b N NN Y «— 1124 be

Soaipim 1|

Sekil 4. ivesi koyunlarinda Cyt b geni PZR iriini jel
gorintusi
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siraslyla, 0.857+0.0127 ve 0.00764+0.00026 olarak
bulunmusgtur. Belirlenen 18 polimorfik bélgede tim
niikleotid yer degistirmeler transisyon seklindedir.

Cizelge 1 incelendiginde, koyunlarda Cyt b
genine gore haplotip sayisi, haplotip ve niikleotid
fakliigi  bakimindan Akkaraman koyunlarinda
genetik cesitliligin ivesi koyunlarina nazaran fazla
oldugu gorilmektedir.

Akkaraman haplotipleri arasinda genetik
uzaklhklarin  0.00173-0.01940, ivesi haplotipleri
arasinda ise 0.00187-0.0210 arasinda oldugu
gorulmustar (Cizelge 3 ve 4).
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Cizelge 1. Koyunlarda Cyt b gen bolgesine gére DNA polimorfizmi

Ozellikler Akkaraman Ivesi Genel
Toplam bdlge sayisi 578 535 518
G+C 0.439 0.441 0.444
Polimorfik bolge sayisi (S) 16 12 18
Haplotip sayisi (h) 11 8 16
Haplotip farkliligi Hd: 0.908+0.0190 0.825+0.0268 0.857+0.0127
Nukleotid farkhhg 0.00823+0.00039 0.00701+0.00052 0.00764+0.00026
Ort. nikletid farklihgi sayisi (k) 4.75833 3.75000 3.95968
Tajima’nin D test istatistigi -0.05194 0.14114 -0.38804
Cizelge 2. Koyunlarda Cyt b gen bolgesine gore belirlenen haplotipler
1 1 1 1 1 1 1 1 1
1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7 8
Haplotipler 3 3 3 3 3 3 3 4 4 4 5 6 6 7 7 7 7 7
0 2 2 3 6 9 9 4 7 9 5 9 9 0 1 3 3 4
9 4 8 1 4 3 6 4 6 5 2 3 6 0 1 5 8 1
NC_001941 n c ¢ ¢c 6 G T T C A G T T T C C C G T
1 V12 11 7T . . A . .
2 V03 1 T T C cC T G A C . C T
3 V13 1 C cC T G A C T
4 V16 1 T . T . . C C G A . T
5 V08 1 T . T G A C T
6 IVO5 6 .
7 IVO6 1 A
8 VOl 2 . . . . . C . . .
9 AKO02 1 T T C C G A C T C
10 AK12 1 T T C C G A C T
11  AKO1 1 T C C G A C . T .
12 AKO4 1 T C . G A C T . A
13 AKO6 1 T . C C T T
14  AKO9 1 T .
15 AK13 1 . . . . T
16 AK16 1 . . . . A . . .
IV12= [IV14, IV10, V09, IV04, IV02, AKO3, AKO7, AK10, AK14, AK15]
IV05= [IV07, IV11, IV15, AKO5, AK11]
1V01= AKO8
Cizelge 3. Akkaraman haplotipleri arasinda Cyt b genine gore genetik uzakliklar (K2P+T)
Haplotipler HI H2 H3 H4 H3 H6 H7 H8 H9 HI10
HI
H2 0.00173 '
H3 0.00173 0.00347
H4 0.00173 0.00347 0.00347 .
H3 0.00173 0.00347 0.00347 0,00347 .
Hé 0.00347 0.00522 0.00522 0,00522 0.00522
H7 0.01761 0.0194 0.0194 0.0194 0.0194 0.01404 ¥
H8 0.01582 0.01761 0.01761 0.01761 0.01761 0.01226 0.00173 ’
HY 0.01404 0.01582 001582 0.01582 0.01582 0.01049 0.00347 0.00173 '
HI0 0.01404 001382 0.01582 0.01582 0.01582 0.01049 001049 0.00873 000697 '
HIl 0.01049 0.01226 001226 0.01226 0.01226 0.01049 0.01049 0.00873 0.00697 0.01049
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Gizelge 4. ivesi haplotipleri arasinda Cyt b genine gére genetik uzakliklar (K2P+T)

Haplotipler H2 H3

H4 H35 H6 H7

HI
HI *
H2
H3
H4
H3
Ho
H7
HS8

0.00187
0.00375 0.00187
0.00564
0.02100
001518

0.00375 0.00564
0.02100
0.01518
0.01518

0.01326

0.01905
0.01326
0.01326
001134

001518

001326

"
001518 !

0.01326 0.00564 "
0.00943

0.00753

0.00564 0.00753 *

0.00753 0.01326 0.00564

Akkaraman koyunlari, Cyt b genine gore
UPGMA genetik agacta, H1 (AKO5, AK11), H2
(AK16), H3 (AK13), H4 (AK09), H5 (AK08), H6 (AKO3,
AKO7, AK15, AK10, AK14), H7 (AK02), H8 (AK12), H9
(AKO1), H10 (AKO4) ve H11 (AKO6) olmak lzere 11
haplotipe ayrilmistir (Sekil 5). ivesi koyunlari, Cyt b
genine gore UPGMA genetik agagta, H1 (1V01), H2
(Ivo7, IV15, IV11, IV0O5), H3 (IV06), H4 (IV12, IVO4,
IV09, V14, 1IV10, IV02), H5 (IV03) H6 (IV13), H7
(Ivl16e) ve H8 (IV08), olmak lizere 8 haplotipe
ayrilmistir (Sekil 6).

Meadows ve ark. (2007) evcil koyunlarda A,
B, C, D, E haplogruplari belirlemislerdir. Koyun
haplogruplarina ait diziler referans alinarak, bu
calismada belirlenen haplotiplerin (31 haplotip) Cyt
b gen dizileri ile birlikte degerlendirilerek,
Akkaraman ve ivesi haplotiplerinin haplogruplara
veya soylara dagilimini  belirlenmistir.  Bu
¢alismadaki haplotiplere ait diziler ile A, B, C, D, ve
E soylarina ait dizilerle (Meadows ve ark., 2007)
birlikte olusturulan N-J agaci Sekil 7’de verilmistir.
Sekil 7’deki filogenetik aga¢ incelendiginde, bu
calismadaki 16 haplotipten, 6’si B soyunda (1V01,
AK13, AK09, V06, AK16, IVO5; %87 bootstrap
degeri), 1'i A soyunda (IV12, %50 bootstrap
degeri), 1’i E soyunda (AKO4, %67 bootstrap degeri)
5’i C soyunda (AK12, AKO02, IV16, AKO1, V08, IV03;
%47 bootstrap degeri) yer almis, AKO6 ve I1V13
farkli  kiimelenmigtir.  Haplotiplerin  soylara
ayrilmasinda bootstrap degerleri A, B ve E soy
grubu digsinda %50’nin altinda kalmistir. Meadows
ve ark. (2007), koyunlari cogunluk olarak A, B ve C
soyuna sahip olduklarini, diger D ve E soylarinin ¢cok
nadir ve disik oranda oldugunu belirtmistir. Bu
calismadaki sonuglar belirtilen goris ile uyum
icerisindedir.

184

Onceki calismalarda, koyunlar Avrupa (A) ve
Asya tipler (B) olarak iki blylk gruba ayrilmistir
(Hiendleder ve ark, 1998). Daha sonra, Guo ve ark.
(2005), Cin yerli koyun irklarinda, Pedrosa ve ark.
(2005) Turkiye vyerli koyunlarinda (Akkaraman,
Karayaka, Hemsin, Morkaraman) lgiincl bir soyun
(C) varligini tespit etmislerdir. Bununla birlikte
Pereira ve ark. (2006), Portekiz yerli koyunlarinda
disik frekansta C soyunun bulundugunu
bildirmislerdir. Daha sonra, Kuzey Kafkasya
Karachai koyunlarinda (D-loop baz alinarak) daha
once belirtilen ¢ soydan ayrilan dordinci bir
maternal soyun (D soyu) varhg tespit edilmistir
(Tapio ve ark., 2006). Son olarak, Meadows ve ark.
(2007), ilk kez besinci soy olarak E soyunun
varhgr’'ni Tlrkiye Tuj ve ivesi koyun irklarinda tespit
etmislerdir. Bu calismada, Cyt b genine gore
filogenetik agacta AKO1 koyunu AWE ve TIE ile
birlikte ayrildiklari gozlemistir. Boylece Akkaraman
koyunlarinda E soyunun varligl bu ¢alismada tespit
edilmistir.

Demirci ve ark. (2013),
koyunlarinda (Morkaraman, ivesi, Akkaraman,
Karayaka, Gokceada, Daghg, Kivircik, Herik,
Karagil, Cine Capari, Hemsin, Sakiz ve Norduz)
mtDNA kontrol bélgesi dizi analizi ile filogenetik
iliGkileri arastirmislardir. Burada HG A=48, HG B =
66, HG C =43, HG D= 2 ve HG E=9 olmak Ulzere

Tarkiye vyerli

toplam 168 haplotip tespit etmislerdir. Oner ve
ark. (2013), Turkiye vyerli koyun irklarinda
(Morkaraman, Akkaraman, Karayaka, Kivircik,

Daglic, Hemsin, ivesi, imroz ve Sakiz) yapmis
olduklari ¢alismada 63 haplotipte, haplotip ve
nikleotid farkhhg sirasiyla 0.9496+0.011 ve
0.01407+0.00060 olarak hesaplamiGsardir.
Filogenetik agacta, 63 haplotipinin U¢ ayri soya (soy
A, B ve C) ayrildigini géstermistir.
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Sekil 5. Akkaraman koyunlarinda Cyt b gen
bolgesine gore UPGMA agag
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Sekil 6. ivesi koyunlarinda Cyt b gen bélgesine gére

UPGMA agag
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Sekil 7. Cyt b gen dizisine gore Koyun haplogruplari (K2P+T)

[KR:Karya, NZ:Norduz, T):tuj, KK:Karakas, AW:ivesi CC:Cine capari, MK:Morkaraman, KY:Karayaka SZ: Sakiz,
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Meadows ve ark., 2007; AK:Akkaraman, IV:ivesi, Bu ¢alisma)
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Sonug ve Oneriler

Sonug olarak, Sanliurfa yoresi Akkaraman ve
ivesi koyunlari Cyt b gen dizileri belirlenmistir. Gen
dizi bilgilerine gére Akkaraman ve ivesi koyunlari
mtDNA polimorfizmi, mtDNA haplotipleri ve
haplogruplari  (soylarini), haplotipler arasinda
filogenetik iliskiler  belirlenmistir. Gen  dizi
bilgilerinin Gen Bankasinda (NCBI) depolanmasi ile
koyunlar Uzerinde yapilan filogenetik ¢alismalara
katki saglamasi beklenmektedir Ayrica, ¢alisma
sonuglarinin genetik polimorfizm, biyogesitlilik ve
hayvan islahi calismalari ile ulusal gen koruma
stratejilerine katki saglamasi distiniilmektedir..

Tesekkiir Bu calisma, Selahaddin KIRAZ'In doktora
tezinden tiretilmistir. Ivesi koyunu  kismi
"Phylogenetic Analyse of Awassi sheep in Sanhurfa
Provincebased on Mitochondrial Cytochrome b
Gene" baslik ile "2nd International Conference on
Agriculture, Forest, Food Sciences and
Technologies, izmir, 2018" kongresinde szl{ bildiri
olarak sunulmustur ve kongre kitabinda 6zet olarak
yeralmaktadir. Bu c¢alisma Harran Universitesi
Bilimsel Arastirma  Projeleri  Koordinatorligi
tarafindan desteklenmistir.

Cikar Catismasi Beyani: Makale yazarlari aralarinda
herhangi bir c¢ikar catismasi olmadigini beyan
ederler.

Aragtirmacilarin Katki Orani Beyan Ozeti: Yazarlar
makaleye esit oranda katki saglamis olduklarini
beyan ederler.
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