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Derleme

KOYUNLARDA YAPILAN MOLEKULER FiLOGENETIK
CALISMALAR

Selahattin KIRAZ!

OZET

Evcil Koyun (Ovis aries), yaklasik 8 000- 9 000 yil 6nce Neolitik devirde Yakin Dogu’daki
Fertile Crescent bolgesinde evcillestirilmis ve bugiin Diinya’nin biitiin kitalarina yayilmstir.
Koyunlar, etinden, siitiinden, lifinden ve derisinden yararlanilan 6nemli ¢iftlik hayvanlaridir.
Ciftlik hayvanlar1 iizerinde yapilan filogenetik g¢aligmalarda mitokondriyal DNA molekiiler
belirteg olarak kullanilmaktadir. Baslangic filogenetik ¢aligmalarda, koyunlar Asya ve Avrupa
tipler olmak tizere iki ana haplogrupta tanimlanmistir. Daha sonraki ¢alismalarda, Yakin Dogu
bolgesi koyunlart da igeren ii¢ ilave soy (haplogrup C, D ve E) tanimlanmstir. Bu derlemede,
koyunlar iizerinde yapilan molekiiler filogenetik ¢aligmalar hakkinda bilgi verilmistir.

Anahtar Kelimeler: Evcil Koyun (Ovis aries), mtDNA, filogenetik

MOLECULAR PHYLOGENETIC STUDIES IN SHEEP

ABSTRACT

Domestic sheep (Ovis aries) were domesticated in the Fertile Crescent in the Near East in the
Neolithic period about 8000-9000 years ago, and has spread to all continents in the world today.
Sheep are important livestock that are used for meat, milk, fiber and leather. Mitochondrial DNA
is used as molecular markers in phylogenetic studies in livestock. Initial phylogenetic studies,
sheep identified the two main haplogroups, Asian (A) and European (B) types. Subsequent studies,
which included sheep from the Near East, identified haplotypes of three additional lineages
(haplogroup C, D and E). In this review, the information presented about the molecular
phylogenetic studies in sheep.
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GIRIS yaninda neolitik devre uzanan erken

donemlerde tarim, ekonomi, kiiltiir ve hatta

. L din gibi konularda 6nemli bir rol oynamuistir.
Uygarligmin  gelisimine  paralel olarak

Yakin Dogu’daki arkeolojik bdlgelerdeki
bulgular, muhtemelen koyunun yaklagik 8
000-9 000 y1l 6nce Yakin Dogu’daki Fertile
Crescent  bolgesinde evcillestirilmis
olabilecegini gostermektedir (Zeder, 2008).
Muflon (Ovis musimon veya Ovis orientalis),
urial (Ovis vignei) ve argali (Ovis ammon)

koyunlar evcillestirilerek gelistirilmis ve bugiin
Diinya’nin biitiin kitalarina yayilmistir. Koyun
tiirti, etinden, sitiinden, lifinden ve derisinden
yararlanilan 6nemli ciftlik hayvanidir.
Koyunlarin bakim ve beslemesinin kolay olmasi,
zaylf otlaklar1 iyi degerlendirmesi, hastalik ve
soguga dayanikli olmasi, elde edilen {irlinlerinin

degerli olmasi nedeniyle yetistiriciligi yaygin

olarak  yapilmaktadir.  Diinya’da  koyun
yetistiriciligi kitalara, iilkelere ve ayni iilkenin
cesitli  bolgelerine  gore  farkli  dagilhim

gostermekte, Diinya genelinde toplam koyun
varligr 1 093 566 764 bas koyun bulunmaktadir
(FAOSTAT, 2011).

En erken evcillestirilmis hayvan olarak evcil
koyun (Ovis aries), insanlar igin et, siit, yapagi
ve deri gibi ¢ok faydali iirinler saglamanin

gibi bazi yabani koyun tiirlerinin modern
evcil koyunun atast oldugu veya belirli

wrklara  katkilarmin bulundugu  ileri
strlilmiistiir (Ryder, 1984).
Mitokondriyal DNA; populasyonlarin

tanimlanmasi, populasyonlarin ve tiirlerin
orijinlerinin  belirlenmesi, populasyonlarin
biyocografik  dagilimlarinin  belirlenmesi,
haplotiplerin belirlenmesi, populasyonlarin
genetik  benzerlik veya farkliliklarindan
yararlanilarak filogenetik iligkilerin tespit
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edilmesi gibi caligmalarda molekiiler belirteg
(6zellikle D-loop ve Sitokrom b gen bolgeleri)
olarak kullanilmaktadir (Meadows ve ark. 2007).
Bu derlemede, koyunlar {iizerinde yapilan
molekiiler filogenetik ¢aligmalar hakkinda bilgi
vermekte ve bu c¢aligmalarla ilgili genel bir
degerlendirme yapilmaya ¢aligilmaktadir.

KOYUN MiTOKONDRI GENOMU

Evcil koyun (Ovis aries) genomu (2n=54), 26
¢ift otozomal kromozomu, 2 ¢ift -cinsiyet
kromozomu  ve  mitokondriyal genomu
igermektedir.

Koyun mitokondri genomu; protein kodlayan
13 gen (sitokrom ¢ oksidaz kompleksi I, 11 ve 11
altbirimleri, ATPaz kompleksi 6 ve 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 g¢esit tRNA Dbolgelerinden
olusmakta olup, 16640 bp uzunluktadir.
(Hiendleder ve ark., 1998a).

KOYUNLAR UZERINDE YAPILAN
MOLEKULER FiLOGENETIK
CALISMALAR

Hiendleder ve ark. (1998b) yaptiklar
calismada, evcil koyunlar (O.aries) ile yabani
koyunlar1 arasindaki filogenetik iliskiyi mtDNA
D-loop bolgesinde PZR-RFLP  ydntemini
kullanarak arastirmiglardir.  Arastiricilar, 13
kesme enzimi ile 61 farkli fragment paterni
degerlendirerek 254 yabani ve evcil koyunda 20
mtDNA haplotip tespit etmislerdir. Bunlardan
14’4 evcil koyun, 3 muflon (O.musimon), 2
argali  (O.ammon nigrimontana, O.ammon
collium) ve 1 urial (O.vignei bochariensis)
yabani koyundur. RFLP verilerine gore evcil
koyun haplotiplerinde ortalama gen dizi farklilig:
%0.492, muflon haplotiplerinde %0.091, iki
argali alttiirleri arasinda %0.865, urial, argali ve
muflon koyunlari ile evcil koyunlar arasinda ise
sirastyla  %2.724, 2.115 ve 0.465 olarak
hesaplamiglardir. Burada, genetik farklilik ve
parsinomi analizlerinin evcil koyunlarin iki farkli
soydan geldiklerini destekler nitelikte oldugu
bildirilmistir ve bunlar ¢ogunlukla Avrupa evcil
koyunlarmin yer aldig1 Avrupa soyu ve digeri ise
Asya soyudur. Asya soyu bazi Avrupa ve
Merkez Asya evcil koyun irklarimi igermektedir.
ki soy arasinda ortalama gen dizi farklihig
%0.716 olarak verilmistir. Filogenetik agagta,
haplotipleri urial/argali, muflon/Avrupa evcil
koyunlar1 ve Asya evcil koyunlar1 seklinde ii¢
ana dalda kiimelendigi gosterilmistir. Hiendleder
ve ark. (1998), iki major haplotiptin (A ve B)
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tim  mtDNA  dizisini  ¢ikarmiglardir
(AF010406 ve AF010407).

Hiendleder ve ark., (2002), evcil

koyunlarin orjinini ve yabani koyunlarin
taksonomisini aragtirmak i¢in tiim MtDNA
kontrol bdlgesininin (D-loop) dizi analizlerini
yapmuslardir. Filogenetik analiz, Kanada
(O.canadensis canadensis) Almanya
(O.musimon), Tiirkmenistan ~ (O.vignei
bochariensis), Kazakistan (O.vignei arkal),
Mongolya/Altay (O.ammon ammon),
Mongolya/Gobi-Altay (O.ammon darwini),
Kazakistan/Kara-Tau (O.ammon
nigrimontana), Kazakisyan/Karaganda
(O.ammon collium) yaban koyunlart ile,
Kazakistan/Alma-Ata (Edilbey),
Kazakistan/Tagkent (Astrachan), Tacikistan
(Gizarr), Suriye (Ivesi), Tiirkiye/Bat1 Tiirkiye
(Daglig), Tirkiye/Ege (Kavircik),
Tiirkiye/Orta Anadolu (Akkaraman) evcil
koyunlarmi (O. aries) kapsamistir (Sekil 1).
Sekil 1 incelendiginde evcil koyunlar, yabani
koyunu (muflon, O. musimon) da igine alan
iki kiime olugturdugu goriilmektedir (A, B).
Arastiricilar, evcil koyunlar ile bighorn
koyun arasindaki ayrilma zamani 5.63 milyon
yil, A kiimesi ile B kiimesi arasindaki zamani
ise 1.54 milyon yil 0Once olarak
hesaplamiglardir. Burada, muflon koyununun,
kime B (Tirkiye koyunlar1 agirlik B
kiimededir, %64)’nin yabani atalar1 oldugu
gosterilmistir.

Ovis aries
cluster A Ovis aries
cluster B
Cvis musimon

O ammon
collieim
O, vignei arkal
0. ammon
nigrimontana _
0. _Umﬂ' 0. ammon anmon
bochariensis 0. ammon darwini
500 kyr, 0.012 substitutions per site
Ovis canadensis
Sekil 1. Ovis cinsinin yabani ve evcil
formlar1  arasinda  filogenetik iligkiler

(Hiendleder ve ark., 2002)

Guo ve ark. (2005) yaptiklart caligmada, 6
Cin yerli koyun ki (Mongolian, Tibetan,
Kazakh Fat-Rumped, Hu, Tong and Han) ve
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iki bat1 koyun wrkinin (Poll Dorset and Texel)
olugturdugu gruplarda mitokondriyal D-loop
bolgesi dizi ve SSCP analizi ile filogenetik
ilgkileri aragtirmiglardir. mtDNA dizi analizine
gore olusturduklart NJ filogenetik agacta
haplotiplerin ii¢ farkli gruba (A, B ve yeni olarak
C) ayrildiklar1 gosterilmistir.

Luo ve ark. (2005), dokuz Cin koyun
populasyonu ve 11  Mogolistan  koyun
populasyonundan olusan hayvanlarin, mtDNA
D-loop bdlgesinin bir kisim fragmentinin sekans
analiziyle genetik  ¢esitlilik ve  orjinini
belirlemeye caligmiglardir. Cin ve Mogolistan
koyunlarinin mtDNA D-loop sekanslar1 arasinda
niikleotid kompozisyonu bakimindan farklilik
bulunmadigini, Mogolistan koyunlarinda genetik
cesitliligin Cin yerli koyunlarindan daha zengin
oldugunu bildirmislerdir. Tespit edilen 217
haplotipin filogenetik analizi ile, Mogolistan ve
Cin koyunlarinin, evcilestirilmelerinin benzer
orjinli  oldugu 3 farkli maternal soyla
desteklenmistir. Maternal soylar A, B, C seklinde
li¢ biliylik haplotip olarak tanimlanmis ve
haplotip frekanslar sirasiyla %58.73, %24.68,
%16.59 olarak verilmistir. Ayrica buradaki 217
haplotiple, Gen Bankasindan alinan 91 sekans
verisinden tanimlanan 87 haplotipin filogenetik
iligkisinin network analizi sonucunda, soylardan
birisi igerisinde (haplotip B) yer alan Avrupa
muflonu (Ovis musimon) ile 4 fakli soy
belirlemislerdir. Burada Mogolistan ve Cin evcil
koyunlariin maternal orjinlerine, Argali koyunu
(Ovis ammon), Ovis vignei bochariensis, Ovis
ammon nigrimontana katkisinin goriilmedigi de
belirtilmistir.

Meadows ve ark. (2005), Asya ve Avrupa
koyun irklar1 arasinda genetik  farklilig
aragtirmak  i¢in  toplam 121  hayvanda
mitokondriyal genoma ait 2027 bg¢’lik dizi
bilgilerini kullanmiglardir. Populasyonda, Cyt b
geni (967 bg), D-loop bolgesi (525 bg) ve tRNA-
Phe ve 12S rRNA bolgesini (535 bg)
kargilagtirilarak  toplam 57  haplotip  tespit
etmislerdir. Haplotiplerde niikleotid farklilig: (n),
Cyt b, D-loop ve 12s rRNA gen bolgelerinde
srrastyla 2.05+0.12x10%, 7.02+0.50x10%  ve
0.90£0.11x10° olarak tespit etmislerdir. A
haplotipleri, Asya (Hindistan, Endonezya,
Mongolya ve Tibet) orjinli, B haplotipleri
Avrupa orjinli (Avusturya, Aland adalar,
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Finlandiya, Ispanya ve Kuzetbati Rusya)
wklar  olarak  goriilmistir. Koyunlarda
gozlenen haplotip dagilisinin  koyunlarda
zayif  populasyon  yapisinin  varligini
gosterdigi ve kitalar arasinda niikleotid dizi
varyasyonunun %2.7 diizeyinde bulundugu
bildirilmistir.

Pedrosa ve ark. (2005), yaptiklari
calismada, Tirkiye evcil koyun irklarinda
(Akkaraman, Hemysin, Karayaka,
Morkaraman ve Tuj) mtDNA D-loop ve
sitokrom b gen bdlgesi dizi analizi ile
filogenetik iliskileri aragtirmiglardir. Ayica,
onceki ¢aligmalardan yabani tiirlere ait dizi
bilgilerini Gen Bankasi’ndan temin ederek
mevcut evcil wrklarin gen dizi bilgileri ile
karsilastirmiglardir. Bes irktan olusan 79
hayvanda mtDNA D-loop bolgesi
bakimindan 71 haplotip ve 69 polimorfik site,
Cyt b gen bolgesi bakimindan 36 haplotip ve
45 polimorfik site tespit etmisledir. Ad1 gecen
arastiricilarin, evcil ve yabani koyun
wklarmin mitokondriyal D-loop ve Cyt b
haplotiplerinin NJ agaglarina iligkin aragtirma
bulgular1 Sekil 2°de verilmistir. Burada, her
iki gen bolgesi bakimindan filogenetik
agaclarda, referans Ovis aries A ve Qvis aries
B ile birlikte olusan kiimelerin (A ve B) yani
sira yabani irklardan ayr1 olarak yeni bir
kime (C) gozlenmistir. Sonuglar evecil
koyunlarmn {i¢ ayr1 maternal soyu kapsadigini
gostermektedir. Burada A, B ve C
haplogruplari i¢in niikleotid farkliligi D-loop
bolgesinde sirastyla, 0.00679, 0.00701 ve
0.00881, Cyt b gen bolgesinde sirasiyla,
0.00059, 0.00120 ve 0.00226 olarak tespit
etmislerdir. Tiirkiye evcil koyun irklarinin A,
B ve C haplogruplara dagilim oranlarini (%)
ise sirastyla Akkaraman icin 19, 43 ve 38,
Hemsin i¢in 6, 81 ve 13, Karayaka i¢in 30, 35
ve 35, Morkaraman igin 53, 34 ve 13, Tuj
igin 27, 66 ve 7 olarak belirlemiglerdir.
Haplogruplar arasinda ayrilma zamaninin
(divergence time); A ile B arasinda 160.000-
170.000, A ile C arasinda 450.000-600.000,
B ile C arasinda 550.000-750.000 yil once
olmus olabilecegini tahmin etmislerdir.
Burada, Tirkiye evcil koyunlarinda ii¢ ayri
maternal soyun varligi, li¢ ayrt bagimsiz
evcillestirme olgusunu desteklemistir.
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ovis vignei arkal
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Sekil 2. Evcil ve yabani koyun irklari (a) D-loop

(h)

Cyt b OVis musimen

ovis aries B

cluster B

cluster C

avis vignet

0.005

Vs dRmon ammon

ve (b) Cyt b mtDNA tiplerinin NJ agaclar

(Pedrosa ve ark., 2005).

Chen ve ark. (2006), yaptiklar1 caligmada,
Cin’nin 13 evcil koyun rkinda, mtDNA kontol
bolgesinin 531 bg’lik bir fragmentini analiz
ederek filocografik yap1 ve genetik farklilig
arastirmiglardir.  Caligmada, 449 dizide 91
polimorfik site ve 170 haplotip belirlemislerdir.
Haplotip farklilig1 0.4545+0.1701 (Tan koyunu)-
1.0000+0.0625 (Hu ve Han koyunu) ve niikleotid
farklilign ~ 0.0239+0.0138  (Hu  koyunu)-
(0.0069+0.0042 (Tan koyunu) arasinda tahmin
etmislerdir. Filogenetik analizler sonucu 170
haplotipin olusturdugu NJ agagta, Cin yerli
koyun irklarinin 91’1 A, 48’1 B ve 31’i C soy
olarak gruplanmigtir. Ayrica, genetik
varyasyonun %94.66’sinin irklar i¢i, %5.34’iinlin
wrklar arasi oldugu belirtilmistir.

Li ve ark. (2006a), 9 Cin yerli koyun 1rki ile
iki ithal koyun irkinda, PZR-RFLP teknigini
kullanarak 5 endoniikleaz (Hinf I, Msp I, Sau3A
I, Xsp | ve Taq 1) ile mtDNA D-loop
polimorfizmini  ¢aligmiglardir. Adi  gegen
arastiricilar, mtDNA D-loop bdlgesinde iki temel
haplotipin varoldugunu ve Cin yerli koyun
wrklarmin bu iki maternal atadan koékenini almis
olabilecegini bildirmiglerdir.
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Li ve ark. (2006b), Cin yerli ve kiiltiir
irklarindan  (Mongolya, Ujimugqin, Dorset,
Merinos, Kazakistan, Altay, Tan, Tibet, Hu
ve Han koyunlari) olusan 77 koyunda
MtDNA D-loop bdlgesi (1055 bg) tekrar
bolgelerinde (tandem repeats: RI-RV, 75nt)
dizi  bilgileri ile filogenetik iligkileri
arastirmiglardir. Tekrar dizileri (75nt) igeren
309 be’lik dizi bolgesinde 28 polimorfik site
ve 63 haplotip tespit etmislerdir. Filogenetik
agacta, i) Cin yerli irklart (Hu, Han, Tan
koyunlar) 1ii) kiiltir 1rklart (Dorset ve
Merinos) iii) Mongolya, Tibet ve Ujimugin
koyunlart iv) Kazakistan ve Altay koyunlar
seklinde dort ayrt grubun  olustugu
gosterilmistir. Irklarda, ortalama haplotip
farklihigini 0.8783, niikleotid farkliligini ise
0.0365 olarak hesaplamislardir.

Liu ve ark. (2006), 9 Cin yerli koyun
irkinda mtDNA D-loop bdlgesi dizi analizi
ile filogenetik iliskileri arastirmiglardir.
Toplam 128 koyuna ait dizide, 92 farkl
haplotip ve 102 polimorfik site tespit
etmislerdir. NJ filogenetik agacta, tiim
haplotiplerin iki farkli soy grubu (A ve B)
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seklinde kiimelendigi gdsterilmistir. Koyunlarin
%74.22’sinin A soyu, %25.78’inin B soyu olarak
iki maternal orjine sahip olduklar1 bildirilmistir.
Irklarda, haplotip farkliligit 0.9333-1.000 ve
niikleotid farkligimi %0.7062-1.8265 arasinda
hesaplamuglardir.

Tapio ve ark. (2006), Avrupa, Kafkasya ve
Orta Asya bolgelerindeki koyun irklari tizerinde
MtDNA D-loop bdlgesi dizi bilgilerini (721 bg)
kullanarak filogenetik iliskileri arastirmiglardir.
Toplam 48 irktan olusan 406 koyunda 210
haplotip site tespit etmislerdir. NJ agacta,
haplotiplerin dort ayri gruba ayrildigi, Grup A,
B, C ve yeni grup D’nin bu g¢aligmada
tanimlandigt bildirilmistir. Grup D’de kuzey
Kafkasyadan sadece bir Karachai irki koyun yer
almistir.

Wang ve ark. (2006), Cin’in farkli
yorelerinden 9 yerli koyun irkinda, mtDNA Cyt b
gen bolgesi dizi bilgilerini kullanarak filogenetik
agacta, 9 yerli irkin yer aldig1 21 koyunun ii¢ ayri
soya (soy A, B ve C) ayrildigim1 goéstermistir.
Soy A, B ve C sirasiyla 6, 12, ve 3 koyunu
icermistir. Populasyonda, haplotip farklilig:
%97.1+£0.09, niikleotid farkliigi (m) %0.602
olarak hesaplamislardir.

Pereira ve ark. (2006), Churra tipinden
Churra Badana, Churra da Terra Quente,
Mondegueira ve Churra Algarvia; Bordaleiro
tipinden Campanicxa ve Saloia, merinos tipinden
Merino Preto olmak fizere akrabalik iligkisi

arastirmiglardir. Portekiz koyun 1rklarinda
mtDNA kontrol bolgesinde 195 polimorfik
site ve 134 farkli haplotip tespit etmisler ve
haplotip  farkliligi  0.966-0.998  arasinda
tahmin etmislerdir. Irklarin haplogruplara
(HG) dagilimi ise %93 HG B, %4.3 HG A ve
%1.9 HG C olarak goriilmiistiir.

Meadows ve ark. (2007), Tirkiye’deki
Van yoresinden Karakas ve Norduz, Erzurum
yoresinden Morkaraman ve Tuj, Aydin
yoresinden Cine Capari, Sakiz, ve Karya
(Sakiz*Kivircik), Tokat  ve Samsun
yoresinden Karayaka koyun irklarindan ve
Israil’den Ivesi koyunlarindan olusan &rnek
populasyonlarda, mtDNA kontrol bdlgesi
(1060 bg) ile Cyt b gen bolgelerinin (967 bg)
dizi analizi ile Yakin Dogu koyun irklarinda
bes mitokondriyal soyu (HA, HB, HC, HD ve
HE) tanimlamiglardir. Hayvanlarin
cogunlugunun A, B ve C soylari igerisinde
gruplandigt  belirtilmistir. ~ Adi gecen
arastiricilarin, Yakin Dogu koyun irklarinin
mitokondriyal  haplogruplara  dagilimina
iligkin arastirma sonuglari Cizelge 1’de
verilmistir. Burada, Morkaraman (A, B, C, D)
ile Tuj ve Ivesi (A, B, C, E) koyunlarinin dért
fakli soya, Sakiz koyunlarimin ise tek soya
B) sahip oldugu goriilmektedir.
Haplogruplar arasinda, genetik farkliligin
%0.49-1.37 arasinda oldugu belirtilmistir.

Koyunlarda, bes mtDNA haplogrubun yer

bulunmayan 161 koyunda, mtDNA kontrol aldigi filogenetik aga¢  Sekil  3’de
bolgesi dizi bilgileri ile filogenetik iliskileri  gosterilmistir.

Cizelge 1. Tiirkiye ve Israil orjinli koyun rklarinin mitokondriyal haplogrup dagilimi (%)
Irklar n HA HB HC HD HE
Karakasg 20 20.0 60.0 20.0
Morkaraman 19 26.3 57.9 53 10.5
Tuj 16 18.8 43.8 31.2 6.2
Karya 24 125 87.5
Norduz 15 46.8 26.6 26.6
Cine Capart 14 14.3 50.0 35.7
Karayaka 15 40.0 60.0
Sakiz 17 100.0
Ivesi 57 26.3 54.4 14.0 5.3
Niikleotid farklilik (77 ) (x107) 1.06 1.64 1.15 0.00 0.49

*(Meadows ve ark. 2007)
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Sekil 3. Koyun mtDNA soylar1 (Meadows ve
ark., 2007)

Pardeshi ve ark. (2007), Hindistan koyun
wrklarmi (Bannur, Garole, Deccani) igeren 73
koyunda mtDNA D-loop + 12s RNA + tRNA-
Phe (1246 bg) ‘lik gen bolgesinin dizi analizi
ile filogenetik iliskileri aragtirmistir. Toplam 73
dizide 52 haplotip ve 48 polimorfik site
belirlemiglerdir.  Koyun  populasyonunda
haplotip  farkliligi  0.882-0.981 arasinda,
niikleotid farkliligi 0.00167-0.00355 arasinda
hesaplamiglardir. NJ  filogenetik  agacta,
Hindistan koyunlarinin iki farkli grupta (A ve
B) kiimelendigi gosterilmistir.

Wang ve ark. (2007), Cin’in farkli
yorelerinden 10 yerli koyun irkinda genetik
farkliklar1 belirlemek i¢in yaptiklari ¢aligmada,
MtDNA D-loop bdlgesi gen dizi bilgilerini
kullanarak populasyonda, haplotip farklilig1
%92.7, niikleotid farkliligt %3.058 olarak
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hesaplamuglardir. NJ filogenetik agac, 10 yerli
Cin koyun wkinin yer aldigi 78 mtDNA
haplotipinin {i¢ ayr1 soya (soy A, B ve C)
ayrildigini - gostermistir. Soy A ve B’nin
predominant oldugu, Soy C’nin ise diisiik
frekansa sahip oldugu belirtilmistir.

Cinkulov ve ark. (2008) yaptiklar
calismada, 7 Balkan Pramenka koyun
irklarinda mikrosatelit belirtegler ve mtDNA
kontrol bolgesi dizi analizi (her wrktan 8-10

adet) ile genetik iligkileri arastirmiglardir.
Burada, toplam 60 haplotipte, haplotip
farkliligt  0.857-1.000 arasinda, niikleotid
farklilig 0.0043-0.0220 arasinda

hesaplamuglardir. Filogenetik analiz sonucu 60
haplotipi iceren NIJ agacta, koyunlarin A

(%6.3) ve B (%93.7) olmak iizere iki
haplogruba ayrildiklar1 gosterilmistir.
Kiraz (2009), Akkaraman ve Ivesi

koyunlarinda, 12S rRNA, Sitokrom b, D-loop
bolgesi gen dizi bilgilerine goére mtDNA
polimorfizmi,  mtDNA  haplotipleri  ve
haplogruplar1 (soylarini), haplotipler ve yabani
tiirler arasinda filogenetik iliskileri
belirlemistir. 12S rRNA gen dizisine gore
haplotip ve niikleotid farklilig1 sirasiyla,
0.724+0.023 ve 0.00209+0.00008 olarak
bulmugtur. Sitokrom b gen dizisine gore
haplotip ve niikleotid farklilig1 sirastyla,
0.857+0.0127 ve 0.00764+0.00026 olarak
bulmustur. Referans dizilerle (A, B, C, D, ve E
soylar1) birlikte olusturulan NJ filogenetik
agacta, 16 haplotipten, 6’s1 B soyunda, 1’1 A
soyunda, 1’i E soyunda 5’i C soyunda yer
almig, AKO06 ve 1IV13 oOrnekler farkh
kiimelenmistir. D-loop gen dizisine gore
haplotip ve niikleotid farkliligi ise sirasiyla,
0.990+0.002 ve 0.03051+0.0021  olarak
bulmustur. Referans dizilerle (A, B, C, D, ve E
soylar1) birlikte olusturulan NJ filogenetik
agacta, 27 haplotipten, 9°u B soyunda, 9’u A
soyunda, 7’si C soyunda yer almistir. AKO3 ve
AKO09 ornekleri ise birlikte diger gruplardan
ayrilmistir  ve  sadece E  grubu ile
yakinlagmustir.

Zhao ve ark. (2011), yagl kuyruklu 3 Cin
koyun 1rkinda (Lanzhou, Tong ve Han),
MtDNA D-loop bolgesine gore 39 farkli
haplotipte, ortalama haplotip ve niikleotid
farklilig sirasiyla 0.987 +0.006 ve
0.03956 +0.00206 olarak hesaplamislardir.
Filogenetik analiz, 39 mtDNA haplotipinin iig
ayr1 soya (A, B ve C) ayrildigimi gostermistir.

Zhao ve ark. (2013), onalt1 farkli Cin yerli
koyun 1irkinda, mtDNA D-loop bdlgesi dizi
analizine gore 3 maternal haplogrup (A, B ve
C) tespit etmislerdir. A, B ve C
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haplogruplarinda, haplotip sayilar1 sirastyla 99
(%58.93), 93 (55.36) ve 43 (25.60) olarak, tim
haplogruplarda haplotip ¢esitliligi 0.961+0.006
ve niikleotid g¢esitliligi ise 0.03165+0.00073
olarak bulmuslardir.

Oner ve ark., (2013), Tiirkiye yerli koyun
wrklarinda  (Daghg, Kivircik, Imroz, Sakiz,
Morkaraman, Ivesi, Hemsin, Karayaka ve
Akkaraman), mtDNA kontrol bolgesi dizi
analizi ile filogenetik iliskileri arastirmiglardir.
Burada 63 haplotipte, haplotip ve niikleotid
farklilig: sirastyla; 0.9496+0.011 ve
0.01407+0.00060 olarak  hesaplamuglardir.
Filogenetik agag, 63 mtDNA haplotipinin {i¢
ayrt  soya (soy A, B ve C) aynldigin
gostermistir.

SONUC

Mitokondriyal DNA (mtDNA) evcil
koyunun orjinini arastirmak i¢in yaygin olarak
kullamlmistir. Hiendleder ve ark. (1998b),
mtDNA’ya goére kurulan filogenetik agagta
evcil koyunlarm A ve B olmak {izere iki
maternal soydan geldiklerini bildirmislerdir.
Daha sonraki ¢aligmalarda, koyunlarda soy A
ve B’nin yant sira Cin ve Yakin Dogu evcil
koyun 1rklarinda yeni bir maternal soy C
bulunmustur (Guo ve ark., 2005; Pedrosa ve
ark., 2005). Bununla birlikte Pereira ve ark.
(2006), Portekiz yerli koyunlarinda diisiik
frekansta C soyunun bulundugunu
bildirmiglerdir. Tapio ve ark. (2006) Kuzey
Kafkasya Karachai koyunlarinda bu belirtilen
i¢ soydan ayrilan dordiincii bir maternal soyun
(D soyu) varligimi tespit etmislerdir. Son
olarak, Meadows ve ark. (2007), ilk kez besinci
soy olarak E soyunun varligint Tiirkiye Tuj ve
Ivesi koyun rrklarinda tespit etmislerdir.
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