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TESEKKUR
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OZET

DAMASCUS, KIiLIS, HATAY VE KIL KECi IRKLARINDA GENETIK
KARAKTERIZASYONUN mtDNA-D LOOP DiZi ANALIiZi iLE BELIRLENMESI

Karakose 1. Aydin Adnan Menderes Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii, Tarimsal
Biyoteknoloji Anabilim Dal, Yiiksek Lisans Tezi, Damisman: Dr. Ogr. Uyesi Ziihal
Giindiiz, Aydin, 2024.

Bu calismada, Damascus (DMS), Kilis (KLS), Hatay (HTY) ve Kil (KIL) keci
irklarinda mitokondriyal DNA g¢esitliliginin D-loop tizerinde 598 b¢ uzunlugundaki bolgenin
DNA dizi analizi ile ortaya konmasi amaglanmistir. Calismanin hayvan materyalini T.C.
Tarim ve Orman Bakanli81, Tarimsal Arastirmalar ve Politikalar Genel Miidiirligii tarafindan
yiiriitiilen “Halk Elinde Hayvan Islahi” {ilkesel projesi kapsaminda yetistirilen kegiler
olusturmustur. Bu amagcla toplamda 84 bas keciden kan 6rnekleri alinmig ve DNA dizi analizi

ile degerlendirmeler yapilmistir.

Dort farkli itk ve toplamda 84 bas kecgide 65 haplotip, 95 polimorfik bolge ve 64
parsinomik bolge tespit edilmistir. Haplotip ¢esitliligi en yliksek Damascus (H=0,989+0,019)
ve en diislik ise Hatay (H=0,944+0,028) kecilerinde hesaplanmistir. Niikleotid c¢esitliligi
bakimindan en yiiksek ve diisiik degerler sirasiyla Damascus (1=0,02635+0,00336) ve Kil
(1=0,0173440,00109) keg¢i 1rklarinda oldugu gozlenmistir. Popiilasyon genelinde 80 bas
hayvanin A haplogrubunda, dort bas hayvanin ise G haplogrubunda oldugu belirlenmistir.
Daha 6nce literatiirde yer almayan Hatay kecilerinin A ve G haplogruplarinda oldugu tespit
edilmig, aym1 zamanda Damascus kegilerinde ise G haplogrubu ilk kez bu c¢alismada
belirlenmistir. Notralite test sonuglarina gore 6zellikle Hatay kegi popiilasyonunda Fu ve
Li'nin D ile F testi sonuglarinin, nadir allellerin azligina ve popiilasyonda dar bogazin hafif
etkilerine isaret ettigi goriilmektedir. Nei’nin genetik uzaklik matrisine gore ¢izdirilen

dendogram, Kilis kegilerinin bolgedeki Kil keg¢i ve Damascus kegileri ile kontrolsiiz sekilde

XV



melezlendigini, bununla birlikte Hatay kegilerinin ise Kilis ve Kil kecisi ile melezlenerek

ortaya ciktig1 bilgisini desteklemektedir.

Sonug¢ olarak, iizerinde calisilan irklar bakimindan mitokondriyal DNA D-loop
bolgesinin ve yapilan analizlerin genetik varyasyonu ortaya koymasi agisindan yeterli oldugu

sOylenebilir. Elde edilen bulgularin literatiire 6nemli katkilar saglayacag: diistiniilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Ke¢i, mtDNA, D-loop, Haplogrup, Haplotip
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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC CHARACTERIZATION OF DAMASCUS, KILIS,
HATAY AND KIL GOAT BREEDS BY mtDNA-D LOOP SEQUENCE ANALYSIS

Karakose 1. Aydin Adnan Menderes University, Graduate School of Natural and
Applied Sciences, Department of Agricultural Biotechnology, Master Thesis,
Supervisor: Asst. Prof. Ziihal Giindiiz, Aydin, 2024.

This study aims to investigate the mitochondrial DNA diversity in Damascus (DMS),
Kilis (KLS), Hatay (HTY), and K1l (KIL) goat breeds through DNA sequence analysis of the
598 bp D-loop region. The animal material for this study comprised goats raised under the
national project “On-Farm Animal Breeding,” conducted by the General Directorate of
Agricultural Research and Policies of the Ministry of Agriculture and Forestry of the
Republic of Tiirkiye. For this purpose, blood samples were collected from a total of 84 goats,

and evaluations were carried out through DNA sequence analysis.

In four distinct breeds and a total of 84 goats, 65 haplotypes, 95 polymorphic regions,
and 64 parsimony-informative regions were identified. The highest haplotype diversity was
observed in the Damascus breed (H=0,989+0,019), while the lowest haplotype diversity was
recorded in the Hatay goats (H=0,94440,028). In terms of nucleotide diversity, the highest
and lowest values were observed in the Damascus (7=0,02635+0,00336) and Kil
(m=0,01734+0,00109) goat breeds, respectively. Across the population, 80 animals were
found to belong to haplogroup A, while four animals belonged to haplogroup G. It was
determined that the Hatay goats, which were not previously documented in the literature,
belonged to both haplogroups A and G. Additionally, haplogroup G was identified in the
Damascus goats for the first time in this study. According to the neutrality test results,
especially in the Hatay goat population, the outcomes of Fu and Li's D and F tests indicate a

deficiency of rare alleles and imply a slight bottleneck effect within the population.
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According to the Phylogram tree constructed based on Nei's genetic distance matrix,
the results support the idea that Kilis goats have been uncontrollably mated with local Kil
and Damascus goats. Additionally, the data support the idea that Hatay goats have emerged
through mating with Kilis and Kil goats.

In conclusion, the mitochondrial DNA D-loop region and the analyses conducted were
sufficient to reveal the genetic variation among the studied breeds. The findings are expected

to make significant contributions to the existing literature.

Keywords: Goats, mtDNA, D-loop, Haplogroup, Haplotype
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1.GIRIS

Giliniimiiz diinyasinda hayvanlarda bulunan biyolojik varyasyonun korunmasi gelecek
nesiller i¢in biiylik dnem arz etmektedir. Bu varyasyon, farkli popiilasyonlar arasindaki
cesitlilik s6z konusu oldugunda "popiilasyonlar arasi ¢esitlilik" ve popiilasyon igindeki
farkliliklar s6z konusu oldugunda ise "polimorfizm" olarak adlandirilmaktadir (Hartl ve
Clark, 2007). Bu nedenle, farkli hayvan irklar1 arasindaki genetik farkliliklar genetik
varyasyonun onemli bir gostergesidir. Onemli olan nokta, wklar arasindaki genetik
farkliliklarin bir tiirlin i¢indeki genetik gesitlilik agisindan biiyiik bir deger tasimasidir. Bu
farkliliklar, popitilasyon icindeki genetik varyasyonun devamliligini saglamakta ve tiiriin
adaptasyon yetenegini artirmaktadir. Ayrica, genetik varyasyon hastaliklara ve diger ¢evresel
stres faktorlerine karsi direng saglama kapasitesini artirarak popiilasyonun sagligin
korumaya yardimci olur. Bu baglamda, biyolojik varyasyonun korunmasi uluslararasi bir
caba gerektirmektedir. Hayvan genetik kaynaklarin korunmasi irklarin, soyu tiikenme
riskiyle kars1 karsiya kalmasimi engelleyerek gelecek kusaklara zengin bir genetik miras

birakilmasini saglar.

Biyolojik ve genetik varyasyonlar c¢esitli nedenlerden dolay: tiirler, irklar ve gen
diizeyinde azalma veya yok olma tehlikesiyle kars1 karsiyadir. Hayvan popiilasyonlarinda
gbzlenen bu azalmay: etkileyen 6nemli faktorler arasinda ekonomik, sosyal ve cevresel
gelismelerin entansiflesmeyi gerektirmesi, yerli irklara ragmen kiiltlir irklarinin tercih
edilmesi gibi segimler yer almaktadir. Ozellikle gelismekte olan iilkelerde yaklasik 40 hayvan
tiirtiniin %30'dan fazlas1 yok olma tehdidiyle kars1 karsiyadir. Bu durumun yakin gelecekte
tarimsal liretimi diinya ¢apinda olumsuz yonde etkileyecegi diistiniilmektedir. Bu nedenle,
hayvan gen kaynaklarmin korunmasi konusundaki ¢aligmalarda son yillarda hizli bir artis

gozlenmektedir (Ertugrul vd., 2010).

Hayvan gen kaynaklari, genetik cesitliliklerin korunmasi ve siirdiiriilebilir kullanimi1
acisindan biiylik 6neme sahiptir. Bu nedenle, FAO (Food and Agriculture Organization of the
United Nations) tarafindan DAD-IS (Domestic Animal Diversity Information System) veri

tabani ile hayvan gen kaynaklarinin korunmasi amaciyla SOWAnGR (State of the World's



Animal Genetic Resources) programi hayata gegirilmistir (FAO, 2000a; Handley vd. 2007).
Bu cergevede, MoDAD (Measurement of Domestic Animal Diversity) adi verilen bir sistem
olusturulmustur. MoDAD, ciftlik hayvanlarinda genetik varyasyonunun 6l¢iilmesi ve daha
iyi anlagilmasi amaciyla tasarlanmistir. FAO, Hayvan Gen Kaynaklar Kiiresel Strateji
Programi (The Global Strategy for Farm Animal Genetic Resources) ile birlikte DAD-IS ve
MoDAD sistemlerini uluslararasi diizeyde koordine etmektedir (FAO, 2000b). Bu strateji
programi, hayvan gen kaynaklarinin korunmasi ve siirdiiriilebilir kullanimi i¢in eylem
planlarini icermektedir. Ayrica, uluslararasi is birligini tesvik ederek ¢esitli paydaslar1 bir
araya getirmeyi hedeflemektedir. FAO (2000a), hayvan gen kaynaklarini irklarin risk
durumlarina gore smiflandirilmistir. Bu smiflandirmaya gore; yok olmus irklar, kritik
durumda olan 1rklar, yok olma tehlikesi altinda olan irklar, yok olma sinirinda olan irklar,
risk durumu olmayan 1wrklar ve durumu bilinmeyen 1rklar seklinde risk gruplar
olusturulmustur. FAO'nun DAD-IS ve MoDAD ile birlikte yiiriittiigii ¢alismalar ve Hayvan
Gen Kaynaklar1 Kiiresel Strateji Programi, hayvan gen kaynaklarmin korunmasi ve

degerlendirilmesi i¢in bilimsel bir temel saglamaktadir.

Genetik varyasyonlarla ilgili yapilan ¢alismalar, hayvan popiilasyonlarinin genetik
karakterizasyonunun ortaya konmasi ve evrimsel siireclerin anlagilmasi noktasinda énemli
ipuclart saglamistir. Kesfedildigi zamandan itibaren, mitokondri organelinde bulunan
mitokondriyal DNA'nin (mtDNA) rolii ve 6zellikleri lizerine yapilan bilimsel arastirmalar
genetik biliminde 6nemli bir doniim noktast olmustur. mtDNA'min bagimsiz bir genetik
materyal tasimasit ve nesilden nesile aktarimimin kesfedilmesi ile genetik cesitlilik ve
maternal kalitim iizerindeki etkilerini anlamamizi saglamistir. mtDNA, diger
kromozomlardan bagimsiz olarak kalitilan ve daha az rekombinasyona tabii olan bir genetik
materyaldir. Bu 6zelligi, mtDNA'nin soy agaclar1 ve atalarin izlerini geriye dogru takip etmek
icin kullanilmasint miimkiin kilmaktadir. mtDNA analizi; tiirlerin gecmisteki go¢ yollarinin
belirlenmesi, atalarin kdkenlerinin saptanmasi, popiilasyonlarin genetik iliskilerinin ortaya

konmas1 ve evrimsel siire¢lerin anlagilmasi amaciyla yaygin sekilde kullanilmaktadir.

Mitokondriyal DNA'nin anasal kalittim gostermesi, haploit yapisi, niiklear DNA’ya
gore daha hizli evrim orani1 ve rekombinasyon eksikligi gibi 6zellikler, onu filogenetik
analizlerde etkili bir marker haline getirmektedir. Ayrica mtDNA'nin fonksiyonel ve

filogenetik olarak ¢ok sayida genin var oldugu tek bir baglanti grubundan olusan bir siiper

2



gen olarak tanimlanmistir. mtDNA genotipleri molekiiler klonlar, mitotipler ve haplotipler
olarak tanimlanmaktadir. Mitotip terimi, "mitochondrial genotype" kavramimin kisaltmasi
olarak kullanilarak sadece mitokondriyal genom bakimindan genotipi ifade etmektedir.
Haplotip terimi ise mitokondriyal Ozellikler bakimindan genotiplerin tanimlanmasinda
kullanilmakta ve mitotip kavramindan daha genis bir anlama karsilik gelmektedir (Ozdil,

2007).

Hayvansal iiretim alanlar icerisinde keg¢i yetistiriciligi, tarimsal faaliyetlerdeki dnemi
ve sagladigi cesitli faydalar nedeni ile biiylik 6neme sahiptir. Bilimsel arastirmalar keginin
yaklasik 11.000 y1l 6nce evcillestirildigini dogrulamaktadir (Pariset vd., 2011). Toplumlarin
besin gereksinimlerinin karsilanmasinda evcil hayvanlarin yetistirilmesi, hayvansal {irlinlerin
iiretiminde artig saglayarak etkin bir sekilde gida stoklayabilme gereksinimini de beraberinde
getirmistir. Bu gelismeler sonucunda toplumlar, niifuslarinin artmasiyla birlikte yeni
bolgelere yayilarak genisleme imkani elde etmislerdir. Evcillestirme siireci, Neolitik donem
olarak bilinen donemde insan kiiltiirel evrimini 6nemli Olgiide etkileyen ilk adim

olusturmustur (Child, 2006).

Keci irklarinda genetik kaynaklarinin korunmasi, gelecekteki genetik kayiplari 6nleme
ve keci yetistiriciliginin siirdiiriilebilirligi i¢in son derece kritik bir konudur. Tiirkiye'de
yetistiriciligi yapilan ve kegi irklar igerisinde biiyiik dneme sahip olan Damascus, Kilis,
Hatay ve Kil kec¢i wrklari arasindaki filogenetik iligkilerin belirlenmesi, bu 1rklarin
evcillestirme siireclerinin ve tarihsel gelisimlerinin anlagilmasina onemli katkilar
saglamasinin yani sira genetik kaynaklarin durumunun degerlendirilmesi, bu irklara yonelik
1slah programlarinin daha etkili sekilde planlanmasi ve koruma stratejilerinin belirlenmesi
noktasinda 6nemli bir adim olacaktir. Ayn1 zamanda, ge¢cmisteki gog, yerlesiklik ve keci
yetistiriciligi ile ilgili bilgileri derinlestirerek bu irklarin kiiltiirel dnemini ve biyolojik
cesitliliklerinin evrimini anlamamiza yardimei olacaktir. Bu nedenle, mtDNA D-loop dizi
analizi kullanilarak Damascus, Kilis, Hatay ve Kil ke¢i irklar1 arasindaki filogenetik

iligkilerin belirlenmesi amaglanmastir.






2. KAYNAK OZETLERI

2.1. Bereketli Hilal (Fertile Crescent)

Avci-toplayicidan tarima dayali toplumlara devrim niteliginde gegisin baslangicinda,
yaklasik 11.000 y1l 6nce Yakin Dogu'da evcillestirilen ilk yabani otoburlar kegilerdir. O
zamandan beri kegiler, farkli uygarliklarda hayati 6neme sahip olarak ekonomik, kiiltiirel ve
dini rol iistlenmistir. Genetigi ve arkeolojiyi biitiinlestiren ortak aragtirma ¢abasi yalnizca ilk
keci evcillestirmesinin baglamini, yerlerini ve zamanlamasin tespit etmekle kalmayip ayni
zamanda insanlarn bu c¢iftlik hayvanmi diinya ¢apinda yaymak i¢in kullandiklar1 gog
yollarimi izleme yetenegimizi de biiylik Ol¢iide genisletmistir. Diinya genelindeki keci
popiilasyonlarinin cografi yayilimi ve iistel bliylimesi, bu gevis getiren tiirlin asir1 iklimlere
ve zorlu arazilere olaganiistii uyum saglama yetenegini acgikg¢a gostermektedir. Ayrica,
tarihsel siirecte insan gog ile ticaret aglarinin yiikselisini ve diisiislinii degerlendirmek igin

miikemmel bir firsat sunmaktadir (Pereira ve Amorim, 2010).

Evcil hayvanlarin insanlar tarafindan ilk kez evcillestirilmesi Neolitik donemde,
yaklasik 11.000 yil 6nce, "Bereketli Hilal (Miinbit Hilal)-Fertile Crescent" olarak bilinen
bolgede gerceklesmistir (Zeder, 2008). Bu donem, insanlik tarihi agisindan 6nemli bir doniim
noktasidir ve tarimin ortaya ¢ikmasi ile insanlarin yerlesik hayata gecmeleri ve toplumlarin
olugmasi icin bir temel olusturmustur. Ciftlik hayvanlarinin evcillestirilmesinde oncelikli
olarak si1gir, domuz, koyun ve keci gibi tiirlerin ad1 gegmektedir. Ancak, yapilan arastirmalar
koyun ve kecinin ilk evciltilen tiirler oldugunu gostermektedir (Zeder, 2008; Zeder ve Hesse,
2000; Mason, 1984). Bu tiirler, insanlarin avcilik faaliyetlerinden vazgegmeleriyle birlikte
tarimsal ve hayvansal liretimin gelismesine onciiliik etmis ve bugiinkii modern koyun ve keci

tiirlerine doniismiistiir.

Evciltme bolgelerine ait cografi alan Naderi vd. (2008) tarafindan gorsellestirilmis ve

Sekil 2.1°de sunulmustur.
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Sekil 2.1. Evciltme bolgeleri

Evcil kegilerin atasi olan vahsi ke¢inin kimligi, uzun yillardir yapilan arastirmalar ve
genetik analizlerle aydinlatilmaya calisilmistir. Son yillarda yapilan molekiiler ¢aligsmalar,
evcil kecilerin Capra aegagrus tiirlinden kdken aldigini gostermektedir (Naderi vd., 2008,
2007). Bu tiirlin, Hint Vadisi'nden Yakin Dogu'ya kadar olan bolgede yasayan bir vahsi keci
tirli oldugu tahmin edilmektedir. Vahsi kegilerin tarihi cografyalar1 Avrupa'dan Kuzey
Afrika'ya kadar uzanmasina ragmen, modern keg¢inin en muhtemel atasinin Giineybati
Asya'da sinirli bir bolgede yasadigr diisiiniilmektedir (Kul, 2010). Bazi1 arastirmacilara gore,
evcil keci bes farkli yabani kegi tiiriinden (C. ibex, C. prisca, C. caucasica, C. aegagrus ve
C. falconeri) koken almaktadir (Batu, 1951). Ancak diger arastirmacilar, evcil keginin
kokenini C. aegagrus, C. falconeri ve C. prisca gibi li¢ yabani kegi tiiriine dayandirmaktadir
(Akgapinar, 1994; Yarkin, 1965). Takada vd. (1997) tarafindan C. aegagrus ile evcil keginin
D-loop ve sitokrom-b dizilerinin karsilastirmasi yapilmis ve evcil kecinin C. aegagrus

kecisinden koken aldigin1 vurgulamistir.

Capra cinsi tiirlere ait siniflandirma ve diinya {izerindeki dagilimlar1 (Shackleton,

1997) Cizelge 2.1°de gosterilmistir.



Cizelge 2.1. Capra cinsi tiirlerinin siniflandirilmasi ve giincel cografi dagilimlari

Tir Yaygin ismi Cografi dagihm
Capra hircus Evcil Keg¢i Diinya capinda
. Kafkasya, Orta Asya ve
Capra aegagrus Bezoar veya Yaban Kegisi Yakin Dogu

Markhor-Burma Boynuzlu

Capra falconeri Keci Bat1 Himalayalar
Capra caucasica Bat1 Kafkas Dag Kecisi Bat1 Kafkasya
Capra cylindricornis Dogu Kafkas Dag Kegisi Dogu ve Orta Kafkasya
Capra ibex Alp Dag Kegisi Alpler
Capra pyrenaica Ispanya Dag Kegisi Iber Yarimadasi
: .. 9 .. Kuzeydogu Afrika ve
Capra nubiana Niibye Dag Kegisi Arabistan’in Bazi1 Bolgeleri
Capra sibirica Sibirya Dag Kegisi Orta Asya
Capra walie Walia Dag Kegisi Etiyopya’nin Kuzey Daglari

Capra cinsi tiirlerin diinya tizerindeki dagilimlarina iliskin Amills vd. (2017) tarafindan

olusturulan gorsel Sekil 2.2°de sunulmustur.

Caucasica Cylindricornis

Walie ®

Sibirica

Falconeri
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Sekil 2.2. Kegi tiirlerinin diinya {lizerinde dagilimlari




Evecil kegilerin kokenlerini nereden aldig: tartigmali olarak devam etse de arkeolojik
kanitlar ve yapilan bilimsel ¢aligmalar yaklasik 11.000 y1l 6nce Bereketli Hilal bolgesinde
evcillestirildigini desteklemektedir (Pringle, H. 1998; Porter, 1996; Vigne ve Buitenhuis,
1999; Peters vd. 1999; Zeder ve Hesse, 2000; Luikart vd. 2001). Kegilerin evcillestirilmesi,
Neolitik donemde diger hayvan tiirlerinin evcillestirilmesini tetiklemis ve bu siire¢ biiyiik
kiiltiirel ve ekonomik avantajlar saglamustir. {1k evcillestirilen insan popiilasyonlari, yetersiz
beslenme ve agir hastaliklara ragmen bir¢ok avantaj elde etmis ve yasam tarzlarini hizli bir
sekilde doniistiirmistiir. Bununla birlikte, yerlesik yasam tarzin1 giiclendirerek sosyal
tabakalagsma ve karmasik teknolojilerin gelismesini saglamislardir. (Clutton-Brock, 1999;
Zeder, 2006a). Bu nedenle kegiler, bir ¢iftlik hayvani olarak uyum saglama yetenekleri ve
cok yonliiliikleri nedeniyle siirekli olarak insanlarin yayilmasiyla iligkilendirilmistir (Pereira
ve Amorim, 2010). Sarkik kulaklar, biikiilmiis boynuzlar ve ¢esitli renkler dahil olmak {izere
cesitli morfolojik tipler zaman iginde ortaya ¢ikmigtir (Mason, 1984; Verschure, 2006).

Birka¢ (ve muhtemelen bagimsiz) evcillestirme merkezinden baglayarak yonetilen
kegiler, Yakin Dogu'daki bezoar (Capra aegagrus) kegilerinin dogal yasam alanlarinin digina
nispeten hizli bir sekilde yayilmistir. Genel olarak evcil hayvanlarin yayilmasi benzer
iklimlerin dogu-bat1 ekseninde daha hizli gerceklesmistir (Diamond, 2002). Ornegin,
yaklasik 10.500 yi1l 6nce Kibris adasinda kolonilesen insanlar tarafindan buraya getirilen
evcil keciler bulunmustur (Zeder, 2008). Evcil kecilerin daha sicak ve daha kurak ova
bolgelerine taginmasi, daha kiigiik viicut, boynuzlarin boyutu ve seklindeki degisiklikler de
dahil olmak iizere bilinen ilk morfolojik degisikliklerle ortiismiistiir (Zeder, 2006b). Bu
degisiklikler, yaklasik 9.000 yil dnce yapay segilim uygulamalarinin ortaya ¢ikmasiyla,
yabani popiilasyonlarla geriye melezlemenin sona ermesinin neden oldugu genetik
izolasyonla veya Bereketli Hilal'de artan kurakligin (ve daha zayif otlaklarin) dayattig1 yeni
cevresel secici baskilarin etkisiyle aciklanabilir (Pereira ve Amorim, 2010). Keci
yetistiriciliginin yayilmasi, ilk evcillestirilmelerinden hemen sonra (Mason, 1984; Zeder,
2006b) Bereketli Hilal'in dogusunda, Giiney Levant'ta (yerel olarak evcillestirilmis
olabilecekleri yer, Horwitz, 2003), Iran platosunda, Hazar Denizi kiyilarinda ve kegi
kalintilarinin varliginin gosterdigi gibi muhtemelen farkli yonlerde ilerlemistir (Pereira ve

Amorim, 2010).



Evecil kegilerin Asya'ya ana yayilma yollart muhtemelen Orta Asya bozkirlarindan
giiniimiiz Afganistan' {izerinden Mogolistan'a ve kuzey Cin'e, indus Vadisi iizerinden
Hindistan alt kitasina ve ardindan Giineydogu Asya'ya kadar uzanmaktadir (Mason, 1984).
Kecilerde mtDNA ¢aligmalarinin ¢arpici bir sonucu olarak, B haplogrubunun dogu Asya'daki
irklarda goriilme siklig yiiksek frekansta iken (Luikart vd. 2001; Sultana vd. 2003; Joshi vd.
2004; Chen vd. 2005) Avrupa ve Yakin Dogu'da ise oldukc¢a diisiik diizeyde olmasidir
(Pereira ve Amorim, 2010). Bu haplogrubun biiyiik olasilikla Asya'da, belki de indus
Havzasindaki Belucistan'in Neolitik kiiltiirli icinde ortaya ¢iktig1 ileri siirtilmiistiir (Luikart
vd. 2001; Chen vd. 2005). Ancak, dogu Asya'da (haplogrup B'nin daha sik oldugu) bagimsiz
bir evcillestirme olayi destekleyecek yaban kegisi bulunmamaktadir. Ayrica, haplogrup B
ile markhor (Capra falconeri) soylari arasinda higbir iliski olmadig1 goriilmektedir (Luikart
vd. 2001; Pidancier vd. 2006). Bu haplogrup ayn1 zamanda modern bezoar kegisi
popiilasyonunda da nadir (Iran ve Tiirkiye'nin yalnizca birkag bolgesinde gériiliir) olup Indus
Vadisi bolgesinde gozlemlenmemistir (Naderi vd., 2008). Dolayisiyla bu haplogrubun
Asya'da bu kadar yiiksek frekanslara nasil ulastigi tam olarak belli degildir. Haplogrup B'nin
frekans1 kolonizasyon olaylariyla iliskili siirekli darbogazlar nedeniyle artmis olabilir, ancak
evcil hayvanlar gibi genisleyen popiilasyonlarda genetik siirliklenmenin giicii azalmaktadir.
Ayrica, evcil keciler diinyanin tiim bolgelerinde yliksek diizeyde gesitlilik gostermektedir
(Luikart vd., 2001), bu da tek bir bolgeden yayilmayla iliskili kademeli cesitlilik kaybiyla
celismektedir (Pereira ve Amorim, 2010). Evcil kecilerin Giineydogu Asya adalarina
tasinmasi, tekrarlayan gocmen dalgalariyla birlikte cesitli rotalar izlemis olabilir. Evcil
kecilerin Endonezya, Filipinler, Japonya ve Giiney Cin'e yayilmasinin ancak on dordiincii
yiizy1lda (bolgedeki Islami yay1lmadan sonra) oldugu ileri siiriilmektedir. Evcil kegiler biiyiik
olasilikla on sekizinci yilizyilda Batili denizciler tarafindan Pasifik Adalarina tasinmistir. Bu
denizciler, daha sonraki denizcilere yiyecek kaynagi olarak kecileri kasitli olarak bazi adalara
salivermis ve bu da yabani popiilasyonlarin olusmasina yol agmis oldugu diistiniilmektedir

(Mason, 1984).

Evcil kegilerin ve Neolitik yasam tarzinin Avrupa'ya yayilmasi da sonugta avci-
toplayici toplumlarin yavas yavas ortadan kaybolmasina yol agan karmasik ve ¢ok yonlii bir
siiregtir. Bu dagilma siirecinde iki ana rotanin 6nemli oldugu belirtilmistir. 'Tuna rotast',

Neolitik paketin (canak ¢comlek, evcil hayvanlar ve yerlesik yerlesimler) kitanin merkezinden
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Tuna Vadisi boyunca orta ve kuzey Avrupa ovalarina tasinmasini, 'Akdeniz rotasi' ise
Akdeniz kiyilar1 boyunca deniz tasimaciligini isaret etmektedir (Bogucki, 1996). Avrupa'da
tarimin ilk etkisi Yunanistan'da, evcil kegilerin ve c¢ift¢ilerin yaklagik 9.000 yil 6nce Ege
Denizi'ni gegmesiyle ortaya ¢ikmustir. I¢ Avrupa'da tarim topluluklar1 Balkanlar'a (8.000 yil
once), Orta Avrupa'ya (7.400 yil énce), Iskandinavya'ya ve Britanya Adalari'na (6.000 yil
once) yayilmistir (Pereira ve Amorim, 2010). Akdeniz havzasindaki arkeolojik kanitlar,
Italya Yarimadasi'nda (8.000 y1l énce), Giiney Fransa'da (7.700-7.600 y1l énce), iberya'nin
bat1 kiyilarinda (7.400-7.300 yil 6nce) ve giineyinde (7.700-7.600 yil once) cesitli kiyi
yerlesim bolgelerinin olugsmasiyla birlikte, tarimin deniz ve gdcler yoluyla hizla yayildigini
gostermektedir (Zilhao, 2001; Zeder, 2008). Modern ke¢i popiilasyonlar1 {izerine yapilan
aragtirmalar, Akdeniz'in, sirastyla Iber Yarimadasi'ndaki ve Sicilya Adasindaki nadir C ve F
haplogruplarinin varligi da dahil olmak {izere, Yakin Dogu'dan uzak yerlerde beklenenden
daha yiiksek genetik cesitlilik seviyelerine sahip bu bolgeleri birbirine baglayan dogal bir
koridor gorevi gordiigiinii 6ne siirmektedir (Amills vd. 2004; Pereira vd. 2005; Azor vd.
2005; Sardina vd. 2006). Giineybati Avrupa'daki en eski Neolitik bolgelerden birinde
toplanan antik ke¢i kemiklerinden mtDNA dizilimi hem A hem de C soylarinin bu bdlgeye
yaklasik olarak ayni zamanda, yaklasik 7.300-6.900 yil 6nce geldigini ortaya ¢ikarmistir
(Fernandez vd., 2006). Bu bulgu, Neolitik ¢iftcilerin Avrupa'ya ilk gelisinden kisa bir siire
sonra dogu Neolitik bolgeler ile bat1 kiy1 ¢ifteilik bolgeleri arasindaki Akdeniz yolu boyunca
yogun bir evcil keci degisiminin meydana geldigi goriislinii destekleyen bir argiiman olarak
kullanilmistir. Bununla birlikte, A ve C haplogruplarinin Dogu Anadolu'daki bezoar kegileri
ile ayn1 kdkene sahip olduguna (Naderi vd., 2008) ve daha 6nce diisiiniildiigii gibi bagimsiz
bolgelerde olmadigina dair son kesif, her iki soyun da mevcut olabilecegini

diisiindiirmektedir (Pereira ve Amorim, 2010).

Yerli kegiler, on altinct yiizyilin basindan itibaren kesif ve askeri seferler icin besin
kaynag1 olarak Portekizli ve Ispanyol denizciler tarafindan Avrupa'dan Amerika kitasina
nakledilmistir (Pereira ve Amorim, 2010). Giiney ve Orta Amerika kegileri iizerinde yapilan
bir 6n arastirmada ise haplogrup A soylarmin varligi, Iber Yarimadasi'ndan Atlantik
Okyanusu boyunca kegilerin getirilmesiyle veya Atlantik takim adalarindan gelen irklarin

katkistyla miimkiindiir (Amills vd., 2009).
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Kegilerin Afrika'ya girisi biiylik olasilikla ¢obanlarin Yakin Dogu'dan kuzeydogu
Afrika'ya hareketi ile baslamistir (Mason, 1984; Smith, 1992). Nadir olarak goriilen
haplogrup G'nin Giineybat1 Asya ve Misir'daki varligi, bu yakin iligkinin bir miras1 oldugunu
diisiindiirmektedir (Naderi vd., 2007). Kegilerin giineye dogru hareketi (Kuzey Afrika'da
evcillestirilmis sigirlar dahil) muhtemelen yaklasik 4.000-5.000 y1l kadar 6nce nemle iliskili
hastaliklarin (6rnegin; tripanosomiasis) gerilemesine yol agan ¢evresel degisikliklerle iligkili
oldugu diistiniilmektedir (Smith, 1992; Newman, 1995). Parazitler, endemik hastaliklar ve
bliylik yirtict hayvanlar, evcil hayvanlarin giineye dogru yayilmasinin baslica baskilayici
etmenleri oldugu diisliniilmekte olup kitanin en giiney kismina (yaklasik 2.000 yil 6nce)
ulagsmadaki gecikmelerini agiklamaktadir. Diger yandan, Kuzey Afrika'da bulunmayan
(Yakin Dogu'dan karasal bir yol oldugu varsayilarak) ancak Asya'da nispeten yiiksek siklikta
bulunan haplogrup B1 soylarmin Giliney Afrika'daki varligim1 agiklayabilir (Luikart vd.,
2001).

Evcil kegilerin belirli bir bolgede ilk kez ortaya ¢iktigi yaklasik tarihler ve

yayilmalarinin ana yollar1 (Pereira ve Amorim, 2010) Sekil 2.3’te belirtilmistir.

4000-5000

Black Sea

Sekil 2.3. Kegilerin diinya tizerindeki gog yollar
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Tiim hayvan tiirlerinin evcillestirilmesi ile ilgili bilinmeyenler, arkeolojik ve genetik
caligmalarin yardimiyla aydinlatilmaya baslanmistir. Bu caligmalarda, arkeolojik bilgiler
morfolojik ve morfolojik olmayan belirtecler ile ortaya konmustur. Morfolojik belirtegler;
hayvanlarin iskeleti, disleri ve ¢esitli anatomik 6zelliklerine dayanirken, morfolojik olmayan
belirtecler ise hayvanlarin yasam alanlari, kullanim amaglar1 ve yonetimleri gibi faktorlere
dayanmaktadir.  Genetik  bilgiler ise molekiiler belirteclerden  yararlanilarak
degerlendirilmektedir. Bu belirtecler, hayvanlarin genomundaki degisiklikleri ve farkliliklar:
analiz ederek evcillestirme siirecinde yasanan genetik degisimleri ortaya ¢ikarmaktadir

(Zeder vd., 20006).

Evcil hayvanlarin evcillestirilme siireci morfolojik, fizyolojik ve psikolojik
karakterlerde 6nemli degisikliklerin meydana geldigi bir siirectir. Bu siirecte insanlar yaban
hayvanlar1 arasindan kolayca idare edebilecekleri ve faydalanabilecekleri hayvanlar1 segmis
ve bu hayvanlardan yavrular almiglardir. Bu se¢im ve {ireme siireci sonucunda evcillestirilen
hayvanlar genetik olarak belirli morfolojik karakterlere sahip hale gelmis ve hayvanlarin
viicut biiytlikliigii, boynuz sekli ve farkli fiziksel Ozellikleri arkeolojik caligmalarda
morfolojik belirteg olarak kullanilmigtir. Bununla birlikte, evcillestirme siireci sirasinda
hayvanlarin fizyolojik &zellikleri de degisime ugramistir. Ornegin, evcil hayvanlarin sindirim
sistemi, dis yapis1 ve metabolizmalari, insanlarin besleme ihtiyaglarina daha uygun hale
gelmigstir. Ayrica, evcillestirme siirecinin hayvanlar {izerinde psikolojik etkileri de
gozlemlenmistir. Evcil hayvanlar yaban hayvanlarina gére daha sosyal ve insana bagimli hale
gelmistir. Bu psikolojik degisiklikler evcil hayvanlarin insanlarla daha yakin bir iliski
kurmalarin1 ve insanlarin onlar1 daha kolay bir sekilde idare etmelerini saglamistir (Zeder

vd., 2006).

Morfolojik olmayan belirtegler genetik faktorlere dayanmayan belirteclerdir. Bu
belirtegler 6liim yaslari, cinsiyet oranlar1 ve yetistirme yontemleri gibi faktorleri igeren ve
demografik profiller gibi arkeolojik wverileri kullanarak hayvan evcillestirme siirecini
anlamamiza yardimci olmaktadir. Bu belirtegler hayvanlarin evcillestirme siirecinde
insanlarin secici davraniglarinin sonucunda sekillenirler ve hayvanlarin genetik 6zellikleri
iizerinde dogrudan bir etkileri yoktur. Ancak, hayvanlarin insanlar tarafindan nasil

kullanildigina ve yonlendirildigine dair ipuglari saglamaktadir (Zeder vd., 2006).
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Arkeologlar, kaz1 alanlarindan elde edilen kemiklerin hangi topluma ait oldugunu
belirlemek igin morfolojik ve morfolojik olmayan belirtecleri kullanirlar. Ornegin, avci-
toplayict toplumlar genellikle biiylik ve ergin yasta erkek hayvanlari tercih ettigi icin
kazilardan elde edilen kemikler kalin, geligsmis ve genellikle erkek hayvanlara aittir. Bununla
birlikte, tarim toplumlar1 genellikle daha ince yapili disi hayvanlari tercih ederler. Bu nedenle
kazilardan elde edilen kemikler genellikle gen¢ ve disi hayvan kemikleridir. Bu belirtegler,
arkeologlarin gegmis toplumlarin beslenme, ekonomi ve sosyal yapist hakkinda daha ayrintili

bilgi edinmelerine yardime1 olur (Zeder, 2008; Zeder vd. 2006).

Yabani kegilerden evcil kegilere olan evcillestirme siireci, yabani kegi siniflari ve evcil
keci 1irklarinin farklilagmasi gibi konular incelenirken mtDNA, Y kromozomu ve
mikrosatellit markdrler ile analiz edilirler. Bu yontemler evcil kegi irklarinin atasal soyu
hakkinda bilgiler saglar. (Pereira vd. 2009; Naderi vd. 2007; Luikart vd. 2001). Protein
polimorfizmine dayanan smiflandirma ¢aligmalar1 da yapilmistir, ancak boynuz
morfolojisine gore yapilan ve yaygin olarak kabul edilen klasik siiflandirma sonuglarina
uyumlu neticeler alinamamistir. Bu nedenle, arastiricilar 6zellikle mtDNA analizlerine
yonelmistir (Manceau vd., 1999). Mitokondriyal deoksiriboniikleik asit (mtDNA), giiclii
secici baskilarin olmamasi ve hizli molekiiler evrim nedeniyle hayvan evcillestirme 6l¢eginin
incelenmesinde son derece faydalidir. Molekiiler rekombinasyonun olmamasi nedeniyle de
mtDNA'nin anasal kalittimi, zaman icinde birbirinden ayrilan yeni soylarin (veya
haplotiplerinin), yeni mutasyonlarin birikmesi yoluyla soy bilimsel ¢ikarimini
kolaylagtirmaktadir. Y kromozomal belirtegler daha az kullanilir, ancak memeli gruplarinda
onemli bir kullanima sahiptirler. Cilinkii babadan kalitim yoluyla mtDNA'ya bir alternatif
sunar ve erkek aracilifiyla dagilimm veya introgresyonun belirlenmesine izin verirler

(Bruford vd., 2003).

Keci mitokondriyal DNA (mtDNA) verileri, farkli cografi bolgelerde bulunan modern
kec¢i wrklarinda en az alti farkli mtDNA haplogruplarinin bulundugunu gosteren garpict
sonuclar ortaya koymustur (Naderi vd., 2007). Bu veriler, keci evcillestirmesi ve
sonrasindaki irk ayriminin kompleks bir siire¢ oldugunu ve farkli cografi bolgelerde bagimsiz
olarak gerceklestigini diisiindiirmektedir. Otozomal veriler ile yapilan ¢alismalar, haplogrup
A'nin genetik ve cografi mesafeler arasinda bir korelasyon gdsterdigini ortaya koymustur

(Pariset vd. 2009; Canon vd. 2006). Hayvanlarin filogenetik analizlerinde, mtDNA'nin D-
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loop ve Sitokrom-b bélgeleri siklikla kullanilan ve evrim tarihgesinin aydinlatilmasinda
bliylik 6nem tasiyan genetik belirteclerdir. Bu bolgeler, 6zellikle kegilerin evcillestirilmesi
ile ilgili arastirmalarda yaygin bir sekilde kullanilmistir (Naderi vd. 2007; Pidancier vd. 2006;
Pereira vd. 2005; Luikart vd. 2001; Hiendleder vd. 1998). Mitokondrial DNA'nin D-loop
bolgesi, kegilerde yaklasik 140 degisken bolge icermesi nedeniyle en yliksek varyasyon
gosteren bolgedir. Bu nedenle, irklar arasindaki ayrimin filogenetik agaca daha belirgin bir
sekilde yansitilmasina olanak tanir. Sitokrom-b bolgesi ise yaklasik 50 degisken bolge
icermekte olup, kodonlardaki ii¢lincli baz degisiklikleri ile sekillenen sessiz mutasyonlar
sayesinde 1rklarin birbirlerinden ayrilmaya basladigi donemler ortaya konulabilmektedir

(Joshi vd. 2004; Luikart vd. 2001).

mtDNA analizine dayali olarak yapilan c¢aligmalarda A, B ve C haplogruplarinin
yaklasik 200.000 yil oncesinde farklilastiklar1 ve evciltme siirecinde ise farkli cografi
bolgelere dagilim gdsterdikleri belirtilmistir (Luikart vd., 2001). Haplogruplarin diinya
iizerindeki cografi dagilimlar1 ve bireylerin yiizdesi (Pereira ve Amorim, 2010) Cizelge

2.2’de gortilmektedir.

Cizelge 2.2. Diinya iizerinde haplogruplarin cografi dagilimi

Haplogrup Bireylerin Yiizdesi Cografi Dagihm

A 90,86 Diinya capinda
B1 4,40 Sahra alt1 Afrika ve Yunanistan
B2 1,44 Cin ve Mogolistan

C 1,44 Asya ve Avrupa

D 0,54 Asya ve Orta Avrupa

F 0,12 Sicilya

G 1,11 Yakin Dogu ve Kuzey Afrika

Yaklasik 10.000 yil once, evcillestirmenin A haplogrubuna ait bir disi hayvanla
basladigi, bu siiregten yaklasik 6.000 y1l sonra C haplogrubuna ait ve 2.000 yil sonra ise B
haplogrubuna ait disi hayvanlarin evcillestirme siirecine dahil edildigi diisiiniilmektedir.
Yapilan caligmalarda kegilerin kitalararasi yogun transferinin sonucu olarak genetik
cesitliligin daha ¢ok 1rklar iginde olmas1 ve cografi olarak farklilik gostermedigi belirtilmistir.
Ornegin, kitalararas: farklilik goz éniine alindiginda sigirlarda gériillen mtDNA varyasyonu

%84 iken, bu oranin kegilerde sadece %10 civarinda oldugu goriilmiistiir (Luikart vd., 2001).
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Bununla birlikte, kecilerde D haplogrubu (Joshi vd., 2004), F haplogrubu (Sardina vd., 2006)
ve G haplogrubu (Naderi vd., 2007) farkli arastiricilar tarafindan ortaya konmustur.

Haplogruplarin diinya {izerindeki dagilimlarina iliskin gorsel (Colli vd., 2015) Sekil

2.4’te sunulmustur.

. Hg A . Hg D
B s 0 Hgr

Goat remains Hg C Hg G

Sekil 2.4. Haplogruplarin diinya iizerindeki dagilimlari

2.2. Mitokondri

Mitokondriler, hiicrelerin enerji iiretiminden sorumlu temel organellerdir. Oksidatif
fosforilasyon yoluyla ATP sentezi gergeklestirirler ve hiicrenin enerji ihtiyacini karsilarlar.

Bunun yani sira, lipid ve amino asit metabolizmasi, hiicre proliferasyonu, apoptoz ve hiicre
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farklilasmas1 gibi ¢esitli hiicresel siireclerde de onemli rol oynarlar. Ozellikle hiicre
farklilagmasi sirasinda mitokondrilerin fonksiyonlar1 hiicrenin 6zellesmesi ve farklilagmast
icin gereken enerji ve metabolik ara iirlinlerin iiretiminde kritik 6neme sahiptir. Ayrica
mitokondriler, hiicre yaslanmasi1 ve ¢esitli hastaliklarla iligkili olabilecek oksidatif stresin
onlenmesinde de 6nemlidirler. Bu organeller, hiicre i¢indeki reaktif oksijen tiirlerinin (ROS)
etkilerini notralize ederek hiicrenin saglikli islevselligini korurlar (Sato ve Sato, 2013).

Mitokondrinin yapisina ait gorsel (NIH, 2023) Sekil 2.5’te goriilmektedir.

Nucleus Cytoplasm

Mitochondrion

Nucleolus
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Outside cell

Sekil 2.5. Mitokondri

Bitki hiicrelerinde bulunan plastidler veya kloroplastlar gibi mitokondrilerin de
endosimbiyotik organeller oldugu disiiniilmektedir. Bu organeller kendi genomik
DNA'larina sahip olduklar1 i¢in bagimsiz olarak evrimlesebilirler (Margulis, 1970).
Sitoplazmik organellerin DNA'st Mendel disi bir sekilde kalitilir. Cogu hayvanin
hiicrelerinde mtDNA'nin yalnizca hayvanin gelistigi oositin mitokondrilerinden miras
alindig1 yaygin olarak kabul edilmektedir (Ankel-Simons ve Cummins, 1996; Birky, 1995;
Giles vd. 1980). Bu kalitim kalibina genellikle "ebeveynsiz kaliim" denir ve bu durum

ozellikle "anneden kalitim" olarak adlandirilir. mtDNA mutasyonlarinin neden oldugu baz
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insan mitokondriyal hastaliklari anneden kalitsaldir. mtDNA'nin yani sira kloroplast DNA
(cpDNA) veya plastid DNA'min (ptDNA) tek ebeveynli kalitim1 da gozlenmektedir (Birky,
1995). Memelilerde, sperm kaynakli paternal mitokondri genellikle dollenmeden sonra oosit
sitoplazmasina girer ve gecici olarak zigotta fazla miktarda maternal mitokondri ile bulunur.
Bununla birlikte, baba mitokondrileri ve DNA'lar1 bir sekilde ortadan kaldirilir ve higbir
zaman yavrulara aktarilmaz (Ankel-Simons ve Cummins, 1996). mtDNA'nin anneden
kalitimimin altinda yatan mekanizmay1 agiklamak i¢in iki hipotez 6ne siiriilmiistiir. "Basit
Seyreltme Modeline" gore, cok daha diigiik bir kopya sayisinda mevcut olan babaya ait
mtDNA, oosit mtDNA'sinin fazlaligi ile basitge seyreltilir ve sonug olarak yavruda zorlukla
saptanabilir (Gyllensten vd., 1991). Ote yandan, "Aktif Bozunma Modeli"nde babaya ait
mtDNA'nin veya mitokondrilerin kendilerinin, babaya ait mtDNA'nin bir sonraki nesile
aktarilmasini aktif olarak Onlemek icin dollenmeden Once veya sonra segici olarak
bozundugu diisiiniilmektedir. Son zamanlarda, ikinci modeli destekleyen cesitli kanitlar
farkli hayvan tiirlerinde toplanmistir. Bu sonuglar ayrica, farkli tiirlerin babaya ait
mtDNA'nin kalitmimi 6nlemek i¢in farkli mekanizmalar kullandigini da gostermektedir

(Sato ve Sato, 2013).

Memelilerde paternal mitokondri, spermin basini ve kamgili kuyrugunu birbirine
baglayan yap1 olan orta parcaya sikica yerlesmis durumdadir. Dev spermlere sahip olan Cin
hamsterlerinde (Cricetulus griseus), baba mitokondriyal DNA ve flagellar kuyrugu da dahil
olmak iizere spermin orta parcasi yumurtanin diginda kalir ve dollenmeden sonra oosit
sitoplazmasina giremez (Yanagimachi vd. 1983; Pickworth ve Change, 1969). Bu durumun,
memelilerde mtDNA'nin anneden kalittim mekanizmasini agikladig: diisiiniiliiyordu. Ancak,
insanlar ve fareler dahil olmak {izere ¢cogu memelide babaya ait mtDNA ddllenmenin
ardindan oosit sitoplazmasina girdigi bilinmektedir (Sutovsky vd. 1999; Kaneda vd. 1995;
Shalgi vd. 1994; Hiraoka ve Hirao, 1988; Fleming vd. 1986; Sathananthan vd. 1986).
Bununla birlikte, farelerde mtDNA'nin sadece anneden kalitimi oldukca hassas bir PCR
yontemiyle dogrulanmistir (Kaneda vd., 1995). Diger yandan, yapilan bir calismada bir Mus
musculus susu, bir Mus spretus susu ile tiirler arasi ¢iftlesmeye tabi tutuldugunda, babaya ait
mtDNA'nin 8-26 kusak ardisik geri melezleme ile aktarildig: bildirilmistir (Gyllensten vd.,
1991). Bununla birlikte, daha sonraki ¢aligmalar babaya ait mtDNA'nin bu tiir bir aktariminin

yapay tiirler arast hibritlerle sinirli oldugunu ve mtDNA'nin tiir i¢i hibritlerde kesinlikle anne
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tarafindan kalitlandigin1 géstermistir (Kaneda vd., 1995). Bu sonuglar, babaya ait mtDNA'nin
taninmasi ve diglanmasi igin tiire 6zgii bir mekanizma oldugunu gostermektedir. Ayrica
paternal mitokondrilerin veya DNA'larinin taninmasi i¢in dokuya 6zgii baz1 mekanizmalarin

oldugu da ileri siiriilmiistiir (Shitara vd., 2000).

2.3. Mitokondriyal Genom

Okaryotik organizmalarin neredeyse tamamu, niikleer genomdan bagimsiz olarak ¢ok
kopyalt mitokondriyal genomlara sahiptir. Bu genomlar, hiicresel enerji {iiretimi ve

metabolizma gibi hayati siirecler i¢in 6nemli genetik bilgiyi icermektedir.

Insan mitokondriyal DNA's1, ilk olarak 1981 yilinda dizilenmis ve daha sonra bu
dizileme on sekiz yil sonra revize edilmistir (Andrews vd. 1999; Anderson vd. 1981). Insan
mtDNAs1, ¢ift sarmalli dairesel bir DNA molekiiliidiir ve 16.569 baz ¢iftinden olusur. Bu
genom, solunum zincirinin Kompleks I, III, IV ve V'in ¢ekirdek bilesenleri olan on ii¢
polipeptidi kodlar. Bu on {i¢ protein, mitokondriyal matristeki 6zel bir mekanizma tarafindan
kopyalanir ve ¢evrilir. Bu mekanizma, mitokondriyal genomdan once RNA kopyalari
olusturur ve ardindan bu RNA'larin protein sentezi i¢in kullanilabilen amino asitler ile
eslestigi 22 tRNA ve iki ribozomal RNA kodlar. Insan mtDNA's1 son derece sikistirilmus bir
yapiya sahiptir ve genler arasinda neredeyse hi¢c bosluk yoktur. Hatta bazen iki protein
kodlama bolgesi st iiste biner ve bu ayrimi zorlastirabilir. Sezyum kloriir gradyanlarinda
farkli yiizerliklere neden olan farkli baz bilesimlerine dayanarak mtDNA'nin iki ipligi, "agir
(H)” ve "hafif (L)” seritler olarak gosterilmektedir (Sekil 2.6. from “Nicholls ve Minczuk,
2014”). Mitokondriyal DNA'nin agir ve hafif iplik¢ikleri, uzun polisistronik molekiiller
olarak kopyalanir ve transkripsiyon siireci sirastyla agir iplik¢ik (HSP'ler) ve hafif iplik¢ik
promotoriinden (LSP) baslar. Bu iki promotor bdlgesi, mtDNA'nin yapisal 6zelliklerinden
kaynaklanan farkliliklar1 yansitmaktadir. mtDNA'nin replikasyon mekanizmasi heniiz tam
olarak ¢dziilememistir ve mevcut literatiirde farkli modeller nerilmistir. i1k olarak 1970"erin
basinda 6ne siiriilen "Sarmal Yer Degistirme" modeli ve daha sonra 2006'da 6nerilen RITOLS
modelidir. Her iki model de her mtDNA sarmali i¢in bir ana replikasyon kaynagi

tanimlamaktadir (Yasukawa vd. 2006; Clayton, 1982).
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Sekil 2.6’da (Nicholls ve Minczuk, 2014) yesil ¢izgi ile gosterilen alanda 7S DNA'nin
ana 5' ucunun konumu belirtilmistir. HSP ve LSP, sirasiyla agir ve hafif iplik promotorti;
CSB, korunmus dizi blogu; TAS, sonlandirmayla iliskili diziler; HVS1 ve HVS2 Hiper
degisken segment 1 ve 2’yi gostermektedir. Klasik replikasyon orijinleri On (H iplik orjini)
ve Ot (L iplik orjini), genomu sirastyla "major arc-ana yay" ve "mindr arc-kiiciik yay" olarak
adlandirilan kabaca tigte iki ve licte bir bolgeye ayirir. Mitokondriyal transkripsiyon ve
replikasyon i¢in gerekli olan cis elementlerinin ¢ogu, kodlamayan bolge (NCR) iginde
bulunur. Bircok mtDNA molekiilii kodlamayan bdlgenin biiylik bir boliimiinii kaplayan ve
D-loop olarak bilinen ti¢lii sarmalli bir yap1 olusturan ii¢iincii bir lineer sarmal igerir (Nicholls

ve Minczuk, 2014).
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Sekil 2.6. Insan mitokondriyal DNA ve D-loop bélgesinin ayrintili yapisi

Insan mtDNA'sinin ana kodlamayan bolgesi (NCR), fenilalanin ve prolinin mt-tRNA
genleri arasinda yaklasik 1.1 kb'lik bir alan1 kaplar. Kodlamayan bdlge sirasiyla agir ve hafif
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iplikciklerin transkripsiyonu i¢in HSP ve LSP promotorlerinin yani sira agir iplikgik
replikasyonunun klasik kaynagi olan On'y1 icerir. Kodlamayan bolgenin biiytik bir kismi ise
genellikle yaklasik 650 nt'lik dogrusal bir {igiincii DNA sarmali igerir ve kararli bir D-loop
yapisi olusturur (Nicholls ve Minczuk, 2014). “Ana kodlamayan bolge (NCR)” ve “D-loop”
terimleri literatiirde siklikla birbirinin yerine kullanilmaktadir, ancak D-loop bdlgesi tiim
kodlamayan bodlgeyi kapsamadigindan ve mtDNA molekiillerinin yalnizca bir kismi bir D-
loop i¢erdiginden bu kullanim her zaman dogru degildir. D-loop bdlgesi, Ou (H iplik orjini)
cevresinden (yani 7S DNA'nin 5' ucunda) tRNA Pro genine yakin (7S DNA'nin 3' ucunda)
terminasyonla iligkili diziye (TAS) kadar uzanmaktadir (Doda vd., 1981).

D-loop bolgesi ilk olarak kirk yili askin bir silire once fare ve tavuk mtDNA'sinin
elektron mikrograf goriintiilerinde tanimlanmistir (Robberson vd. 1972; Kasamatsu vd. 1971;
Arnberg vd. 1971). D-loop boélgesinin olusumu ve stabilitesi, kodlamayan bolge i¢indeki
dizilere bagl olmakla birlikte insan, tavsan ve sigir gibi tiirlerde biiylik oranda bu diizen
korunmaktadir. Ayrica, insan ve fare mtDNA'larinin kodlamayan dizilerinin karsilagtirilmasi
orijinal olarak LSP (hafif iplik promotdrii) ve On (H iplik orjini) arasinda yer alan ve CSB1,
CSB2 ve CSB3 olarak anilan ii¢ "korunmus dizi blogunun" varligin1 ortaya ¢ikarmistir
(Walberg ve Clayton, 1981). Daha sonrasinda bir¢ok tiir iizerinde yapilan caligmalarda
CSB1'in ¢ok iyi korundugunu, CSB2'nin bazi tiirlerde yalnizca kismen mevcut oldugunu ve
CSB3'iin ise bazen tamamen bulunmadigini ortaya koymustur (Sbisa vd. 1997; Saccone vd.
1991). Buna karsilik, Drosophila gibi diger bazi tiirlerin mtDNA'lar1 bir D-loop barindirmaz
ve yukarida belirtilen dizi elemanlarina ise sahip degildir. Bu tiirlerin mtDNA'lar1 bunun
yerine yaklasik %95 adenin ve timinden olusan “A+T agisindan zengin” bir kontrol bolgesi

icermektedir (Goddard ve Wolstenholme, 1978; Rubenstein vd. 1977).

D-loop bolgesinin varlig1 onlarca yildir bilinmesine ragmen mitokondrinin bu yapiy1
neden sentezlendigi ve dnemli 6l¢iide enerji harcamasinda korudugu hala anlagilamamistir
(Nicholls ve Minczuk, 2014). D-loop bolgesinin varligina iligkin en uzun siiredir devam eden
hipotez, mtDNA replikasyonunun zincir yer degistirme modeline gore, D-loop'un erken
sonlandirilmis agir-zincir replikasyonunun bir ara maddesini temsil ettigidir (Clayton, 1982).
Bu hipotez, D-loop’un ana 5' ucunun agir sarmal replikasyonunun orijini olan On (H iplik
orjini) ile cakistigt gbzlemine dayanmaktadir. Bu modele gore iiretken agir-zincir

replikasyonu, ya 7S DNA'y1 dogrudan H-strand replikasyonu igin bir primer olarak
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kullanarak ya da TAS'ta (sonlandirmayla iliskili diziler) sonlanmayan bir 7S DNA molekiilii
sentezleyerek baslatmaktadir. in vitro kosullarda, Polp'nin (DNA polimeraz beta) 7S DNA'y1
bir primer olarak kullanabildigi bulunmustur (Eichler vd, 1977), ancak bunun in vivo
kosullarda gegerli olup olmadigi bilinmemektedir. Aynm1 sekilde, potansiyel olarak TAS'ta
sonlandirmay1 tesvik edebilecek veya baskilayabilecek faktorler de bilinmemektedir.
Sentezlenen 7S DNA sarmallarinin yaklasik %95'inin daha sonra ters gevrildigi tespit
edilmistir (Bogenhagen ve Clayton, 1978; Robberson ve Clayton, 1973). Hayvan
mtDNA'larinda meydana gelen boyut ve islevdeki asir1 azalma mtDNA'nin enerji agisindan
oldukca kisith bir molekiil oldugunu diisiindiirmektedir. Bu nedenle, islevsel olarak
azaltilmis ve enerji acisindan kisitlanmig bir molekiiliin etkili bir sekilde DNA sentezi ve

dongiisii i¢in bu kadar biiyiik miktarda kaynak harcamasi garip goériinmektedir.

Kimyasal olarak indiiklenen mtDNA kopya sayisinin tiikkenmesi karsisinda bile TAS'ta
DNA sentezinin sonlandirilmasi kalicidir (Brown ve Clayton, 2002). D-loop sentezi ve
mtDNA replikasyonu arasindaki iliskinin bu nedenle 6ne siirtildiigi kadar basit olmasi
miimkiin degildir. Bu ayn1 zamanda, D-loop sentezinin yalnizca replikatif bir ara {iriin
olmanin dtesinde igsel bir islevi yerine getirdigini gdstermektedir. Insan kalp dokusundan
alinan ve kodlamayan bolgeyi iceren mtDNA pargalarinda rekombinasyon ara maddelerini
animsatan yiiksek seviyelerde Holliday baglantis1 benzeri ara maddeler goriilmistiir
(Pohjoismaki vd. 2009; Kajander vd. 2001). Bu baglamda, 7S DNA'nin u¢larinin hem
anneden hem de babadan mtDNA tasiyan bireylerden alinan mtDNA molekiillerinde, bariz
rekombinasyon kirilma noktast sicak noktalar1 oldugunu gostermektedir (Kraytsberg vd.,
2004). mtDNA'nin replikasyonu hiicre dongiisiinden bagimsiz olsa da 7S DNA seviyesinin
hiicre dongiisii agamasina gore degistigi ve 7S DNA sentezinin S-fazinda zirve yaptigi

belirlenmistir (Antes vd., 2010).

Insan yaslanmas: ile esey hatt1 nokta mutasyonlari, somatik nokta mutasyonlari ve
yeniden diizenlemeler dahil olmak iizere mtDNA'daki degisiklikler arasindaki iligki son
yillarda yogun bir sekilde arastirilmistir. Yagh bireylerin mtDNA mutasyonlar1 biriktirdigini
gosteren ve bu mutasyonlarin memeli yaslanmasinda rol oynadigini gosteren Onemli
miktarda veri mevcuttur. Bununla birlikte, mtDNA mutasyonlar: ile insan yaglanmasi
arasindaki baglantinin nedensel mi yoksa sadece korelasyonlu mu oldugu hala net degildir

(Larsson, 2010). Insanlarda mtDNA'daki nokta mutasyonlariimn orani, niikleer DNA igin
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karsilik gelen orandan yaklasik iki kat daha fazladir (Khrapko vd, 1997). Kodlamayan bolge
(NCR) dizileri mtDNA'daki en degisken dizilerdir ve 6zellikle {i¢ asir1 degisken segmentte
(HVS1:16.024-16.383; HVS2:257-372; HVS3:438-574) goriilmektedir. Ug segmentten ikisi,
HVS1 ve HVS2, D-loop bdlgesi ile ortiismektedir. HVS'lerin normalde mtDNA'lardaki en
degisken bolgeler olmasina ragmen yasa bagli nokta mutasyonlart D-loop'ta siklikla tespit
edilmemistir (Michikawa vd., 1999). Ancak, ilerleyen yasla birlikte mtDNA delesyon
seviyesinin arttig1 gézlenmistir (Khrapko vd., 1999). Ayrica, yasl dokularda bulunan mtDNA
delesyonlar1 neredeyse hi¢bir zaman D-loop bdlgesini icermemekte ve kirilma noktalart 7S
DNA'nin 3' ucundan agag1 yonde bulundugu ifade edilmistir (Yasukawa vd., 2005). Alternatif
olarak, D-loop bolgesi silinmis mtDNA tiirlerine kars1 bu gii¢lii negatif se¢im ii¢ sarmalli D-
loop yapisinin DNA kirilmasina karsi korudugunu gosterebilir. Bu koruma mekanizmast,
daha 6nce var oldugu varsayilan D-halkas1 baglayici proteinlerini de igerebilir (He vd., 2007).
Bu goriise gore, D-loop yapist dogru mtDNA diizenlemesi amaciyla vazgecilmez olan cis

Ogelerini korumak i¢in evrimlesmis olabilir. (Bailey vd. 2009; Trifunovic vd. 2004).

2.4. Kegilerde Mitokondriyal DNA

Keci mitokondriyal DNA's1 16.640 baz ciftinden olusan ¢ift sarmal halka yapisina
sahiptir. Kegilerin mitokondriyal DNA's1, toplamda 37 gen icermekte olup bu genler arasinda
2 ribozomal RNA geni (12S ve 16S rRNA), 22 transfer RNA (tRNA) geni ve 13 protein
kodlayan veya mesajct RNA (mRNA) geni yer almaktadir. Kegilerin mitokondriyal DNA's1,
13 adet protein kodlayan geni icermektedir. Bu genler; NADH dehidrogenaz'in 1, 2, 3, 4, 4L,
5 ve 6 alt birimlerini, sitokrom ¢ oksidaz'in I, II ve III alt birimlerini, ATPaz'in 6 ve 8 alt
birimlerini ve sitokrom b'yi icermektedir. Bu genler, L-ipliginde NADH dehidrogenaz'in
sadece altinci alt birimi ve sekiz tRNA tarafindan kodlanmaktadir. H-ipliginde ise digerleri
de kodlanmaktadir. Kegilerdeki bu protein kodlayan genler, sigir ve koyunlardaki protein
kodlayan genlerle karsilastirildiginda %1,2 ila %12,2 arasinda farklilik gostermektedir.
Ayrica bu protein kodlayan genler ayri ayr incelendiginde keci ve sigir arasinda %7,3
farklilik oldugu ve kegi ile koyun arasinda ise %4,7 farklilik oldugu ortaya ¢ikmistir. (Parma
vd., 2003). Sekil 2.7°de kecilerde tam mitokondriyal genomun fiziksel haritas1 (GuangXin
vd., 2015) goriilmektedir.
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Sekil 2.7. Kegilerdede tam mitokondriyal genomun fiziksel haritasi

Yapilan ¢aligmalara gore keci mitokondriyal DNA'nin hafif zincirinde (%L) adenin (A)
%33,47; timin (T) %27,40; sitozin (C) %25,92; guanin (G) %13,10 oraninda bulunmaktadir.
Keci mitokondriyal DNA'sinin ND2, ND3 ve NDS5 genlerinin disindaki tiim protein kodlayan
genleri metiyonini (AUG) start kodonu olarak kullanmaktadir. Bununla birlikte; ND2, ND3
ve NDS5 genlerinde ise izolosin (ATA) start kodon olarak kullanilmaktadir (Parma vd., 2003).

Cizelge 2.3’te kegilerde mitokondriyal genomun 6zellikleri (GuangXin vd., 2015)

detayl sekilde sunulmustur.

23



Cizelge 2.3. Kecilerde mitokondriyal genomun 6zellikleri

Bolge Pozisyon Niikleotid Kodon Strand
from to uzunlugu (b¢) | Start | Stop
D-loop 1 1212 1212 H
tRNA-Phe 1213 | 1280 68 H
12S rRNA 1281 | 2234 954 H
tRNA-Val 2237 | 2303 67 H
16S rRNA 2304 | 3869 1566 H
tRNA-Leu 3876 | 3950 75 H
NADH dehydrogenase subunit 1 (ND1) 3953 | 4908 956 ATG | TAA H
tRNA-Ile 4909 | 4977 69 H
tRNA-GIn 4975 | 5046 72 L
tRNA-Met 5049 | 5117 69 H
NADH dehydrogenase subunit 2 (ND2) 5118 | 6159 1042 ATA | TAG H
tRNA-Tp 6160 | 6226 67 H
tRNA-Ala 6228 | 6296 69 L
tRNA-Asn 6298 | 6370 73 L
OL 6373 | 6408 36 L
tRNA-Cys 6403 | 6470 68 L
tRNA-Tyr 6471 | 6538 68 L
Cytochrome ¢ oxidase subunit I (COI) 6540 | 8084 1545 ATG | TAA H
tRNA-Ser 8082 | 8150 69 L
tRNA-Asp 8158 | 8225 68 H
Cytochrome ¢ oxidase subunit II (COII) 8227 | 8910 684 ATG | TAA H
tRNA-Lys 8914 | 8980 67 H
ATPase subunit 8 (ATPase8) 8982 | 9179 198 ATG | TAA H
ATPase subunit 6 (ATPase6) 9140 | 9820 681 ATG | TAA H
Cytochrome ¢ oxidase subunit I1I (COIII) 9820 | 10603 784 ATG T-- H
tRNA-Gly 10604 | 10672 69 H
NADH dehydrogenase subunit 3 (ND3) 10673 | 11018 346 ATA T-- H
tRNA-Arg 11020 | 11088 69 H
NADH dehydrogenase subunit 4L (ND4L) 11089 | 11385 297 ATG | TAA H
NADH dehydrogenase subunit 4 (ND4) 11379 | 12756 1378 ATG T-- H
tRNA-His 12757 | 12826 70 H
tRNA-Ser (AGY) 12827 | 12886 60 H
tRNA-Leu (CUN) 12888 | 12957 69 H
NADH dehydrogenase subunit 5 (NDS) 12958 | 14778 1821 ATA | TAA H
NADH dehydrogenase subunit 6 (ND6) 14762 | 15289 528 ATG | TAA L
tRNA-Glu 15290 | 15358 69 L
Cytochrome b (Cytb) 15363 | 16502 1140 ATG | AGA H
tRNA-Thr 16506 | 16575 70 H
tRNA-Pro 16575 | 16640 66 L

* H ve L sirastyla agir ve hafif iplik¢igi gostermektedir.

Kecilerde D-loop bolgesi yaklagik 1212-1213 baz ciftinden olusan ve en yiiksek

varyasyon oranina sahip olup mutasyonlarin en fazla dagildig: iki ¢ok degisken bdlgeyi

icermektedir. Bu degisken bolge alanlari birinci ¢ok degisken bolge (Hypervariable region,

HVR-1) ve ikinci ¢ok degisken bolge (Hypervariable region, HVR-2) olarak bilinmektedir.
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D-loop bolgesinde HVR-1 birinci bolge (L-domain) igerisinde, HVR-2 ise ikinci bolge (R-
domain) igerisinde yer almaktadir. Kecilerin filogenetik aragtirmalarindaki tarihi
anlayabilmek amaciyla mtDNA'min en degisken bdlgesi olan D-loop kontrol bdlgesinde
bulunan HVR-1 bolgesinin dizi analizine basvurulmaktadir. Bu bolge, HVR-2 bdlgesine gore
daha fazla polimorfizm gostermektedir. D-loop'un HVR-1 bdlgesinde mutasyon orani
yaklagik %383,4 olup HVR-2 bolgesinde ise bu oran %16,6'dir. HVR-1 bolgesi
insersiyon/delesyon mutasyonlar1 nedeniyle uzunlugunda degisiklik gosterebilmektedir.
Bunun yani sira, burada baz degisimleri (substitutions) olarak hem transisyonlar (transitions)

hem de transversiyonlar (transversions) gozlemlenebilmektedir (Naderi vd., 2007).

2.5. Kecilerde mtDNA D-loop Bélgesi ile Tlgili Yapilan Cahsmalar

Masila vd. (2024) tarafindan yapilan c¢alismada Galla kegilerinde mtDNA D-loop
bolgesinin dizi analizi sonucunda toplamda 68 haplotip tespit edilmistir. Caligilan
popiilasyonlarda haplotip ¢esitliliginin 0,8939+0,0777 ile 1,0000+0,0221 arasinda degistigi
hesaplanmistir. Galla kecilerinde A, D ve G olmak {izere {i¢ haplogrup belirlenmis ve en
yaygin haplogrubun A oldugu goriilmiistir. Molekiiler varyans analizi sonucunda

poptilasyonda %94,39 oraninda 6nemli farklilik gosterdigi bidirilmistir.

Bherey vd. (2023) tarafindan Misir’da yetistirilen keci irklarinda mtDNA D-Loop dizi
analizi sonucunda 445 farkli haplotipten olusan bireylerin sadece A haplogrubunda oldugu
bildirilmistir. Calisilan populasyonlarda haplotip ve niikleotid ¢esitliligi sirasiyla 0,99835 ve
0,02576 olarak tespit edilmistir.

Nguyen vd. (2022) tarafindan Vietnam’da yerel keci irklarinin mtDNA-HVR bolgesi
dizi analizi ile wklar arasinda filogenetik iliski incelenmistir. Niikleotid bilesiminin
A=%32,55; T=%28,33; G=%14,67; C=%24,87 ve G+C igeriginin ise %39,12 oldugu tespit
edilmistir. Toplam 50 polimorfik bolgeden 48'i gegis ve 2'si transversiyon olup, toplamda 21
haplotip saptanmistir. Niikleotit ve haplotip ¢esitlilik indeksleri (& ve Hd) sirastyla 0,03005
ve 0,889 olarak belirtilmistir. En yiiksek ve en diisiik niikleotid ve haplotip ¢esitliligi sirasiyla
Saanen kegilerinde (n=0,03031 ve Hd=0,987) ve Bach Thao (7=0,00089 ve Hd=0,533)

kecilerinde goriilmiistiir.
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Guo vd. (2022) tarafindan diinya capinda yetistirilen farkli keci popiilasyonlarinda
toplamda 196 wrk ve 4.165 bireyden olusan mtDNA D-loop HVR dizilerinin analizi
sonucunda 2.409 haplotip ve 301 polimorfik bolge tespit edilmistir. Niikleotid c¢esitliligi
0,03471 ile haplotip ¢esitliligi 0,9983 olarak hesaplanmistir. Filogenetik analiz, haplotiplerin
%98,92'sinin, kegilerin bilinen mitokondriyal haplogruplarmin smiflandirilmasiyla tutarl
olarak alt1 bariz kiimeye ayrildigini ortaya ¢ikarmistir. Haplogrup A en biiyiik oran1 (%86)
olusturmustur. Sonug olarak, evcil ve yaban kegileri arasindaki filogenetik iliski Capra
aegagrus'un en olast yabani ata oldugunu ve A, B, C ve F haplogruplarinin ata

popiilasyonlarinin evcillestirilmesine katki sagladigi bildirilmistir.

Baenyi-Simon vd. (2022) tarafindan Demokratik Kongo Cumhuriyeti’nde yetistirilen
Kasai, kii¢iik ve ciice kegiler iizerinde yiiriittiigii ¢alismada mtDNA D-loop HVRI dizi analizi
sonucu 339 6rnekte 568 ayrisma bolgesi tarafindan tanimlanan 192 haplotip tespit edilmistir.
Ug Kongo yerli kegi popiilasyonunun yiiksek diizeyde genetik cesitlilik gdsterdigi saptanmis
ve ortalama haplotip cesitliligi kiiciik keci i¢in 0,994+0,03; Kasai kegisi i¢in 0,994+0,003 ve
clice ke¢i icin 0,973+0,007 olarak hesaplanmistir. Bununla birlikte, ortalama niikleotid
cesitliligi clice kegide 0,018+0,004; kiiciik kecide 0,013+0,002 ve Kasai kecisinde ise
0,012+0,022 olarak saptanmistir. Kongo yerli kegilerinin A haplogrubunda oldugu
bildirilmigtir.

Nguluma vd. (2021) tarafindan yapilan ¢alismada 12 farkli Tanzanya yerli kecilerinde
mtDNA D-loop dizi analizi sonucu toplam 627 Ornekte 389 haplotip tespit edilmistir.
Haplotip ¢esitliliginin 0,9619-0,9945 ve niikleotit ¢esitliliginin ise 0,0120-0,0162 arasinda
degistigi hesaplanmistir. Haplotiplerin ¢ogunlugunun (n=334), diinyadaki tiim kegi irklarinin
ana menseinin genetik orilintiisiine iligkin kiiresel senaryo ile tutarli olan Haplogrup A'ya ait
oldugu saptanmistir. Haplogrup G, Ujiji kegilerinin yer almadigi 45 haplotipten olusurken,
10 haplotip iceren haplogrup B'ye ise Ujiji kegilerinin hakim oldugu (%41) gozlenmistir.
Tanzanya'daki yerli kecilerin A, B ve G haplogruplarinda oldugu bildirilmistir.

Deniskova vd. (2020) tarafindan Rusya’nin farkli bolgelerinde yetistirilen kegilerde
mtDNA D-loop dizi analizi sonucu toplam 59 haplotip tespit edilmistir. Calismada incelenen
popiilasyonlarda yiiksek bir haplotip (HD=0,843—-1,000) ve niikleotit ¢esitliligi (z=0,0112—
0,0261) oldugu belirtilmistir. Cogu haplotip (59'dan 56's1) diinya capinda cogu kegide
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goriilen anne kaynakli kiiresel genetik modele uygun olan haplogrup A'ya ait 6rneklerle
birlikte kiimelenmistir. Nadir haplogrup D ve G ile gruplanan haplotipler Altay Dag1 irkinda,
haplogrup C ise Sovyet Tiftik irkinda tespit edildigi bildirilmistir.

Ganbold vd. (2020) tarafindan yapilan ¢alismada 12 popiilasyonu temsil eden 174
ke¢ide mtDNA'nin HVR dizi analizi sonucu Mogol kegilerinde nispeten yiiksek genetik
cesitlilik gortilmiis ve 137 haplotip ve 109 polimorfik bolge tespit edilmistir. Haplotip ve
niikleotid cesitliligi sirasiyla 0,997+0,001 ve 0,0283+0,002 olarak hesaplanmistir. Tespit
edilen haplotiplerin, haplogrup A'nin (%90,8) baskin oldugu dort haplogrupta (A, B, C ve D)
kiimelendigi bildirilmistir.

Diwedi vd. (2020) tarafindan Hindistan yerli kecilerinde mtDNA kontrol bolgesinin
HVR 1 dizi analizi sonucu 33 farkli popiilasyona ait 443 kegide 341 farkli haplotip tespit
edilmigtir. Hint kecilerinin haplotip ve niikleotit ¢esitlilikleri sirasiyla 0,998+0,001 ve
0,028+0,001 olarak hesaplanmigtir. Popiilasyonlarda A haplogrubu (%90) yaygin goriilmekle
birlikte haplotiplerin B, C ve D haplogruplarina ayrildig: bildirilmistir.

Bashiri vd. (2020) tarafindan Iran’da yetistirilen Najdi kecilerinde mtDNA dizi sonucu
5 haplotip tespit edilmistir. Najdi keci popiilasyonunda haplotip ve niikleotit cesitliligi
sirastyla 0,727 ve 0,009 olarak hesaplanmistir. Najdi kegilerinin Haplogrup A’da
siiflandirildigini, Cin ve Pakistan keci irklar ile en diisiik genetik mesafeye sahip oldugu
bildirilmigtir.

Cakmak (2019) tarafindan Diyarbakir yoresindeki Kil kegilerinin D-loop bolgesi dizi
analizine gore 37 polimorfik bdlge ve 20 haplotip tespit edilmistir. Kil ke¢i popiilasyonunda
haplotip cesitliligi 1,000+0,0016 ve niikleotid ¢esitliligi ise 0,01601+0,00006 olarak
hesaplanmistir. Kil kegilerinin A haplogrubunda yer aldig1 bildirilmistir.

Tabata vd. (2019) tarafindan Kazakistan’da yetistirilen 141 yerli ke¢ide mtDNA dizi
analizi sonuglarina gére gézlemlenen haplotiplerin A, C ve D haplogruplarina ayrildigi tespit
edilmistir. Ayrica, A haplogrubunun yaygin (%97), C ve D haplogruplarinin ise popiilasyonda

dagilimlarinin diisiik frekanslarda oldugu bildirilmistir.

Kamalakkannan vd. (2018) tarafindan yapilan analiz sonuglarina gére Hindistan’da

yetistirilen bes farkli keci wrkinda haplotip farkliliginin 0,9524+0,0403 ile 0,9921+0,0154
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arasinda degistigi tespit edilmis ve haplotiplerin A, B ve D haplogruplarinda oldugu
bildirilmigtir.

Al-Araimi vd. (2017) yaptiklart calismada farkli Arap iilkelerinden keci irklarina ait
1198 sekans verisi kullanarak mtDNA kontrol boélgesi incelenmistir. Haplotip ve niikleotid
cesitlilikleri sirasiyla 0,98340,006 ve 0,0284+0,014 olarak tespit edilmistir. Popiilasyonlarin
yaygin olarak A haplogrubunda (%80), nadiren de B ve G haplogruplarinda yer aldigi
gozlenmistir. Calisma sonucunda kegi rklarinin Capra aegagrus tiiriinden koken aldig
bildirilmisgtir.

Deng vd. (2017) yaptiklar1 ¢aligmada on farkli popiilasyondan olusan toplamda 130
Tibet kecisinde 86 haplotip ve 164 polimorfik bdlge saptanmistir. Niikleoti ve haplotip
cesitlilikleri sirasiyla 0,0145+0,0013 ve 0,990+0,003 olarak tespit edilmis ve haplotiplerin A,
B, C ve D haplogruplarinda yer aldig1 bildirilmistir.

Silva vd. (2017) tarafindan Brezilya’da yetistirilen keci irklarinda mtDNA dizi analizi
sonucu toplam 178 kegide 29 haplotip ve 56 polimorfik bdlge oldugu gozlenmistir. Genetik
varyasyon agisindan haplotip ve niikleotid ¢esitlilikleri sirasiyla 0,920 ve 0,014 olarak tespit
edilmistir. Elde edilen sonuglara gore kegilerin haplogrup A’da yer aldiklar1 bildirilmistir.

Othman ve Mahfouz (2016) tarafindan yapilan g¢aligmada 44 farkli haplotipin
tanimlanmasina yol agan 69 polimorfik bdlgenin varligi ortaya konmugstur. Niikleotid
cesitliligi 0,01121 (Baladi irkinda) ile 0,01733 (Zaraibi 1irkinda) arasinda degismekte olup
dort irkta ortalama 0,01483 olarak tespit edilmistir. Irklar arasindaki genetik mesafeler
hesaplanmis ve en yliksek mesafelerin Suriye kokenli Damascus ile Misir’da bulunan diger
irklar arasinda oldugu bildirilmistir. Filogeni sonuglari, haplogrup G'ye ait olan biri Barki,
digeri Zaraibi irklarindan olmak iizere iki ornek disinda test edilen tiim hayvanlarin
haplogrup A'ya ait oldugunu gostermistir. Misir'daki cogu kegi popiilasyonunun haplogrup
A'ya ait oldugu ve kecilerin Sina iizerinden Kuzey Afrika'ya goctiigli sirada evciltme

bolgesinin Bereketli Hilal oldugunu 6ne siiren hipotezle ortiistiigli bildirilmistir.

Piljug (2016) tarafindan Bosna Hersek’te yetistirilen yerli ke¢i irklarinin mtDNA
kontrol bdlgesi dizi analizi sonucu toplamda 23 bireyde 16 farkli haplotip tespit edilmis ve
Dag kegilerinin A haplogrubuna ait oldugu bildirilmistir.
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Ahmed vd. (2016) tarafindan yapilan ¢calismada Misir’da yetistirilen yerli kegilerden
alinan orneklerde mtDNA D-loop bdlgesi incelenmis ve alt1 farkli irktan olusan toplamda

120 kecinin A haplogrubunda (%93,2) yer aldig1 bildirilmistir.

Ajibike vd. (2016) tarafindan 115 bireyden olusan Nijerya yerli kegilerinde mtDNA D-
loop tizerindeki HVR 1 dizi analizi sonucu 92 haplotip ve 87 polimorfik bolge oldugu
saptanmigtir. Nijerya kegilerinde ortalama haplotip (H=0,996+0,002) ve niikleotid
(0,092+0,04) cesitliliklerinin yiiksek oldugu bildirilmistir.

Kibegwa vd. (2016) tarafindan yapilan ¢aligmada Kenya’da yetistirilen yerli kegi
irklarinda mtDNA D-loop dizi analizi sonucu toplamda 60 kegide 29 haplotip ve 54
polimorfik bolge oldugu hesaplanmisti. Caligmaya konu olan kegilerde ortalama
H=0,981+0,006 ve n=0,019+0,001 olarak tespit edilmistir. Kenya kecilerinin A ve G
haplogruplarinda oldugu bildirilmistir.

Wang vd. (2015) tarafindan yapilan ¢alismada dokuz irktan olusan toplamda 162 Cin
yerli kegisinde mtDNA D-loop analizi sonucunda 62 haplotip ve 97 polimorfik bdlge tespit
edilmistir. incelenen popiilasyonlarda ortalama haplotip ve niikleotid cesitliligi sirasiyla
H=0,952 ve 1=0,011 oldugu saptanmistir. Calisma sonucunda elde edilen haplotiplerin A ve
B haplogruplarinda yer aldig1 bildirilmistir.

Awotunde vd. (2015) tarafindan toplamda 110 keciden olusan Nijerya ve Giliney
Afrika’da yetistirilen kegilerde mtDNA D-loop HVRI dizi analizi sonucu 68 haplotip ve 68
polimorfik bolge elde edilmistir. Popiilasyonlarda ortalama haplotip ¢esitliligi 0,982+0,005
ve niikleotid ¢esitliligi ise 0,02350+0,00213 olarak hesaplanmistir. Calisma sonucunda,
Nijerya keci haplotipleri A haplogrubunda yer alirken, Giiney Afrika’da yetistirilen Kalahari

Red kegilerinin ise besinin A ve altisinin da B haplogrubunda oldugu bildirilmistir.

Akis vd. (2014) tarafindan Tiirkiye yerli ke¢i popiilasyonlarinda mtDNA D-loop
bolgesi dizi analizi sonucunda Ankara, Kara ve Kilis wrklarinda belirlenen haplotip ve
niikleotid ¢esitlilikleri sirastyla H=0,978+0,005; H=0,994+0,003; H=0,994+0,002 ve
1=0,03524+0,00835; n=0,04377+0,01098; 1n=0,021034+0,01070 olarak tespit edilmistir. A
haplogrubu incelenen ii¢ farkli popiilasyonda yaygin sekilde goriiliirken ayrica Ankara
kecilerinin D ve G; Kara keg¢ilerin B2, C ve G; Kilis kegilerinin ise D haplogruplarinda da
goriildiikleri bildirilmistir.
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Hoda vd. (2014) tarafindan Arnavutluk’ta yetistirilen alt1 farkli irktan olusan toplamda
77 kegide 67 haplotip elde edilmistir. Kec¢i popiilasyonlarinda ortalama haplotip ¢esitliliginin
0,864 ile 1,000 arasinda, niikleotid cesitliliginin ise 0,016-0,106 arasinda degistigi
bildirilmisgtir.

W. Zhao vd. (2014) tarafindan Cin’in Glineybat1 bdlgesinde yetistirilen yerli kecilerde
17 farkli irk ve toplamda 339 bireyde D-loop dizi analizi sonucu 79 polimorfik bolge ve 198
haplotip tespit edilmistir. Haplotip ¢esitliliginin 0,818+0,062 ile 1,000+0,096 arasinda,
niikleotid cesitliliginin ise 0,0136+0,0052 ile 0,0352+0,0025 arasinda degistigi tespit
edilmistir. Calismada A, B1 ve B2 haplogruplarina ayrildiklar: bildirilmistir.

Y. Zhao vd. (2014) tarafindan yapilan ¢alismada 33 farkl irktan olusan toplamda 666
Cin yerli kegcisine ait mtDNA D-loop dizi analizinde haplotip ¢esitliligi 0,990+0,001 ve
niikleotid ¢esitliligi ise 0,032+0,001 olarak tespit edilmistir. Cin yerli ke¢i popiilasyonlarinda
A haplogrubunun yaygin sekilde gézlendigi bildirilmistir.

Lin vd. (2012) tarafindan yapilan ¢alismada 16 farkl iilkeyi kapsayan Asya kokenli
1.661 kegide mtDNA D-loop iizerinde HVR 1 incelenmistir. Calismada Mogol, Bhutan,
Myanmar, Vietnam ve Kambogya yerli kecilerinde sirasiyla 25, 21, 12, 9 ve 9 haplotip tespit
edilmistir. Filogenetik olarak bireyler dort haplogruba ayrilmistir. Elde edilen bulgulara gore,
Asya'da A ve B haplogruplar1 yaygin olarak gézlenmistir. Ayrica Mogolistan, Cin, Pakistan,
Butan ve Hindistan kecilerinde diisiik frekanslarda C ve D haplogruplar1 gézlemlenirken,
Glineydogu Asya lilkelerinde B haplogrubunun yiiksek frekanslarda ve Kuzeydogu Asya'da
ise oldukea diisiik frekanslarda oldugu bildirilmistir.

Zhao vd. (2011) tarafindan 18 farkli Cin yerli kegi irk1 ve 312 birey {lizerinde yiiriittiigii
calismada mtDNA D-loop dizi analizi sonucu 148 farkli haplotip ile 88 polimorfik bolge
tespit edilmistir. Ortalama haplotip cesitliligi 0,9829+0,0027 ve niikleotid cesitliligi ise
0,03615+0,03257 olarak hesaplanmustir. Filogenetik analizler Giineybati Cin'deki evcil
kecilerde tanimlanan ve haplogrup A'nin baskin oldugu iki haplogrup oldugunu gostermistir.
A ve B haplogruplarinin sirastyla 118 ve 30 haplotip iceren 224 ve 88 bireyi kapsadigi
bildirilmigtir.

Kul (2010) tarafindan yapilan ¢alismada Ankara, Honamli, Kilis, Kil ve Norduz keci
irklarinda mtDNA D-loop tizerinde 598 b¢ uzunlugundaki bolge incelenmistir. Bes irk igin
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A, D ve G haplogruplari olmak iizere toplamda {i¢ farkli haplogrup belirlenmistir. Calismada
haplotip sayis1 208 olarak belirlenirken, niikleotid ¢esitliligi 0,02100+0,00073 ve haplotip
cesitliligi 0,9982+0,0006 olarak tespit edilmistir. Uyumsuzluk analizi sonuglarina gore k
degeri 8,750 olarak belirlenmistir. Haplotip paylasimlar: incelendiginde, Kil kegisi melezi
olarak bilinen Kilis ve Norduz ke¢i irklarmin Kil kegileri ile arasinda higcbir haplotip

paylasimi olmadig1 vurgulanmistir.

Kiraz (2009) tarafindan gergeklestirilen arastirmada Kil ve Kilis kegilerinde mtDNA
D-loop bolgesi dizi analizine gore haplotip ¢esitliligi 0,998+0,0014 ve niikleotid c¢esitliligi
ise 0,01855+0,0004 olarak saptanmistir. Filogenetik aga¢ analizi sonucu 31 haplotipten
29'unun A haplogrubunda, ikisinin ise G haplogrubunda oldugu bildirilmistir.

Wu vd. (2009) 12 farkli Cin yerli keci irkinda toplamda 145 birey tizerinde ylirtittiikleri
calismada mtDNA D-loop (HVRI) dizi analizi sonucu 123 farkli haplotip ve 170 polimorfik
bolge tespit edilmistir. Caligmada transisyon/transversiyon oraninin ise diisiik (32, bias)
oldugu bildirilmistir. Haplotip ¢esitliliginin 0,9111+£0,0773 ile 0,9872+0,0354 arasinda,
niikleotid cesitliliginin ise 0,0195+0,0108 ile 0,0365+0,0198 arasinda degistigi tespit
edilmistir. Haplotiplerin dort farkli haplogrupta oldugu ve A, B, C ve D haplogruplarinin
sirastyla 82, 25, 5 ve 6 haplotip icerdigi saptanmistir. Popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar
arasindaki genetik varyasyonun AMOVA sonuglarina gore sirastyla %96,96 ve %3,04 oldugu
bildirilmisgtir.

Liu vd. (2009) tarafindan Cin’de yetistirilen yerli ke¢i irklari tizerinde mtDNA D-loop
dizi analizi sonucu 327 haplotip ve 163 polimorfik bdlge tespit edilmistir. Popiilasyonda
gozlenen haplotiplerin A, B, B1, B2, C ve D haplogruplarina ayrildig1 goriilmustiir. Haplotip
cesitliliginin 0,989+0,001 ve niikleotid ¢esitliliginin ise 0,0355+0,0008 oldugu bildirilmistir.

Amills vd. (2009) tarafindan yapilan ¢alismada Amerika kitasinda yetistirilen keci
popiilasyonlarinda mtDNA D-loop dizi analizi sonucu toplam 93 bireyde 54 farkli haplotip
oldugu tespit edilmistir. Popiilasyonlarda haplotip cesitliliginin H=0,9634+0,0012 ve
niikleotid ¢esitliliginin ise ©=0,020+0,00081 oldugu hesaplanmistir. Calismaya dahil olan
irklarin A, B, D, F ve G haplogruplarini paylastiklar: bildirilmistir.

Wang vd. (2008) tarafindan gerceklestirilen aragtirmada Cin yerli ke¢i irklar1 arasindan
yedi farkli irk ve toplam 107 bireyde mtDNA D-loop dizi analizi sonucu 77 haplotip ve 112
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polimorfik bolge tanimlanmistir. Haplotip ¢esitliligi H=0,943-1,000 ve niikleotid cesitliligi
ise m=0,01810-0,03911 olarak tespit edilmistir. Cin yerli kecilerinde A, B, C ve D olmak
izere dort haplogrubun varligi tespit edilmis ve popiilasyonlarda A haplogrubunun en yaygin

ve D haplogrubunun ise nispeten nadir olarak gozlendigi bildirilmistir.

Hao vd. (2008) tarafindan on farkli Cin yerli ke¢i irkinda mtDNA D-loop bolgesi dizi
analizi sonucu 84 farkli haplotip ve 171 polimorfik bdlge saptanmistir. Niikleotit ¢esitliligi
0,02063+0,00225 olmakla birlikte haplotip ¢esitliligi ise 0,988+0,003 olarak tespit edilmistir.

Naderi vd. (2008) tarafindan yapilan ¢alismada 473 Benzoar kegisinde mtDNA D-loop
bolgesi dizi analizi sonucu 221 haplotip saptanmis ve haplotip cesitliligi H=0,9884 olarak
tespit edilmistir. Analizler sonucunda ¢izdirilen filogenetik agacta 142 Benzoar haplotipinin

ayn1 zamanda evcil keci haplotipleri arasinda yer aldig: bildirilmistir.

Naderi vd. (2007) tarafindan farkl kegi 1rklart iizerinde yaptiklari ¢aligmada mtDNA
kontrol bolgesinin HVRI fragmani {izerinde 558 b¢ uzunlugundaki bolgede 2430 bireye ait
dizi lizerinde 1,540 haplotip ve 336 polimorfik bdlge tespit edilmistir. Filogenetik agac
analizlerinde kegilerin alt1 farkli haplogruba ayrildiklarini gézlenmistir. Haplogruplar
arasinda haplotip ¢esitliliginin 0,81516 ile 1,0000 arasinda degistigi saptanmistir. A, B, B1,
B2, C, D, F ve G haplogruplarinda haplotip dagilimlarinin sirasiyla 1440, 46, 35, 9, 23, 10,
3 ve 18 oldugu bildirilmistir. A haplogrubunda bireylerin sayis1 ve haplotiplerin sayis1 dikkate
alindiginda en ¢ok temsil edilen grup oldugu ve diinyada oldukg¢a yaygin sekilde gozlendigi
vurgulanmistir. Caligmada yer alan Tiirkiye’den 66 yerli keginin, 61’1 haplogrup A’da yer

alirken bes bireyin ise G haplogrubunda kiimelendigi goriilmiistir.

Fan vd. (2007) tarafindan Cin’de yetistirilen 13 farkli yerli ke¢i irkinda mtDNA D-loop
dizi analizi ile sonucu toplam 49 haplotip ve 85 polimorfik bolge tespit edilmistir. Elde edilen
bulgulara gore ¢izdirilen filogenetik agacta haplotipler A, B, C ve D olmak iizere dort ayr1
haplogruba  ayrildigi  saptanmistir.  Niikleotid  ¢esitlilikleri  Tibet  kegilerinde
1=0,0398+0,0192; Cin’in kuzey bolgesindeki kegilerde 1=0,0247+0,0071 ve giiney bdlgede
yer alan kegilerde 1=0,0087+0,0103 olarak hesaplanmistir. Popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar
arasindaki genetik varyasyonun AMOVA sonuglaria gore sirasiyla %73,9 ve %26,1 oldugu
bildirilmigtir.
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Liu vd. (2006) tarafindan gergeklestirilen arastirmada 13 farkli irk ve 183 adet Cin yerli
kecgisinde mtDNA D-loop bdlgesi dizi analizi sonucunda toplamda 135 farkli haplotip ve 144
polimorfik bolge tespit edilmistir. Popiilasyonlar arasinda haplotip ¢esitliligi 0,9333 ile 1,000
arasinda degisirken, niikleotid cesitliligi ise 0,006337 ile 0,025194 arasinda degistigi
gozlenmistir. Calismada belirlenen A, B, C ve D haplogruplarinin haplotip dagilim
frekanslar sirastyla 0,76; 0,21; 0,02 ve 0,01 olarak hesaplanmistir. Cin’de yetistirilen yerli

keci irklarinda genetik varyasyonun biiylik bir kisminin (%92) irklar i¢i oldugu bildirilmistir.

Sardina vd. (2006) tarafindan Sicilya’da mevcut olan yerli ke¢i rklarinda mtDNA
HVR I dizi analizi sonucu 67 kegide 33 haplotip ve 84 polimorfik bolge elde edilmistir.
Ortalama haplotip ve niikleotid ¢esitliliginin sirasiyla H=0,969+0,007 ve 1=0,0236+0,00450
oldugu tespit edilmistir. Kegi haplotiplerinin A haplogrubunda yaygin olarak goézlendigi
bildirilmigtir.

Odahara vd. (2006) tarafindan gerceklestirilen g¢alismada 19 yerli Kore keci
popiilasyonunda mtDNA D-loop HVI bolgesi dizi analizi sonucu alti haplotip ve 13
polimorfik bolge tespit edilmis ve kegilerin A haplogrubunda yer aldig1 bildirilmistir.

Pereira vd. (2005) Portekiz yerli kegileri {izerinde yiiriittiikkleri ¢alismada mtDNA
kontrol bolgesi HVRI segmentinin 481 bg¢ uzunlugundaki kismini sekanslayarak
incelemislerdir. Analiz sonucunda 164 farkli haplotip, 118 polimorfik bolge, ortalama
haplotip cesitliligi H=0,977 ve ortalama transisyon/transversiyon oranini ise 13,9 (bias)
olarak tespit edilmistir. C haplogrubunda yer alan Bravia'ya ait bir kegi hari¢ incelenen tiim

kegcilerinin A haplogrubunda oldugu bildirilmistir.

Chen vd. (2005) tarafindan 18 farkli irk ve toplamda 368 Cin yerli kegilerinde mtDNA
D-loop HVRI iizerindeki 481 b¢ uzunlugundaki bolgenin filogenetik analizi sonucu 119
polimorfik bolge ve 146 haplotip elde edilmistir. Haplotip ¢esitliligi 0,712 ile 0,980 arasinda
ve niikleotid cesitliligi ise 0,0159 ile 0,0490 arasinda oldugu hesaplanmistir. A, B ve C
haplogruplar sirasiyla 269, 92 ve 6 keciden olugsan 117, 25 ve 3 haplotipi icerirken, D
haplogrubu ise bir kegide yalnizca tek 6zgiin bir haplotipi igerdigi bildirilmistir.

Amills vd. (2004) tarafindan yapilan ¢alismada farkli bolgelerden ve farkli irklardan
yaptiklar1 drneklemelerde (Kanarya Adalari’ndan Majorera, Tinerfena, Palmera; ispanya’dan

Murciano-Granadina, Malaguena, Guadarrama; Avrupa’dan Alpine ve Saanen; Afrika’dan
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Sahelian, Tindouf; Asya’dan Kagmir) keci populasyonlar1 arasindaki filogenetik analizler
sonucu Kanarya Adalar keci irklarinin A ve B haplogrubunda; Majorera, Tinerfena ve

Palmera keci irklarmin ise A haplogrubunda oldugu bildirilmistir.

Joshi vd. (2004) tarafindan Hindistan'in farkli lokasyonlarindan on farkli ke¢i irkinda
mtDNA D-loop dizi analizi sonucu 363 kecide 200 haplotip tespit edilmistir. Haplotip
cesitliliginin 0,844 ile 1,000 arasinda ve niikleotid cesitliliginin ise 0,007-0,080 arasinda
oldugu hesaplanmistir. Popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyon
sonuglarina gore sirasityla %83,4 ve %16,6 oldugu belirtilmistir. Ayrica, popiilasyonlarda

gozlenen 200 haplotipin A, B, C ve D haploguplarini paylastig1 bildirilmistir.

Sultana vd. (2003) tarafindan gerceklestirilen arastirmada Pakistan'in dort farkl
bolgesinden yetistirilen 13 farkli irktan olusan toplamda 44 kegide mtDNA D-loop ile Cyt b
bolgeleri dizi analizi sonucu 38 haplotip ve 129 polimorfik bolge saptanmistir. Calismada
gozlenen A, B, C ve D haplogruplarinda haplotiplerin dagiliminin sirasiyla 29, 4, 2 ve 3

oldugu belirlenmistir.

Luikart vd. (2001) tarafindan yapilan ¢alismada diinya iizerinde farkli kitalardan ve
farkli rklardan yapilan 6rneklemelerde 88 irki temsil eden 406 kegiden mtDNA D-loop
bolgesinin HVR I fragmani tizerinde dizi analizleri sonucu A, B ve C haplogruplariin yaygin
oldugu tespit edilmistir. A haplogrubu, tiim kitalarda dagilim gosterirken, B haplogrubu
sadece Asya'nin dogu ve giiney bolgelerinde (Hindistan, Pakistan, Mogolistan ve Malezya)
oldugu gozlenmistir. Arastiricilar, evciltme siirecinde sadece Bereketli Hilal’in bir merkez
olmadigint ayn1 zamanda Asya’da olasi bir evciltme bdlgesinin oldugunu ileri siirmiislerdir.
Kecilerde mitokondriyal DNA varyasyonunun kitalar arasinda sadece %10’ unun boliindiigii
belirtilmistir. Elde edilen veriler 15181nda, tarihsel siirecte kegilerin diinya iizerine yayiliminin

insan hareketleriyle oldugu iddialarini destekledigi bildirilmistir.

Manceau vd. (1999) tarafindan mtDNA dizisi analizine dayali olarak Capra cinsinin
filogenetik yapisi incelenmistir. C. ibex ibex, C. pyrenaica, C. hircus, C. i. nubiana, C.
aegagrus, C. i. caucasica, C. cylindricornis, C. falconeri ve C. i. sibirica tiirleri calismaya
dahil edilmistir. D-loop bdlgesi iizerinde 266 b¢ ve Cyt b gen bdolgesi lizerinde 234 bg
uzunlugundaki kisimlar incelenmistir. Dizi analizi sonucunda 30 haplotip ve 98 polimorfik

bolge tespit edilmistir. Dizi analizi sonucu A, C, G, T yiizdeleri sirasiyla 28,1, 24,3, 17,8,
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29,8 ve dizi ciftleri arasindaki ortalama transisyon/transversiyon orani ise 14,5 olarak

bildirilmigtir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

Calismanin hayvan materyali T.C. Tarim ve Orman Bakanligi, Tarimsal Aragtirmalar
ve Politikalar Genel Midiirliigli (TAGEM) Koordinatorliiglinde yiiriitiilen “Halk Elinde
Hayvan Islah1” iilkesel projesi kapsaminda Hatay (Damascus, Hatay ve Kil keci) ve Kilis
illerinde (Kilis kegisi) yetistiriciligi yapilan siiriilerden elde edilmistir. Bu arastirma, Aydin
Adnan Menderes Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulunun 18.05.2023 tarih ve
64583101/2023/79 sayili onay1 (Ek-1) ile prosediire uygun olarak gergeklestirilmistir.

Calismanin hayvan materyalini olusturan popiilasyonlara ait keci irklari, lokasyon ve
hayvan sayilar1 Cizelge 3.1°de verilmistir. Caligmaya dahil edilen hayvanlarin se¢iminde
akrabaliklarin en az seviyede tutulmasina 6zen gosterilmis ve olabildigince farkli siirtilerden
ornekleme yapilmistir. Ayrica, hayvan materyali ik 6zelligini en iyi tasiyan bireyler

arasindan se¢ilmis ve kan 6rnekleri alinmistir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan popiilasyonlara iligkin bilgiler

Irk Siirii sayisi Ornek sayis1 Lokasyon
Damascus kegisi 4 20 Reyhanli, Hatay
Kilis Kegisi 5 21 Merkez, Kilis
Hatay Kegisi 3 22 Yayladag, Hatay
Kil Kegi 4 21 Belen, Hatay

3.1.1. Damascus Kegisi

Sam (Shami) ya da Halep kegisi olarak da bilinen Damascus kegisi Tiirkiye, Suriye,
Liibnan, Urdiin, Israil, Kibris gibi yakin ve Orta Dogu iilkelerinde yiiksek siit verimi ve {ireme
performansi ile tanman bir siit kegisi irkidir (Keskin, 2002; ICARDA, 1993; Ozcan ve Giiney,
1983). Damascus kegisinin, Tiirkiye yerli gen kaynaklarindan olan ve siit verim kabiliyeti ile

bilinen Kilis kecisinin atast oldugu bildirilmektedir (Giil vd. 2020; Keskin, 2002).
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Yetigkinlerde canli agirlik disilerde ortalama 55-65 kg ve tekelerde 70-90 kg araligindadir
(Keskin, 2002). Damascus kegilerinde bakim besleme kosullarina goére verim o6zellikleri
degismekte olup dol verimi 1,5-1,6, laktasyon siit verimi 305-500 kg ve laktasyon siiresi ise
246-258 giin arasindadir (Giil vd. 2018; Giiney vd. 2006). Prof. Dr. Sabri GUL tarafindan

fotograflanan Damascus kegisine ait gérsel Resim 3.1°de sunulmustur.

s vi. = w ‘M‘l‘:.ﬂ“tp'- -
I E | S

Resim 3.1. Damascus kegisi

3.1.2. Kilis Kecisi

Tiirkiye’de genellikle Kilis, Hatay, Gaziantep, Adana, Adiyaman, Mersin ve
Kahramanmarag illerinde yetistiriciligi yapilan ve yerli gen kaynaklarimizdan olan Kilis
kegileri siitcii bir irk olup ekstansif ve yar1 entansif sartlarda yetistiriciligi yapilmaktadir. Kilis
kecilerinin yetistirici kosullarinda Osmanli Devleti zamanindan bu yana Suriye orjinli olan
Damascus kegileri ile yerli keci irklarimizdan olan Kil kegilerinin kontrolsiiz olarak
ciftlestirilmesi sonucu ortaya ¢ikmis oldugu diisiiniilmektedir. Kilis ke¢ilerinin morfolojik
olarak Kil kecilerinden daha iri ve Damascus kecilerinden ise daha kii¢iik yapida oldugu
goriilmektedir. Bununla birlikte uzun kulak yapisi, dis biikey burun, meme yapist ve kil
ortiisii ile benzerlik gostermektedir (Giil vd. 2016, 2020; Keskin vd. 2016). Kilis kegilerinde
stit verimi bakim besleme kosullarina gore 400-500 It arasinda degismekle birlikte iyi bakim

besleme kosullar1 altinda 800-900 It siit veren bireyler mevcuttur (Giindiiz ve Biger, 2023;
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Giindiiz, 2020; Giil vd. 2018, 2016). Prof. Dr. Sabri GUL tarafindan fotograflanan Kilis

kegcisine ait gorsel Resim 3.2°de sunulmustur.

Resim 3.2. Kilis kegisi

3.1.3. Hatay Kegisi

Hatay ili Yayladag ilgesinde yetistirilen ve Hatay kegisi olarak bilinen bu 1k Kilis
kecisinin bir melezi oldugu ve farkli genotipe sahip oldugu arastiricilar tarafindan
bildirilmigtir (Giil vd. 2020; Keskin ve Biger, 1997). Hatay kecileri iizerinde yapilan
caligmada cidago yiiksekligi ortalama 69 cm, sagr1 yiiksekligi 69 cm, viicut uzunlugu 64 cm,
gogiis cevresi 90 cm olarak tespit edilmistir. Hatay kecilerinde gebelik orani ortalama %97,
dogum oran1 %97, oglak verimi %113, ikizlik oram1 %16 oldugu bildirilmistir. Siiriilerin
pazarlanabilir siit verimleri degerlendirildiginde ise ortalama 87-116 It ve sagim siiresinin ise
151-163 giin arasinda degistigi goriilmektedir (Keskin ve Biger, 1997). Prof. Dr. Sabri GUL

tarafindan fotograflanan Hatay keg¢isine ait gorsel Resim 3.3’te sunulmustur.
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Resim 3.3. Hatay kegisi

3.1.4. Kil Kegi

Tiirkiye’nin hemen hemen her boélgesinde yetistiriciligi yapilan adaptasyonu yetenegi
ve hastaliklara kars1 direnci yliksek olan Kil kegileri Tiirkiye nin 6nemli gen kaynaklarindan
biridir. Bolgeden bolgeye farkliliklar goriilse de viicudu orta iriliktedir. Kil Ortiisiiniin
genellikle siyah oldugu icin kara keg¢i olarak da bilinmektedir. Siirtilerde kir¢il, kahverengi,
alaca gibi renkler de mevcuttur. Erkek ve disi hayvanlarda boynuz goriiliir. Rakimi yiiksek,
orman i¢i, orman kenart k0y ve mezralarda bulunan g¢ali formundaki bitkileri, nadasa
birakilmis bolgelerdeki otlari iyi bir sekilde degerlendirebilir ve masrafsiz sekilde genellikle
ekstansif kosullarda yetistirilmektedir (TAGEM, 2009). Kil kecisine ait gorsel (TAGEM,
2009) Resim 3.4’te sunulmustur.

Resim 3.4. Kil keci
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3.2. Yontem

3.2.1. DNA izolasyonu, DNA Miktar ve Safiklarinin Tayini

Arastirmada kullanilan hayvan materyalinden alinan kan orneklerinde Miller vd.
(1988) tarafindan bildirilen ve yine Montgomery ve Sise (1990) tarafindan da 6nerilen tuzla
¢okeltme protokolii (Ek-2, Ek-3) esas alinarak DNA ekstraksiyonu gerceklestirilmistir. izole
edilen DNA’lar, Adnan Menderes Universitesi Tarimsal Biyoteknoloji ve Gida Giivenligi
Uygulama ve Arastirma Merkezi (ADU-TARBIYOMER) biinyesinde bulunan Thermo
Fischer-NanoDrop™ 2000 cihaz1 ile spektrofotometrik olarak miktar ve kalite bakimindan
(260 nm: ~50 ng, 260/280nm: ~1,8 ve 260/230nm: ~2,0) dl¢timleri yapilmis ve ayrica jel
elektroforez sisteminde de gorsel olarak kontrolleri saglanmistir. Sekans analizi i¢in firma
(Macrogen Europe (Amsterdam, The Netherlands) 6nerileri dogrultusunda elde edilen DNA
miktart istenilen kosullar igin seyreltilmistir. Bu ¢alismada yiikseltgenen 598 bg
uzunlugundaki bolge icin her 6rnegin DNA miktar1 ~60 ng/ul olacak sekilde optimize

edilmisgtir.

3.2.2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu

Calismada D-loop HVR1 bolgesine 6zgiil olarak dizayn edilmis 598 b¢ uzunlugundaki
dizilim ¢ogaltip bu bolgedeki polimorfizmleri belirlememize olanak taniyacak primerler
kullanilmistir. Calismada, AF533441.1 kodu ile NCBI gen bankasina Naderi vd., (2007)
tarafindan tanimlanmis dizilim iizerinde 15.653 ile 16.250 niikleotidler aras1 bolge (Ek-5)

cogaltilmistir. Calismada kullanilan primerlere iligkin bilgiler Cizelge 3.2°de sunulmustur.

Cizelge 3.2. Calismada kullanilan primerlere iligkin bilgiler

Lokus Bolge Uzunluk Primer (5°-3°) Kaynak
mtDNA HVR1 508 b F: CGTGTATGCAAGTACATTAC Naderi vd.,
D-loop ¢ R: CTGATTAGTCATTAGTCCATC (2007)
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PCR bilesenleri olarak PCR Buffer, MgCl,, Tag Polimeraz enzimi, dNTP karisimi,
forward-reverse primer ve genomik DNA kullanilmigtir. Reaksiyon konsantrasyonu son
hacim 30 ul olacak sekilde hesaplanmistir. Polimeraz Zincir Reaksiyonu bilesenleri Cizelge

3.3’te verilmistir.

Cizelge 3.3. PCR reksiyonu bilesenleri ve son konsantrasyonlar

PCR Bilesenleri Son Konsantrasyon
PCR Buffer (10X) X
MgCl, (25mM) 1,5mM
dNTP 3mM) 0,2 mM
Forward Primer (10 pM) 0,2 uM
Reverse Primer (10 uM) 0,2 uM
Taq Polimeraz (5 U/ul) 1 U/ul
Genomik DNA 50 ng/pl
Toplam Hacim 30 pl

PCR tiipleri igerisine her bir 6rnek i¢in karisimlar hazirlandiktan sonra tiipler termal
dongiileyici (Bio-Rad C1000 Touch, USA) cihazina yerlestirilmistir. PCR prosediirii igin
yiikseltgenme kosullar1 Cizelge 3.4’te verilen sekilde planlanmis ve 36 dongii olacak sekilde

programlanarak hedeflenen bdlge ¢ogaltilmistir.

Cizelge 3.4. PCR yiikseltgenme kosullari

Basamaklar Siire Sicaklik (°C)
[k denatiirasyon 5dk 95
Denatiirasyon 40 sn 95
Annealing 40 sn 55
Extention 1 dk 72
Final extention 10 dk 72

3.2.3. PCR Uriinlerinin Kontrolii

Hedeflenen bdlgenin basarili bir sekilde termal dongiileyicide yiikseltgenip
yiikseltgenmedigini kontrol etmek amaciyla tiim Ornekler %2’lik agaroz jel elektroforez
sisteminde (Bio-Rad, USA) yiiriitiilmiis ve fragmanlar goriintiilenmistir. Bu amagla, 100 ml
1X TBE (Tris-Borik-EDTA) tamponu igerisinde 2 gr agaroz eklenmis ve mikrodalga

icerisinde 1sitilarak tamamen ¢Oziinmesi saglanmistir. Ardindan, UV altinda goriintii
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almamiz1 saglayan bir kimyasal ajan (abm, SafeViewTM Classic) 100 mlI’ye 5 ul olacak
sekilde eklenmis ve taraklari yerlestirilmis elektroforez kiivetine dokiilerek katilagmasi
saglanmigtir. 1X TBE tamponu ile dolu olan elektroforez tankina elektroforez kiivetinde
katilagan jel yerlestirilmistir. Daha sonra, PCR {irlinlerini taraklarin olusturdugu kuyucuklara
yiikleyebilmek icin, son konsantrasyon 1X olacak sekilde hesaplanarak 6X’lik yiikleme
boyasi ile PCR iirlinleri karigtirtlmis (10 pl PCR firiinii ve 2ul yiikleme boyasi) ve
kuyucuklara yiiklenmistir. Fragmanlarin bant boylarinin kontrolii amaci ile ilk kuyucuga
DNA leadder (Thermo, 50bp O’Gene Ruler, ready-to-use) eklenmistir. Ardindan,
elektroforez giic kaynagi 10 V/cm olacak sekilde 30 dakika yiiriitiilmiistiir. Yiiriitme islemi
tamamlandiktan sonra ise fragmanlar UV 1s1k altinda goriintiileme yapilmistir (Quantum,
Vilber Lourmat, France). Agaroz jel elektroforez sisteminde kullanilan ¢ozeltilere iliskin

bilgiler Ek-4’te sunulmustur.

3.2.4. DNA Sekanslama

DNA dizi analizi giivenilir bir firma tarafindan hizmet alimi seklinde
gerceklestirilmistir (Macrogen Europe (Amsterdam, The Netherlands). Firma tarafindan elde

edilen sonuclar elektroforegram ve fasta formatinda tarafimiza génderilmistir.

3.2.5. Sekans Sonuclarinin Analiz Edilmesi

Dizi analizi sonrasinda MEGA 11 (Tamura vd., 2021) paket programi kullanilarak tim
dizilimler alt alta dizilmis ve “Clustal W Multiple Alignment” algoritmastyla ortak bolgelere
gore hizalama islemi (align) gergeklestirilmistir. Ortak bir niikleotidle baslayip ortak bir
niikleotidle biten bolgelerin tespiti neticesinde, baslangi¢ ve bitis kisimlarindaki bu kriterlere
uymayan boliimler dizilimlerden kesilerek (trim) uzaklastirilmig ve analizlerde kullanilmak
iizere yaygin bir formatta (fasta) kaydedilmistir. Hizalama isleminden sonra diger
programlarda da kullanmak iizere formatlar1 uygun hale getirmek i¢in ALTER (ALigment

Transformation EnviRonment) doniistiiriici programi kullanilmistir (Glez-Pefa vd., 2010).
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3.3. Biyoinformatik Analizler

3.3.1. Niikleotid ve Haplotip Cesitliliginin Belirlenmesi

Popiilasyon genetiginin 6nemli amaclarindan biri olan niikleotid ¢esitliliginin ortaya
konmasi, dizilim tizerinde farkli niikleotidlerin veya bolgelerin belirlenmesi ve bu bolgelerin
dizideki toplam niikleotid sayisina orami ile ifade edilmektedir. Niikleotid cesitliligi,
papiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasindaki varyasyonu ortaya koymakla birlikte ayni
zamanda evrimsel iligkilerin ortaya konmasi amaci ile de kullanilmaktadir (Nei ve Kumar,

2000). Bu amagcla, niikleotid ¢esitliligi hesaplamasinda Denklem 3.1 ve Denklem 3.2

kullantlmistir.
T = YT/ (g) Denklem (3.1)
V(r) = n(:—l) [(6 — n)(ZKj X; xjxl-]-)2 + (n = 2) XXX + D xl-x]-nizj ’ Denklem (3.2)

Karakterler kusaktan kusaga aktarilirken ister ¢ekirdek DNA’s1 ister mitokondriyal
DNA olsun, birbirine yakin mesafede bulunan genler veya niikleotid bdlgeleri birlikte
aktarilirlar. Bu sekilde gerceklesen aktarimlarin oldugu kisimlar ise haplotip olarak
adlandirilmaktadir.  Popiilasyonlarda genetik cesitliliginin  ortaya konmasinda ve
popiilasyonlarin karsilagtirilmasinda haplotip verileri ve haplotip ¢esitliligi onem arz

etmektedir. Bu nedenle, haplotip ¢esitliligi hesaplanirken Denklem 3.3 ve Denklem 3.4’ten

yararlanilmigtir.
Hd = ﬁ (1 - Y xi?) Denklem (3.3)
V(Hd) = n(nl_l) 2(n - 2)[X xi3 — (T xi2)?] + X xi? — (X xi2)?} Denklem (3.4)
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Calismaya dahil olan popiilasyonlarda niikleotid cesitliligi (7) ve haplotip ¢esitliligini
(H) belirlemek amaciyla DnaSP v6 (Rozas vd., 2017) paket programi kullanilmistir.

3.3.2. Niikleotid Yer Degistirme Oranlarinin Belirlenmesi

Niikleotidlerin yer degistirmesi, herhangi bir dizilim iizerinde esit olasilik altinda, her
bir niikleotidin o frekansi ile belirli bir zamanda degistigi prensibini esas almaktadir (Jukes
ve Cantor, 1969). Niikleotid degisimleri incelendiginde, transisyonel degisimlerin
transversiyonel degisimlere oranla daha sik gozlendigi goriilmiistiir. Bu nedenle, her bir
niikleotid transisyonunun her bir yil i¢in degismi orani (o) ve transversiyon degisim oranint
(2B) ortaya koyan K2P modeli gelistirilmistir (Kimura, 1980). Eger, dizilimlerin birbirinden
ayrim zamanlari (t) biliniyor ise her bir yil i¢in toplam yer degistirme oraninin (r=a+2f3)
hesaplanmast miimkiindiir (Nei ve Kumar, 2000). Nikleotid yer degisimlerinin
hesaplanmasinda kullanilan JC69 (Jukes ve Cantor, 1969), K80 (Kimura, 1980), HKYS85
(Hasegawa, 1985) ve TN93 (Tamura ve Nei, 1993) gibi bir¢ok matematik model mevcuttur.

Niikleotidlerin yer degistirme oranlarinin belirlenmesinde Denklem 3.5 kullanilmistir.

d =2rt = 2at + 4ft Denklem 3.5

Niikleotidlerin yer degistirme oranlarnin hesaplanmasi amaciyla MEGA 11 (Tamura

vd., 2021) paket programi kullanilmistir.

3.3.3. Haplotiplerin Belirlenmesi

Popiilasyonlarda olusan haplotipleri tespit edebilmek amaciyla DnaSP v6 (Rozas vd.,
2017) paket programi kullanilmigtir. Ayrica, elde edilen haplotiplerin Network analizinde

degerlendirebilmek i¢in elde edilen veriler roehl formatinda kaydedilmistir.
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3.3.4. Haplogruplarin Belirlenmesi

Popiilasyonlardaki bireylerin hangi haplogruplarda yer aldigini daha net gorebilmek
icin filogenetik aga¢ olusturulmustur. Haplogruplarin belirlenebilmesi amaciyla NCBI
GenBank’ta referans dizileri bulunan (Cizelge 3.5) sekanslar ve analizlerde dis grup olarak
kullanilan referans diziler (Cizelge 3.6) ile bu ¢alismadan elde edilen sekanslar bir arada
degerlendirilerek analizler gergeklestirilmistir. Tiim verilerimizin bir arada bulundugu fasta
formatindaki dosya ALTER (ALigment Transformation EnviRonment, Glez-Pefia vd., 2010)
programi ile kullanacagimiz programlarin istedigi formatlara dontstiiriilmiistiir. Niikleotid
yer degistirme modelinin (nucleotide substitution model) belirlenebilmesi i¢in sunucu
iizerinde PhyML 3.0 (Guindon vd., 2010) paket programu ile analiz edilirken, Smart Model
Selection in PhyML (SMS) algoritmasinda (Lefort vd., 2017) yer alan Akaike ve Bayes bilgi
edinme kriterleri (AIC, BIC) segilerek en iyi topolojik aga¢ modeli belirlenmistir.

Cizelge 3.5. Haplogruplarin belirlenmesinde kullanilan referans diziler

Referans dizinin ait Referans dizinin Referans
oldugu haplogrup GenBank kodu
AY155721 .
Haplogrup A EF618134 Naderi vd. (2007)
EF617706 (B1)
Haplogrup B DQI21578 (B2)
Hapl C EF618413 Naderi vd. (2007)
PIOgTUp DQ188892 Liu vd. (2006)
EF617701
Haplogrup D DQ188893
Haplogrup F DQ241349 Sardina vd. (2006)
EF618535
Haplogrup G EF617727 Naderi vd. (2007)
EF618084
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Cizelge 3.6. Analizlerde dis grup olarak kullanilan referans diziler

Tiir ad1 GenBank ID
Capra aegagrus (1) AJ317864
Capra aegagrus(2) EF989163
Capra aegagrus(3) EF989426
Capra aegagrus(4) EF989577

Capra caucasica AJ317875
Capra sibirica AJ317874
Capra cylindricornis ~ AJ317870
Capra ibex nubiana AJ317871
Capra falconeri AJ317872

3.3.5. Network Analizi

Median Joining (MJ) Networku i¢in luxus miihendislik tarafindan tasarlanan

NETWORK 5 (Bandelt vd., 1999) paket programi kullanilmistir.

3.3.6. Notralite Testleri

Notral teori, genetik c¢esitliligin biiyiikk bir boliimiiniin dogal secilimden ziyade
mutasyonlar ve genetik siirliklenme gibi rastgele siirecler sonucu ortaya ¢iktigini, dolayisiyla
bazi1 allellerin sansa bagl olarak ndtr durumda oldugunu ileri stirmektedir (Kimura 1968).
Ayrica, popiilasyonda bir gene ait farkli alleller bulundugunda, bu allellerin yasama ve lireme
acisindan belirgin bir fark yaratmadigi ve esit derecede islev gordiikleri i¢in birbirlerine kars1
secilimsel bir avantaj veya dezavantaj tagimadiklari teorisine dayanmaktadir (Hedrick,
2005). Mitokondriyal DNA’nin nétralite testleri siklikla degerlendirilmektedir. Tajima'nin D
testi, Fu ve Li'nin D ve F testleri ve 6zellikle giiclii olan Fu'nun FS testi gibi testlerin yani
sira, ifade edilen bolgelerdeki sessiz ve degistirici bolge oranlarina dayanan McDonald-
Kreitman testi ve birden fazla bolge ¢alisildiginda daha hassas sonuglar saglayan Hudson-

Kreitman-Aguade (HKA) testi gibi bir¢ok test bulunmaktadir (Kul, 2010).

Mitokondriyal DNA’nin nétralite testleri Tajima'nin D, Fu'nun FS, Fu ve Li'nin D ve F
istatistiklerini ortaya konmasi amaci ile DnaSP v6 (Rozas vd., 2017) paket programi

kullantlmistir.
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3.3.7. Genetik Mesafe Ol¢iimii

Popiilasyonun ge¢miste iki gruba ayrilmas: ve bu gruplar arasinda gen akisinin
gerceklesmesi, popiilasyon iginde genetik siiriiklenmenin meydana gelmesi veya her iki
poplilasyonun da ayn1 se¢ilim baskisina maruz kalmasi, bu gruplarin genetik olarak birbirine
benzer hale gelmesine yol agabilmektedir. Buna karsilik, uzun siire izole kalan popiilasyonlar
arasinda gen akisinin olmamasi, giiclii genetik siiriikklenme etkileri veya farkli secilim
baskilar1 nedeniyle 6nemli genetik farkliliklar ortaya ¢ikabilir. Bu durum ise popiilasyonlar
arasinda genetik benzerlik agisindan belirgin farkliliklara yol agabilmektedir. Popiilasyonlar
aras1 genetik cesitliligin miktar1 ve yapisindaki farkliliklarin ¢ok eski zamanlara dayanmasi
nedeniyle, bu farkliliklarin hangi faktorlerden kaynaklandigini belirlemek oldukga giictiir.
Ancak, popiilasyonlar arasindaki benzerlik ve farkliliklar kullanilarak genetik mesafeler

Olciilebilmektedir (Hedrick, 2005; Kul, 2010).

Popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe dl¢timleri yapilirken Nei’nin uzaklik matrisi
baz almarak yapilmis ve MEGA 11 (Tamura vd., 2021) programi kullanilarak
degerlendirilmistir. Analiz sonucunda elde edilen Dxy (genetik uzaklik) ve Da (genetik
benzerlik) degerleri nexus dosya formatinda hazirlanmisg dendrogram SplitsTree (Hudson ve

Bryant, 2006) programinda gorsellestirilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. DNA izolasyonu, Kalite ve Miktar tayini

Kan 6rneklerinden DNA izolasyonu Miller vd. (1988) ile Montgomery ve Sise (1990)
tarafindan da 6nerilen tuzla ¢okeltme protokolii esas alinarak gerceklestirilmis ve protokolde
bazi modifikasyonlar yapilmistir. Elde edilen DNA o6rneklerinde kalite tayini yapmak ve
miktarin1 saptamak iizere NanoDrop Spektrofotometre (Thermo Fisher 2000c, USA) cihazi
kullanilmistir. Orneklerin saflig1 icin A260/280 degeri 1,7-2,0 araliginda saptanmus, miktari
ise yaklasik 60 ng/ul olacak sekilde optimize edilmistir.

4.2. PCR Uriinlerinin Kontrolii

Calismada kullanilan biitiin keg¢i irklarina ait DNA ornekleri icin mtDNA D-loop
bolgesi iizerinde 598 b¢ uzunlugundaki bolge polimeraz zincir reaksiyonu ile yiikseltgenmis
(Bio-Rad C1000 Touch, USA) ve %?2’lik agaroz jelde (Bio-Rad, USA) fragmanlar
gorilintiilenerek (Quantum, Vilber Lourmat, France) kontrol edilmistir. PCR {iriinlerinin

elektroforez goriintiileri Sekil 4.1°de verilmistir.

598 be
500 b

Sekil 4.1. Calismada yiikseltgenen mtDNA D-loop bolgesi elektroforez goriintiisii
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4.3. Sekanslanan Dizilerin Kontrolii

Sekans analizi Macrogen Europe (Amsterdam, The Netherlands) firmasindan hizmet
alimi seklinde gerceklestirilmistir. Firma tarafindan gonderilen sekans dizileri NCBI gen
bankasinda mevcut olan diziler ile BLAST (Morgulis vd. 2008; Zhang vd. 2000)
algoritmasiyla karsilagtirilarak kontrolii saglanmistir. Sekans analizi sanucunda firma

tarafindan gonderilen bir 6rnege ait elektroforegram goriintiisii Sekil 4.2°de verilmistir.

v

macrogen
File: KLS_21_HVRI-F.abl ~ Run Ended: 2024/1/12 23:10:57  Signal G:2313 A:5371 C:6843 T:7762
Sample: KLS_21_HVRI-F Lane: 33 Base spacing: 16.748804 1394 bases in 17054 scans Page 1 of 2

60 70 80 90 100 110
G GTCTC C A TACAT T TACTAACAT CCATATAACGCGGACATACAGC CTTCATATAGT TTACTGTATATCTACCCTACACATAT GCAGT ACTAAT CCAGCATAAACGTAAT GTAT GTACAT

e A W M A A A

120 130 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 40
TACATTTTAT GATCTACTT CATGT GTACGTACATAATATTAAT GTAACAAGGACATAGTAT GTATATAGTACATTAAACGATTTTCCACAT GCATATTAAGCACGTACATCAGTATTAATGTAA

A A A AR AN A A AR WA A AN AAMA AR A AANARIAN A A

250 260 270 280 290 300 310 320 330 340 330 360
TAAGGACATAGTAT GTATATT GTACATTAAACGAT CTTCCTCAT GCATATAAGCAT GTATAATGTTTCTATCGGCAGTACATAGTACATTTTACTGCATATT CGTACAT GGCACATAGAGTCAA

e

370 380 390 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490
ATCCATTCTTGCCAACATGCGTAT CCCGTCCACTAGATCACGAGCTT GTCGACCATGCCGCGT GAAACCAGCAACCCGCTT GGCAGGGATCCCTCTTCTCGCTCCGGGCCCATTAACC GT GGGG

DA AR A A A A g o

510 520 530 540 550 560 570 580 590 600 610
GTAGCTATTTAAT GAACTTTATCAGACAT CTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATCTCACCTAAAAT CGCCCACTCTTCCCT CTTAASTAAGACAT CTCGAT GGT AGAAAAAAAAAA AAAAAAAA GAAAA

o AN A A A A AR A ARAL o A A MMM

Sekil 4.2. Dizilere ait elektroforegram goriintiisii
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Calismaya ait tiim 6rnekler haplogruplarin belirlenmesinde (Cizelge 3.5) ve analizlerde
dis grup olarak kullanilan referans diziler (Cizelge 3.6) ile MEGA 11 (Tamura vd., 2021)
paket programi kullanilarak sekanslar alt alta dizilmis ve “Clustal W Multiple Alignment”
algoritmasiyla ortak bolgelere gore align edilmistir. Ortak bir niikleotidle baslayip ortak bir
niikleotidle biten bolgelerin tespiti neticesinde, baglangi¢ ve bitis kisimlarindaki bu kriterlere
uymayan boliimler trimlenmistir. Trimleme isleminin ardindan 453 b¢ uzunlugunda
konsensiis bir bolgeye ulasilmis ve veriler fasta formatinda kaydedilmistir MEGA 11
(Tamura vd., 2021) programinda align edilen sekans dizilerine ait gorsel Sekil 4.3’te

sunulmustur.

[ (Al_Sompl z - O X
[ it Seach  Aignment  Web Sequencer

ata E r  Display P
SR EMEwL|(rl «0XBx&+&ar @322

< 5 o - i i 5 i 5 5 5 5 3 >
Stes |3 2] @with Owogaps Selected genetic code: Standard

Sekil 4.3. MEGA 11 programinda hizalanan sekanslarin bir kismi1

4.4. Niikleotid Yer Degistirme Oranlari

Calismaya dahil olan 84 ke¢i 6rneginde niikleotid yer degistirme oranlar1 Tamura-Nei
(1993) modeline gore MEGA 11 paket programi (Tamura vd., 2021) kullanilarak
hesaplanmistir. Elde edilen sonuglara gore niikleotid frekanslar1 A, T, C ve G i¢in sirasiyla

%30,93;  %30,28; %2226 ve %16,52 olarak tespit edilmistir  Toplam
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transisyon/transversiyon egilimi (bias, R) ise yaklasik 76,48 olarak elde edilmistir. mtDNA
iizerinde kontrol bolgesi herhangi bir protein kodlamadig i¢in degistirici ve suskun bolge
niikleotid degisimleri hesaplanmamigtir. Genomik DNA'da transisyon:transversiyon orani
2:1 olarak hesaplanirken, mtDNA kontrol bolgesinde bu oranin ¢ok daha yiiksek oldugu
Horai ve Hayasaka (1990) tarafindan bildirilmistir. Protein kodlayan bir bolgeye karsilik
gelmemesi nedeni ile secilim baskisina maruz kalmadan sonraki nesillere dogrudan
aktarilabilen mtDNA kontrol boélgesi, mutasyon oranlar1 agisindan onemli bir o6zellik

gostermektedir.

Cizelge 4.1 incelendiginde transversiyonel degisim oranlart italik, transisyonel degisim

oranlari ise kalin sekilde belirtirmistir.

Cizelge 4.1. Transisyonel ve Transversiyonel niikleotid degisim oranlari

Niikleotidler A T C G
A - 0,20 0,14 15,74
T 0,20 - 22,66 011
C 0,20 30,83 - 011
G 29,47 0,20 0,14 -

Bu caligmada incelenen kegi irklar1 ig¢in hesaplanan transisyon/transversiyon egilimi
olan bias R=76,48 olarak hesaplanmis ve Tiirkiye’de yetistirilen kegi irklarinda Kul (2010)
tarafindan bildirilen degerden (R=63,74) daha yiiksek bulunmustur. Yapilan ¢caligsmalarda Cin
yerli kegilerinde transisyon/transversiyon orant R=40 (Wu vd., 2012), R=36,47 (Chen vd.,
2005), Vietnam kegilerinde R=25 (Nguyen vd., 2022), Tanzanya kegilerinde R=28 (Nguluma
vd., 2021) ve Hint yerli ke¢ilerinde R=17 (Joshi vd., 2004) olarak hesaplanmistir. Calismada
elde ettigimiz deger Asya’da yetistirilen ke¢i irklarinda elde edilen degerlerden oldukga
yiiksek bulunmustur. Calisma materyali olan keg¢i irklarinin yetistirildigi bélgenin Bereketli
Hilal’in bir parcasi olmasi nedeniyle transisyon/transversiyon oraninin yiiksek olmasi
beklenen bir durumdur. Bu durum mutasyonlarin birikimini ortaya koymasi agisindan biiytik
onem tagimaktadir. Caligmada elde edilen bias (R) degeri, mtDNA kontrol bdlgesinin dogal
secilimden bagimsiz olarak yiiksek bir transisyon oranini siirdiirme egiliminde oldugunu

yansitmaktadir.
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4.5. Niikleotid ve Haplotip Cesitliligi Analiz Sonug¢lari

Niikleotid ve haplotip ¢esitliligine iliskin bilgiler Cizelge 4.2°de sunulmustur. Cizelge
g0z Oniine alindiginda 453 b¢ uzunlugundaki bolge i¢in ¢alisilan dort irkta toplam 65 haplotip
belirlenmistir. Damascus 1rkinda haplotip cesitliligi en yiiksek deger olan H=0,989+0,019
olarak belirlenmisken, Hatay irkinda bu ¢esitlilik en diisiik deger olan H=0,944+0,028 olarak
tespit edilmistir. Niikleotid ¢esitliliginde ise en yliksek ve en diisiikk degerler Damascus
1=0,0263510,00336 ve Kil ke¢i m=0,01734£0,00109 1irklarinda goriilmiistiir. Polimorfik
bolge sayisi toplamda 95 olarak elde edilirken en yiiksek ve en diisiik deger olarak sirasiyla
Damascus ve Hatay keci irklarinda 54 ve 38 olarak tespit edilmistir. Diger yandan parsinomik
bolge sayisi toplamda 64 olarak elde edilmis, en yliksek ve en diisiik deger olarak sirasiyla
Damascus ve Kil keci rklarinda sirasiyla 35 ve 20 olarak belirlenmistir. Polimorfik ve
parsinomik bilgi verici bolge bakimindan diger irklara oranla Damascus 1rkinda oldukga

yiiksek oldugu goriilmektedir.

Cizelge 4.2. Calisilan popiilasyonlarda mtDNA c¢esitliligine iliskin bilgiler

Haplotip Hapl?t.lg Polimorfik Parsimonik Niikleotid
Irk sayist  SCSHHHEL T e bilge sayist  cesitliligi (nss)
(Hzss)
DMS 20 18 0,989+0,019 54 35 0,02635+0,00336
KLS 21 18 0,981+0,023 53 24 0,02071+0,00350
HTY 22 13 0,944+0,028 38 29 0,01985+0,00087
KIL 21 17 0,981+0,020 42 20 0,01734+0,00109
Genel 84 65 0,993+0,003 95 64 0,020914+0,00142

ss: standart sapma

Haplotip sayis1 dort farkli kegi irki ve toplamda 84 bas kecgide 65 oldugu tespit
edilmistir. Elde edilen 65 haplotipten 51 tanesi 6zgiindiir, yani 51 hayvan kendine 6zgii bir

haplotip tagimaktadir.

Haplotip ¢esitliligi bakimindan c¢aligmada elde edilen degerler (0,99340,003) Kul
(2010) tarafindan yerli ke¢i 1rklari tizerinde yaptig1 ¢calismada (H=0,998+0,0006) ve Akis vd.
(2014) tarafindan bildirilen sonuglar (H=0,988) ile benzer, Kiraz (2009)’in elde ettigi
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degerlerden (0,706+0,019) yiiksek, Cakmak (2019) verilerine gore ise diislik
(H=1,000+0,016) bulunmustur. Sardina vd., (2006) tarafindan Sicilya yerli keci irklarinda
yapilan bir ¢calismada elde edilen degerler (H=0,969+0,007) ile elde ettigimiz sonuglar benzer
sekildedir. Ayrica, ¢alismada elde edilen degerler Cin yerli kegi irklar1 (H=0,980+0,018) (W.
Zhao vd., 2014), Arnavutluk ke¢i irklar1 (H=0,996) (Hoda vd., 2014), Tibet ke¢i 1rklart
(0,99+£0,003) (Deng vd., 2017), Hint yerli kegileri (H=0,998+0,001) (Diwedi vd., 2020),
Tanzanya kegileri (H=0,9945+0,001) (Nguluma vd., 2021) ile bildirilen sonuglar ile uyum

icerisindedir.

Niikleotid ¢esitliligi degerlendirildiginde c¢alismadan elde ettigimiz sonuglar
(r=0,0209140,00142) Kul (2010) tarafindan yerli keg¢i irklarindan elde ettigi deger
(1=0,02100+0,00073) ile uyum igerisinde olup, Kiraz (2009), (1=0,00226+0,00011) ve
Cakmak (2019) verilerine (1=0,01601+0,00006) gore ise yiiksek bulunmustur. Calismada
elde edilen degerler, Nyugen vd. (2022) (1=0,03005+0,00000008; Cin yerli kecileri), Diwedi
vd. (2020) (1=0,028+0,001; Hindistan yerli kegileri), Hoda vd. (2014) (n=0,036; Arnavutluk
kecileri) ve W. Zhao vd. (2014) tarafindan bildirilen sonuclara gére daha diisiik; Baenyi-
Simon vd. (2022) (7=0,015+0,003; Kongo kegileri), Nguluma vd. (2021) (1=0,0139+0,046;
Tanzanya kegileri), Deniskova vd. (2020) (7=0,01478+0,00297; Rusya kegileri), Deng vd.
(2017) (7=0,0145%0,0013) ve Kamalakkannan vd. (2018) bildirislerine gore yiiksek oldugu
tespit edilmistir.

Polimorfik bolge sayisi géz oniine alindiginda ¢alismaya dahil olan dort farkl: keci ki
icin degerler 54 (DMS) ile 38 (HTY) arasinda degistigi goriilmektedir. Elde edilen degerler
Diwedi vd. (2020) ile benzer, Kul (2010)’un elde ettigi degerlerden diisiik, Cakmak (2019)’1n
elde ettigi degerlerden ise yiiksek bulunmustur. Parsinomik bdlge sayisi incelendiginde,
calismada elde edilen degerler dort ik icin 35 (DMS) ile 20 (KIL) arasinda degistigi
goriilmektedir. Bu degerler, Kul (2010) bildirislerine gore diisiik, Diwedi (2020) ile benzer

bulunmustur.
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4.6. Haplotiplerin Belirlenmesi

Cizelge 4.3 incelendiginde, olugan haplotip sayilarina bakilacak olursa, A haplogrubu
icinde 61 ve G haplogrubu icinde ise 4 haplotip belirlenmistir. A haplogrubu i¢in 245. baz
ciftindeki (T<->C) transisyonel doniisiim bu haplogrup i¢in tanimlayicidir. G haplogrubunda
ise 71. baz cifti (T<->C), 77. baz cifti (C<->T), 106. baz ¢ifti (A<->G), 270. baz ¢iftinde
(C<->T) ve 347. baz ciftinde (T<->C) olusan transisyonel doniisiimleri bu haplogrup i¢in

karsimiza ¢ikmaktadir.

84 bas keci igerisinde 65 haplotip gozlenmis, A haplogrubunda 47 hayvan tek basina
bir haplotip kompozisyonu ortaya koyarken G haplogrubunda ise 4 hayvan bu olusumu

gbstermistir. Yani, toplamda 51 birey kendine 6zgii bir haplotip tasimaktadir.

Cizelge 4.3. Haplotip kompozisyonlari

HPG n Haplotip namoamo—gsIs—mtne=on
A2 FIACEOICEES
AC

®
S
Hap 1 1TGGGAGCGTTTTGTCACAAGAGT
Hap2 2...A..T......C...G...
Hap 3 .
Hap_4
Hap_5
Hap 6
Hap_7
Hap_8
Hap 9
Hap_10
Hap_11
Hap_12
Hap_13
Hap_16
Hap_17
Hap_18
Hap_19
Hap_20
Hap 21
Hap_22
Hap_23
Hap 24
Hap 25
Hap_26
Hap 27
Hap 28
Hap_30
Hap 31
Hap 32
Hap_33
HPGA 80 Hap_34
Hap 35
Hap_36
Hap_37
Hap 38
Hap_39
Hap_40
Hap_41
Hap_42
Hap_43
Hap 44
Hap_45
Hap_46
Hap_47
Hap_48
Hap_49
Hap_50
Hap 51
Hap_52
Hap_53
Hap_54
Hap_55
Hap_56
Hap_58
Hap_59
Hap_60
Hap_61
Hap_62
Hap_63
Hap_64
Hap 65
Hap_14
Hap_15
Hap 57
Hap 29
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Irklar bazinda bireylerin tasidig1 6zgiin haplotip oranlar1 Cizelge 4.4’te goriilmektedir.

Cizelge 4.4. Irklara gore 6zgiin haplotip yiizdeleri

Irk Ozgiin haplotip yiizdesi
DMS 83,3
KLS 88,9
HTY 53,8
KIL 76,5

Analiz sonuglart incelendiginde iki veya daha fazla hayvanin ayni haplotipi paylastigi
goriilmektedir (Cizelge 4.5). Hatay kegilerinde ayni irk icerisinde iki ve daha fazla hayvan
tarafindan haplotiplerin paylasilmasi Hatay kegilerinin diger irklara gore diisiik olan haplotip
cesitliligini agiklamaktadir.

Cizelge 4.5. Ayn1 1k igerisinde paylagilan haplotipler

Haplotip paylasma yogunlugu | DMS KLS HTY KIL
Hap 2 Hap 51 Hap 20 Hap 37

] Hap 12 Hap 24 Hap 42
2'ser birey Hap 25 Hap 46
Hap 30 Hap 47
3'er birey Hap 26
4'er birey Hap 28

Cizelge 4.6 incelendiginde olusan haplotipler arasinda bir haplotipin ise farkli irklar

arasinda paylasildig1 goriilmektedir.

Cizelge 4.6. Farkli irklar arasinda paylasilan haplotipler

Haplotip Belirlendigi irk ve hayvan kodu
Hap 13 DMS 16,KLS 7,KLS 15,KLS 16
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4.7. Haplogruplarin Belirlenmesi

Haplogruplarin belirlenebilmesi amaciyla dnceki ¢aligmalardan elde edilen ve NCBI
GenBank’ta referans dizileri bulunan (Cizelge 3.5) sekanslar ve analizlerde dis grup olarak
kullanilan referans diziler (Cizelge 3.6) ile bu ¢alismadan elde edilen sekanslar bir arada

degerlendirilerek analizler gerceklestirilmistir.

Haplogruplar1 belirlemek amaciyla, maksimum olabilirlik yontemi kullanilarak
sekanslara dayali bir komsu birlestirme (Neighbor-Joining) agaci olusturulmustur. Bu siirecin
bir parcasi olarak, en uygun ikame (substitiisyon) modelini belirlemek i¢in, PhyML 3.0
(Guindon vd., 2010) program1 sunucu lizerinde kullanilmistir. Bu program, ¢esitli topolojik
modelleri hizli bir sekilde degerlendirerek en iyi modelin secilmesine olanak tanimaktadir.
Analiz sirasinda, Akaike Bilgi Kriteri (AIC) ve Bayes Bilgi Kriteri (BIC) kullanilarak en iyi
topolojiyi belirleyen SMS prosediirii uygulanmistir. AIC ve BIC segenekleri ayri ayri
degerlendirilmis ve sonuglar karsilastirilmistir. Tamura-Nei modelinde (Tamura ve Nei,
1993) Bayes bilgi kriterleri kapsaminda yapilan degerlendirmelerde HKY85+R modeline
gore dendrogram olusturmanin en uygun secenek oldugu belirlenmistir. Olusturulan

filogenetik agac Sekil 4.4’te gosterilmistir.

Haplogrup dagilimlarina bakildiginda 80 bas keci ile Haplogrup A (%95,2) en yiiksek
dagilima sahip olurken, Haplogrup G dort bas kegi ile (%4,8) dagilima sahip oldugu tespit
edilmistir. Kecilerin haplogrup dagilimlarinin yiiksek diizeyde A haplogrubunda olmasi
literatiir (Masila vd. 2024; Bherey vd. 2023; Guo vd. 2022; Baenyi-Simon vd. 2022;
Deniskova vd. 2020; Ganbold vd. 2020; Diwedi vd. 2020; Tabata vd. 2019; Ahmed vd. 2016;
Y. Zhao vd. 2014; Zhao vd. 2011; Kul, 2010; Kiraz, 2009; Naderi vd. 2007; Sardina vd. 2006)
ile uyum icerisindedir. Benzer sekilde, yapilan caligmalarda G haplogrubunun
popiilasyonlarda bulunma yiizdesinin diisiik olmasi bu ¢alismada elde edilen sonuglar ile
benzerlik gostermektedir (Deniskova vd. 2020; Kibegwa vd. 2016; Kiraz, 2009; Naderi vd.
2007). Naderi vd. (2007) Tiirkiye’de yetistirilen 66 keciden 61’1 A haplogrubunda, 5’inin ise
G haplogrubunda yer aldiginmi bildirmistir. Ayn1 arastirmaci, G haplogrup varliginin ise ilk
kez Iran, Suudi Arabistan ve Tiirkiye (Giircii kegi) kegi popiilasyonlarinda (~%]1) tespit

etmistir.
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Sekil 4.4. Haplogrup analizi ile olusturulan filogenetik agac
Cizelge 4.7°de ¢alisgma materyali olan keci popiilasyonlarindaki bireylerin

haplogruplara gére dagilimi gosterilmistir.

Cizelge 4.7. Irklar i¢cinde haplogruplarin dagilimi

Irklar HPGA HPGG N
Damascus 18 2 20
Kilis 20 1 21
Hatay 21 1 22
Kil 21 - 21
Toplam 80 4 84

58



Calismadan elde edilen sonuglara gore Hatay/Reyhanli bdlgesinden yapilan
orneklemelerde Damascus popiilasyonunda 18 kec¢inin A haplogrubunda, iki ke¢inin ise G
haplogrubunda yer aldig1 goriilmektedir. Yapilan ¢alismalarda Misir’da yetistirilen Suriye
orjinli (Othman ve Mahfouz, 2016) ve Irak’ta yetistirilen (Al-Abbasi, 2019) Damascus
kecilerinin A haplogrubunda yer aldig1 bildirilmistir. Bherey vd. (2023) yaptiklar1 caligmada,
Damascus kegilerinde A haplogrubu ile birlikte bir ke¢ide F haplogrubunu tespit etmislerdir.
Yapilan genis literatiir taramasi neticesinde Damascus kegilerinde daha once G
haplogrubunda rastlanmamustir. Analizler sonucunda iki keg¢ininin G haplogrubunda ilk kez

tespit edilmesi nedeniyle sonuglar nem arz etmektedir.

Kilis ilinde yetistiriciligi yapilan Kilis kegilerinden yapilan oOrneklemelerde 20
hayvanin A haplogrubunda, bir hayvanin ise G haplogrubunda yer aldigi goriilmektedir.
Sonuglar literatiir ile uyum igerisindedir (Kul, 2010; Kiraz, 2009). Ancak, yapilan
caligmalarda Kilis kegilerinde A ve G haplogrubu ile birlikte D haplogrup varlig1 da ortaya
koymustur (Akis vd. 2014; Kul, 2010).

Hatay/Yayladag bolgesinde yetistirilen Hatay kecilerinde 21 keginin A haplogrubunda,
bir kecinin ise G haplogrubunda yer aldigi goriilmektedir. Calismaya konu olan Hatay
kecileri ile ilgili bu konuda herhangi bir literatiir bildirisine rastlanmamistir. Hatay
kecilerinde gozlemlenen haplogruplarin ortaya konmasi agisindan bu sonuglar énem arz

etmektedir.

Hatay/Belen bdlgesinden yapilan oOrneklemede Kil kegilerinin tamamimnin A
haplogrubunda yer aldig1 goriilmektedir. Yapilan c¢alismalarda, Denizli yoresinden (Kul,
2010) ve Diyarbakir yoresinden (Cakmak, 2019) yapilan 6rneklemelerde Kil kegilerinin
tamaminin A haplogrubunda yer aldig: bildirilmistir. Ancak, Kiraz (2009) tarafindan yapilan
calismada Sanlurfa bolgesindeki 6rnekleme sonucuna gore Kil kegilerinde 15 keginin A

haplogrubunda, bir hayvan ise G haplogrubunda yer aldig1 tespit edilmistir.

Calismaya dahil olan dort farkli ke¢i irkina ait haplogrup dagilimlar1 ve 6rneklemelerin

yapildig1 lokasyonlar Sekil 4.5’te sunulmustur.
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Sekil 4.5. Irklara ve drnekleme lokasyonuna gore haplogrup dagilimlar

4.8. Network Analizi

Calismada kullanilan sekans sonuglari ile diger referans dizilerin (Cizelge 3.5 ve
Cizelge 3.6) bir arada degerlendirilerek ¢izdirildigi Median Joining Network’u Sekil 4.6’da
sunulmustur. Filogenetik network hesaplamasi sirasinda, opsiyonel olmakla birlikte ilk adim
olarak “Star Contraction” yontemi uygulanmistir. Bunu takiben, network hesaplamasi igin
Median Joining yontemi kullanilmigti. Daha sonrasinda ise network agaci

gorsellestirilmistir.

Median Joining Network’u incelendiginde daha dnce haplogruplar icin olusturulan
filogenetik agac (Sekil 4.4) ile uyum igerisinde oldugu goriilmektedir. Sekil 4.6
incelendiginde A, B, D ve G haplogruplarinin birbirlerinden net bir sekilde ayrimlandig:
goriilmektedir. Capra aegagrus, Capra caucasica, Capra sibirica, Capra cylindricornis,
Capra ibex nubiana, Capra falconeri, Haplogrup C ve Haplogrup F’nin birlikte olusturdugu
kiime Network agacinin sol tarafinda izole bir grup olusturmustur. Biiylik kiimelenmis
merkezler genellikle daha yaygin haplogruplari, daha uzak ve izole kiimeler ise daha nadir

veya spesifik haplogruplar: temsil etmektedir.
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Capra aegagrus
Capra caucasica
Capra sibirica . °
Capra cylindricornis

Capra ibex nubiana S HPG B
Capra falconeri / —

HAP C
HAP_F

Sekil 4.6. Haplotiplere gore ¢izilen Median Joining Network'u

4.9. Notralite Test Sonuclar:

Popiilasyonlar i¢indeki ve popiilasyonlar arasindaki DNA dizilerinin karsilastirilmast,
yalnizca belirli gen bolgelerinde etkili olan evrimsel kuvvetlerin belirlenmesi i¢in degil, ayni
zamanda tiirlin evrimsel tarihinin ilgili yonlerinin belirlenmesi i¢in de gii¢lii bir yaklagimdir
(Ramos-Onsins ve Rozas, 2002). ilk kez Motoo Kimura (Kimura, 1968) tarafindan
gelistirilen noétral teori acik, test edilebilir hipotezler ve dogal secilimi rastgele genetik
stiriiklenmeden ayiran bir dizi istatistiksel aragla DNA varyasyonunu anlamak i¢in teorik bir
temel saglar (Kreitman 2000; Nielsen 2001; Hahn 2007). Rekombinant olmayan dizilerde
ndtralite i¢in en yaygin kullanilan genel amacli test, Tajima'nin D testidir (Tajima, 1989; Vitti
vd. 2013). Tajima'nin testi genellikle bu siniftaki testler arasinda secici tarama, popiilasyon
darbogazi ve popiilasyonun alt boliimlere ayrilmasi gibi hipotezlere karst en giiglii olanidir
(Simonsen vd., 1995). Tajima'nin D testi, orta frekansta allellerin fazlalig1 ve diisiik frekansta
allellerin eksikligi spektrumuna kars1 en optimal iken, Fu ve Li'nin D testi ¢ok nadir allellere

kars1 oldukga hassastir (Ferretti vd., 2010).
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Notral teorinin incelenen popiilasyonlar tizerindeki gegerliligini test etmek i¢in DnaSP
v6 (Rozas vd., 2017) paket programi kullanilmistir. Diisiik sayida hayvan olmasi nedeniyle
notralite testi haplogruplar agisindan ele alinmamis, ancak irklar ve genel popiilasyon
bazinda degerlendirme yapilmistir. Calisilan popiilasyonlar icin farkli nétralite testlerinin
(Tajima'nin D testi, Fu'nun FS testi, Fu ve Li'nin D testi ve Fu ve Li'nin F testi) sonuglar1

Cizelge 4.8 de sunulmustur.

Cizelge 4.8. Notralite testlerine ait istatistikler

Tajima'mmm  Fu'nun Fuve Li’nin Fu ve Li’nin

Irklar D testi  FS testi D testi F testi
DMS -0,94279 -6,053 -0,39076 -0,64879
KLS -1,45534 -6,636 -1,52237 -1,75427
HTY -0,53528 -0,761 0,30062 0,05334
KIL -1,29220 -6,143 -1,36149 -1,56481
Genel -1,70157 -59,074 1,50810 -1,90492

Tajima’s D; Fu’s FS; Fu ve Li’s D ile Fu ve Li’s F testi i¢in 6nem seviyesi p<0.1

Tajima’nin D testi sonuglarina gore tiim 1rklarda negatif degerler olmasi irklarin notral
popiilasyon degerlerinden uzaklagmadiklarin1 gdstermektedir. Genel olarak popiilasyonda
diistik frekansta bulunan nadir allellerin sayisinin beklenenden fazla oldugunu ve
muhtemelen bir popiilasyon genislemesi veya negatif seleksiyon baskist altinda oldugunu

gostermektedir.

Benzer sekilde, Fu'nun FS testinin negatif degerleri, popiilasyonlarda genisleme veya
seleksiyon baskisinin varligim gostermektedir. Ozellikle genel popiilasyon i¢in ¢ok yiiksek
negatif deger (-59,074), bu siire¢lerin popiilasyonlar genelinde ¢ok belirgin olduguna isaret

etmektedir.

DMS, KLS ve KIL popiilasyonlarinda Fu ve Li'nin D ile F istatistikleri incelendiginde,
degerlerin negatif olmasi bu popiilasyonlarda nadir allellerin varlifina ve popiilasyon
genislemesi veya negatif seleksiyonun etkilerine isaret etmektedir. Ancak, HTY
popiilasyonda Fu ve Li'nin D ile F degerlerinin pozitif olmasi, bu popiilasyonda nadir

allellerin azligina ve popiilasyonda dar bogazin hafif etkilerine isaret etmektedir.
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4.10. Irklar Arasi1 Genetik Mesafe

Popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe irklara gére Nei’nin uzaklik matrisi baz
alinarak hesaplanmis, MEGA 11 (Tamura vd., 2021) programinda niikleotid yer degistirme
oranlarina gore daha 6nceden belirlenen HKY85+R modeline gore analiz gergeklestirilmistir.
Analiz sonucunda elde edilen degerler ile SplitsTree (Hudson ve Bryant, 2006) programinda

cizdirilen dendrogram Sekil 4.7°de sunulmustur.

4 DMS

0.002

Sekil 4.7. Irklara ait Nei’nin uzaklik matriksine gore ¢izdirilen dendogram

Damascus keci popiilasyonu, Kilis, Hatay ve Kil keci popiilasyonlarina en uzak
mesafede yer almaktadir. Birbirine en yakin mesafede olanlar ise Hatay ve Kil keci
poptilasyonlar1 olup daha sonra ise Kilis kecisi eklenmektedir. Kilis kegilerinin, bolgedeki
Kil kegisi yetistiricilerinin siit ve et verimini artirmak amaciyla Damascus ve Kil kegilerinin
kontrolsiiz ciftlestirmeleri sonucunda meydana geldigi daha once yapilan ¢aligmalarda
bildirilmistir (Gl vd. 2020; Keskin, 2002). Dendograma gore, Kil kecileri ile Hatay kegi
popiilasyonlarinin birbirine yakin oldugu goriilmektedir. Kilis ve Kil keci irklarinin
melezlenmesiyle elde edilen Hatay kecisi genotipinin (Keskin ve Biger, 1997; Kaya, 1999;
Gil, 2008) bolgedeki Kil kegi popiilasyonuna yakinligi ise beklenen bir durumdur.

63



Incelenen 1rka ait Nei nin uzaklik matriksi, Da (genetik benzerlik) diagonalin iistiinde,

Dxy (genetik mesafe) diagonalin altinda bulunan degerler ise Cizelge 4.9’da gosterilmistir.

Cizelge 4.9. Irklara ait Nei’nin uzaklik matrisi

DMS HTY KIL KLS
DMS - 0,0038 0,0035 0,0037
HTY 0,0260 - 0,0033 0,0034
KIL 0,0244 0,0195 - 0,0031
KLS 0,0257 0,0213 0,0200 -

Da diagonalin iistiinde ve Dxy diagonalin altinda yer almaktadir.
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5. SONUC

Tiirkiye, evciltme siirecinde 6nemli bir yer olan Bereketli Hilal’in bir pargasi olmasi
nedeniyle genetik varyasyon ve mutasyonlarin birikimi agisindan kritik neme sahiptir. Bu
calismada Hatay ve Kilis illerinde yetistiriciligi yapilan Damascus, Kilis, Hatay ve Kil
kecilerinde mtDNA D-loop bolgesi tizerinde 598 b¢ uzunlugundaki bolge dizi analizi ile

incelenmis ve genetik karakterizasyonun ortaya konmasi amaglanmuistir.

Calismaya konu olan popiilasyonlarda 84 kecide toplam 65 haplotip belirlenmis,
polimorfik ve parsinomik bolge sayisi sirasiyla 95 ve 64 olarak tespit edilmistir. Bununla
birlikte, Haplotip ¢esitliligi bakimindan en yiiksek deger Damascus 1rkinda
Hpms=0,98940,019, en diisiik ise Hatay kegilerinde Hury=0,944+0,028 hesaplanmistir.
Diger yandan niikleotid ¢esitliligi bakimindan en yiiksek deger Damascus 1=0,02635%0,003
ve en diislik deger ise Kil kegilerinde n=0,0173440,00109 olarak elde edilmistir. Haplotip
cesitliligi ve niikleotid ¢esitliligi diinya iizerinde farkli bolgelerde keci irklariyla yapilan
caligmalarla kiyaslandiginda Tiirkiye’nin kegilerin evciltme merkezine olduk¢a yakin bir

bolgede olduguna isaret etmektedir.

Dort farkli kegi popiilasyonunda A ve G haplogruplart belirlenmis olmakla birlikte,
yapilan genis literatiir taramasi sonucu Damascus kecilerinde G haplogrubu ilk kez bu
caligmada ortaya konmustur. Bu 1rk i¢in daha biiyiik sayilarda érneklem kiimeleri ile daha
hassas sonuglar veren ve seleksiyon izlerinin takip edilebildigi mikroarray teknikleri ile
genotipleme caligmalar yiiriitiilmesi Onerilebilir. Diger yandan, daha énce mitokondriyal
genom bakimindan literatiirde olmayan Hatay kegilerinde ise A ve G haplogruplar ilk kez

bu ¢aligmada tespit edilmistir.

Tajima’nin D testi sonuglarina gore tiim 1rklarda negatif degerler olmasi irklarin notral
poplilasyon degerlerinden uzaklagsmadiklarini gostermektedir. Notralite test sonuglarina gore
ozellikle Hatay keg¢ilerinde Fu ve Li'nin D ile F degerlerinin pozitif olmasi, bu popiilayonda
nadir allellerin azlifina ve popiilasyonda dar bogazin hafif etkilerine isaret ettigini
gostermektedir. Hatay kegilerinin bulunduklar1 bdlgede mevcut genetik varyasyonun

kaybinin 6niine gecilebilmesi agisindan kontrollii ¢iftlestirmeler yapilmasi 6nerilebilir.
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Nei’nin genetik uzaklik matrisine gore ¢izilen dendogram 1rklarin birbirleriyle olan
iliskilerini agik¢a gostermektedir. Daha once yapilan ¢alismalar ve yetistirici bilgileri goz
oniline alindiginda Kilis kegilerinin, bolgedeki Kil kegi yetistiricilerinin siit ve et verimini
artirmak amaciyla kontrolsiiz sekilde Damascus kecileri ile melezleme yaptiklarini, bununla
birlikte Kilis ve Kil kegisi melezi olan Hatay kegilerinin, Kil keg¢i popiilasyonu ile birbirine

yakin ¢ikmasini desteklemektedir.

Kegi yetistiriciligi ge¢misten gliniimiize Anadolu kiiltiiriinde ekonomik 6neme sahip
oldugu kadar, manevi role de sahiptir. Ozellikle gelismekte olan veya az gelismis iilkelerde
“fakirin inegi” olarak adlandirilan keg¢i kimi zaman kutsal sayilmis kimi zamanlarda ise
seytani degerlerle 06zdeslestirilmistir (Cikin ve Kaymakel, 2005). Degerlendirmeler
sonucunda calismaya konu olan Damascus, Kilis, Hatay ve Kil ke¢i irklarmin genetik

varyasyon agisindan zengin oldugu goriilmektedir.

Calisma sonuglarimin iilke hayvanciligina ve literatiire 6nemli katkilar yapacagi
diistiniilmektedir. Bununla birlikte, Tiirkiye‘de yetistiriciligi yapilan Damascus, Kilis, Hatay
ve Kil ke¢i irklarina ait mtDNA D-loop dizilerinin GenBank’ta kayit altina alinmasi igin

basvuru yapilmasi planlanmaktadir.
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Ek-2: DNA izolasyonunda Kullanilan Cézeltiler

100 ml 1M Tris-HCI Cozeltisi (pH: 8.0):

12.114 g Tris tartilip saf su ile 80 ml’ye tamamlanir. Cozelti pH’1 HCl ile 8.0 olacak sekilde

ayarlanip saf su ile 100 ml’ye tamamlanir.
100 ml 100mM EDTA Cozeltisi (pH: 8.0):

2.923 g EDTA tartilip saf su ile 80 ml’ye tamamlanir. Cozelti pH’1 NaOH ile 8.0 olacak

sekilde ayarlanip saf su ile 100 ml’ye tamamlanar.
500 ml T10E10 Cozeltisi (pH: 8.0):

5 ml 1M Tris-HCI (pH: 8.0)

50 ml 100mM EDTA (pH: 8.0)

Cozelti saf su ile 400 ml’ye tamamlanir. Cozelti pH’1 NaOH veya HCl ile 8.0 olacak sekilde

ayarlanip saf su ile 500 ml’ye tamamlanir.
500 ml T10E1 Cozeltisi:

5 ml IM Tris-HCI (pH: 8.0)

5 ml 100mM EDTA (pH: 8.0)

Cozelti saf su ile 400 ml’ye tamamlanir. Cozelti pH’1 NaOH veya HCl ile 8.0 olacak sekilde

ayarlanip saf su ile 500 ml’ye tamamlanir.

500 ml Digestion Cozeltisi (400mM NaCl, 10 mM Tris-HCL, 2mM EDTA; pH: 8.2):
11.69 g NaCl

10 ml 100 mM EDTA (pH: 8.0)

5 ml IM Tris-HCI (pH: 8.0)

Cozelti saf su ile 400 ml’ye tamamlanir. Cozelti pH’1 NaOH veya HCl ile 8.2 olacak sekilde

ayarlanip saf su ile 500 ml’ye tamamlanir.
10 ml Proteinaz K Cozeltisi (2 mg/ml Proteinaz K, %1 SDS, 20mM EDTA):

1 ml Proteinaz K

&3



0.1 g SDS
2 ml 100mM EDTA

Cozeltiyi hazirlamak igin oncelikle EDTA i¢inde SDS c¢ozdiiriiliir. Elde edilen karisima

Proteinaz K eklenir ve ¢ozelti saf su ile 10 ml’ye tamamlanir.
25 ml %10 SDS Cozeltisi:

2.5 g SDS, saf su ile 25 ml’ye tamamlanarak ¢ozdiiriiliir.

100 ml 6M NaCl Cozeltisi:

35.064 g NaCl tartilip 100 ml’ye tamamlanarak saf suda ¢ozdiirtiliir.
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Ek-3. DNA izolasyonu I¢in Kullanilan Protokol

Buzdolab1 veya derin dondurucuda bulunan kan 6rnekleri oda sicakligina (25°C) gelinceye
kadar bekletilmistir.

Kan 6rneklerinden 2.5 ml 15 mI’lik falcon tiiplere alinip tizerine 5 ml T10E10 ¢ozeltisi ilave
edilerek kapaklar1 kapatildiktan sonra 20-25 saniye vortekslenmis ve ardindan tiipler 20
dakika stireyle +4°C’de 1500g’de santrifiijlenmistir.

Santrifiij sonrasi tiipiin tabaninda 1-2 ml siv1 kalacak sekilde iistteki sivinin tamami atilmas,
olusan pelet iizerine 5 ml T10E1 ¢ozeltisinden eklenmistir. Tiiplin dibindeki biitiin pelletin
vorteks ile iyice parcalanmasi saglanmistir. Sonrasinda tlipler 20 dakika siireyle +4 °C
1500g’de santrifiijlenmistir (Bu islem toplamda 2 kez tekrarlanmistir).

Santrifiijleme sonrasinda tiiplin dibinde 1-2 ml siv1 kalacak sekilde iisteki sivinin tamami
atilmig, tiipe 1.5 ml digestion ¢ozeltisi eklenmis ve vortex yapilmistir.

Daha sonra tiipe 250 pl Proteinaz K soliisyonu ve 100ul %10’luk SDS soliisyonu eklenip
hafif sekilde pipetaj yapildiktan sonra tiipler yaklasik 12 saat siireyle 65 °C’ye ayarlanan su
banyosunda inkiibe edilmistir.

Su banyosundan alindiktan sonra proteinleri ¢cokertmek i¢in her bir tiipe 6 M NaCl soliisyonu
0,5 ml eklenmis ve 15-20 saniye vortekslenmistir. Daha sonra tiipler 20 dakika siireyle +4 °C
1500 g’de santrifiij edilmistir.

Santrifiij bittikten sonra {istteki berrak siv1 15 m1’lik temiz falcon tiiplere alinmistir. Igerisinde
DNA bulunan {izerine s1vi hacminin 2 kat1 hacimde %100’liik soguk etanol (-86 °C) eklenmis
ve tiipler hafifce alt {ist edilerek DNA’nin yeterince gozle goriiliir hale gelmesi saglanmaigstir.
Gozle goriinen DNA’lar eppendorf tiiplere alinmis ve kapaklari acik bir sekilde beklenerek
tiipte kalan etanoliin ugmasi saglanmistir.

Etanolu ugan tiiplere 1 ml T10E1 ¢6zeltisi eklenip DNA’nin ¢oziinmesi saglanmis ve oldukga
yogun olan DNA’nin tam olarak ¢oziinmesini saglayabilmek i¢in tiipler 37 °C sicaklikta

yaklasik 48 saat siireyle ¢alkalayici lizerinde tutulmustur.
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Ek-4. Elektroforez Asamasinda Kullanmilan Cozeltiler

DNA Ladder
2ul DNA Ladder
2ul 6 X Loading Dye

8ul Deiyonize su

TBE 10X Cozeltisi (pH: 8.3)
54 gr Tris-Base

27.5 Borik Asit

20 ml 0.5 M EDTA (pH: 8.0)

(Cozelti hazirlandiktan sonra 400 ml’ye tamamlanarak pH’1 8.3e ayarlanip ardindan ¢ozelti

500 ml’ye tamamlanir.
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Ek-5 Kegi (Capra Hircus) Mitokondriyal Genom Tiim Sekans Dizisi

Definition : Capra hircus mitochondrion, complete genome
Accession : AF533441
Version : AF533441.1

Ref. Authors : Parma, P., Feligini, M., Greeppi, G. and Enne, G. 2003. Direct Submission

Sequence

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501
1561
1621
1681
1741
1801
1861
1921
1981
2041
2101
2161
2221
2281
2341
2401
2461
2521
2581
2641

: 16.640 bp

gttgatgtag
cataaacaca
agcatccacg
caagcacaca
gtgacaaaaa
atctcgtgcc
acgtgttaaa
ttacaacaaa
ccaaactggg
aaattattcg
tatacccttc
ttgctaatac
ctcaatcaca
ggctacattt
ggaggattta
acacaccgcc
caactacatg
aaatcaagat
gaatatcttg
aaaacaaaac
agagaaagta
ttaacccttg
tagctaagta
ctatgtggca
gatagctggt
taaattttac
caaccttcac
ttaagaaagc
actcctagac
gtaacaagaa
gttaacagta
acacaggagt
ccgcecctgttt
agtgactaaa
ttctctaaat
atcagtgaaa
tatggagctt
tcctttatgg
gattttaaag
gatcaacgga
acaatagggt
aaggttcgtt
aggtcggttt
aacttcaaca
aacctgccct

cttaaactta
taggtttggt
cccecggtgag
tctcgtagcet
ttaagccata
agccaccgcg
gcactacatc
aatagatgac
attagatacc
ccagagtact
tagaggagcc
agtctatata
acacataaag
tctaccttaa
gtagtaaact
cgtcaccctc
agaggagata
atagcttaac
aactatatct
atttacccca
ccgtaaggga
taccttttgc
acccgaaacc
aaatagtgag
tgtccagaaa
tgtattttta
tagagagtaa
gttaaagctc
ctaatactgg
atattttctc
aataaaaaca
gcacccagga
accaaaaaca
cgttaaacgg
aaggacttgt
ttgacctccc
taactaacta
actagcagtt
actagactta
acaagttacc
ttacgacctc
tgttcaacga
ctatctgtta
aagcgcctta
agaaaagggc

aagcaaggca
cccagceccttce
taacgccctc
tacaacgcct
aacgaaagtt
gtcatacgat
aaatagagtt
gaaagtaacc
ccactatgct
accggcaaca
tgttctataa
ccgccatctt
acgttaggtc
gaaaattaat
aagaatagag
ctcaagtaaa
agtcgtaaca
caaagcacct
agcccaatcc
attaaagtat
atgatgaaag
ataatgaatt
agacgagcta
aagacccata
atgaatttta
aaagttagtc
gactttacaa
aacaataaaa
accactctat
cctgcacaag
acctaacgat
aagattaaaa
tcacctccag
ccgcggtatt
atgaacggcc
cgtgaagagg
gtccaaaaga
ttggttgggg
caagtcaaat
ctagggataa
gatgttggat
ttaaagtcct
tgtatttctc
aaccaattaa
ctagttaagg

ctgaaaatgc
ctgttaactc
caaatcaata
cgcttaacca
tgactaagcc
taacccaagc
aaattctaat
ctactgcagc
tagccctaaa
gcccgaaact
tcgataaacc
cagcaaaccc
aaggtgtaac
acgaaagcca
tgcttagttg
tacaatgcac
aggtaagcat
agtttacacc
ccceccecccecat
aggagataga
aaaaagaatt
aacgagcaaa
ctcatgggca
agtagaggtg
gttcagcttt
taaaaaggtt
caccatagta
ataaaattaa
tattaaatag
tttaagttag
aaataattta
gaagtaaaag
catttccagt
ctgaccgtgc
acacgagggt
cgggaatgaa
aataaattta
tgacctcgga
caaattatcg
cagcgcaatc
caggacatcc
acgtgatctg
ccagtacgaa
tgaccctatc
tggcagagcc
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ctagatgagt
tcaacagact
agactaagag
cacccctacg
atgttgacca
taacaggaat
taaactgtaa
tgatacacta
cacaaataat
caaaggactt
ccgataaacc
taaaaaggaa
ccatggaatg
ttatgaaatt
aattaggcca
tcaagcctat
actggaaagt
tagaagattt
ctaaattacc
aattttaaat
aaagtacaaa
aaacttaaca
gtttatcaga
acatgcctaa
aaagatacca
cagcctttta
ggcctaaaag
tcccaacaat
aagcaataat
tatctgataa
ttaattatac
gaactcggca
attggaggca
aaaggtagca
tttactgtct
ttaacaagac
accaccaagg
gaacaagaga
cttattgatc
ctattcaaga
tgatggtgca
agttcagacc
aggacaagag
tcaattaatt
cggtaattgc

gtaccaactc
tacacatgca
gagcaggtat
ggagacagca
gggttggtaa
acggcgtaaa
aaagccataa
tagctaagac
tacagaaaca
ggcggtgcett
tcaccaatcc
caaaagtaag
ggaagaaatg
aatgaccaaa
tgaagcacgc
taacacgcat
gtgcttggat
cacatattat
aaaacagtct
atggcgctat
aaagcaaaga
aaacgaattt
accaactcat
cgagcctggt
aaaatataaa
gaaatggata
cagccatcaa
agtacaacta
gttaatatga
tattctgact
tgttaaccca
aacacaaacc
ctgcctgceccce
taatcatttg
cttacttcca
gagaagaccc
gataacaaca
tcctceccgage
caaaaaactt
gtccatatcg
accgctatca
ggagcaatcc
aaataaggcc
ttacaaacaa
gtaaaactta



2701
2761
2821
2881
2941
3001
3061
3121
3181
3241
3301
3361
3421
3481
3541
3601
3661
3721
3781
3841
3901
3961
4021
4081
4141
4201
4261
4321
4381
4441
4501
4561
4621
4681
4741
4801
4861
4921
4981
5041
5101
5161
5221
5281
5341
5401
5461
5521
5581
5641
5701
5761
5821
5881
5941
6001
6061
6121
6181
6241
6301
6361
6421

aacctttata
aacattcatt
cctaggctac
accaatcgct
aatctcaata
tccecctaccce
tatatcaagc
tgctctcatt
aattatccta
tacacaggaa
ctcaacacta
agtatcaggc
atatgcttat
cagcccctat
aatcactttc
cttattatga
acccattctc
actttgatag
aacctactcc
aggtcagcta
tactaataaa
tcgtcataat
ccattatccc
attttcttac
tattctcagg
caatagccct
cacaaggtat
tatctgtact
ttttatccat
tagcctactc
ccataatact
tcatagctaa
tcataacaac
gatttgtacc
ccacccttat
ctaccacact
ccacaaaacg
tcacaccaat
aagccctaag
atcaattgaa
ccacccccac
tctccecgeeg
tgaatttgca
tctgttctta
gctgactatt
gagctggcat
gaaccctact
taattttctt
taataattgg
ttccceecte
gttgaaccgt
taactatttt
tcacaactat
tgtgatctgt
gcatcacaat
gaggagaccc
ttcttatttt
aagaaccatt
ttattgtatg
tcacatcaac
caacactcca
tcttecectttt
ttgttctcca

ctcagagatt
attcccattc
atacagctcc
gatgcaatta
tttattctag
ataccctacc
ttagccgtat
ggagccttac
ctgtcaatct
caagtatgac
gcagaaacaa
ttcaacgtag
attattataa
ataccagaac
ctatgaatcc
aaaaatttcc
ctatcaagca
agtaaataat
taagaaccca
attaagctat
tccaatcatt
tagctcccac
cattataata
tcaatcaaca
ccaatgaact
cgctataaaa
cccectatcece
ttaccaaatc
tataattgga
atcaattgcc
attaaaccta
ttcaaccaca
cctagtcctc
aaaatgaata
agcaatcaca
cacaatattc
aataactctc
cctctcaatt
caagtataat
tgcaaatcaa
gaaactttag
cgaagaaaaa
attcaatatg
gatttacagt
ttcaaccaac
agtagggacc
tggagatgac
tatagtaata
agcccccgat
tttcctatta
atatcctcct
ttccctacac
cattaacatg
cttaattact
actactaaca
tattttatat
acctggattt
cgggtacata
agcccaccat
taccataatt
cggaggcaat
tacagtagga
cgacacatac

caaatcctct
ttctagccgt
gaaaaggccc
aacttttcat
cccccatttt
ccctcattaa
actcaattct
gagcagtagc
tactaataaa
taatcttccc
accgagcacc
aatatgccgg
taaatatctt
tctacacaat
gagcatccta
tacccctaac
tccccceccaca
agaggtttaa
aaactcttcg
cgggcccata
tttattatta
tgactacgca
aaaaaacata
gcctcaatat
gtgacaaaac
ctaggaatag
tcgggcctaa
ctcccatcca
ggctgaggag
cacataggtt
attatttata
accaccctat
atcaccctcc
attattcaag
gcactactaa
ccctccacaa
ctaccaacct
ctagaatagg
ttacttaatt
ccactttaat
ttaacagcta
aaggcgggag
ttaattcact
ctattgcttt
cacaaagaca
gccttgagcet
cagatctaca
cctattatga
atagcatttc
cttctagcat
ctagcaggta
ctagcaggca
aaaccacccg
gccgtactac
gaccgaaacc
caacacctat
ggaataatct
ggaatagtgt
atatttacag
atcgctatcc
atcaaatggt
ggcctaactg
tatgtagtag

ccttaacaat
agctttcctt
aaacgtcgta
taaagaaccc
agctctgacc
cataaattta
ctgatcaggc
acaaacaatt
cggatccttt
agcatgacct
atttgacctg
cggaccattt
cacaacaact
taactttatt
cccccgatte
actggcccta
aacataagaa
atcctcttat
tgctcccaat
ccccgaaaat
ttctaataac
tctgaatcgg
acccacgagc
tactaataat
tatttcaccc
ctccattcca
tcctactcac
tcaacctaga
gactaaacca
gaataacagc
ttaccatgac
cactatcact
tatcaatagg
aaataacaaa
acctatattt
acaatataaa
taaccgtact
actttaggtt
cctgataagg
taagctaaat
aataccctag
aagcccecggce
acaggacttg
gctcagccat
tcggcaccct
tactaattcg
atgtaattgt
ttggagggtt
ctcggataaa
cctctatagt
atctagccca
tctcttcaat
caatatcaca
tcctecttte
taaacacaac
tctgattctt
ctcacatcgt
gagccataat
tcggaataga
caactggagt
cccccecgcecat
gaattgtttt
ctcatttcca
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atgtttataa
acactagttg
ggaccatacg
ttacgacctg
ctagccttaa
ggagtcctct
tgagcttcca
tcatatgaag
cgcctctcta
ctagcaataa
accgaaggag
gccctatttt
ctcttcctag
atcaaatcac
cgttacgacc
tgtatatgac
atatgtctga
ttctagaatt
tacaccaaat
gttggtttat
cgttatactt
atttgaaata
cacagcagca
agctattatt
aacagcctcc
cttctgagtc
atgacaaaaa
cttaatctta
aacccaacta
aattttacca
ctccactata
cacatgaaat
aggactcccc
aaataacagc
ctacatacga
aatgaaatga
atctacaata
aaatagacga
actgcaagac
ccttactaga
ataactggct
agagtttgaa
gtaaaaagag
tttacccatg
ctaccttctg
cgccgaacta
aactgcacac
tggcaactga
taatataagc
tgaagccgga
tgcaggagcc
tctaggagcc
atatcaaact
acttcctgta
cttctttgac
tggacaccct
aacctactac
atcaatcggg
cgtcgataca
aaaagtcttc
gatatgagcc
agctaactca
ctacgttcta

ttaatattct
aacgaaaagt
gcttacttca
ccacatcctc
ccatatgaat
tcatattagc
actcaaaata
taacactagc
cactaattat
tgtgattcat
aatccgaact
tcatagcaga
gagcatttca
tcctacttac
aactaataca
acgtgtcact
caaaagagtt
ataggaattg
tctaatagta
atccttcccg
ggaaccacaa
aacatactcg
tcaagcgact
attaatttaa
atactcataa
ccagaagtaa
ctagtaccga
accctatcaa
cgcaaaatca
tacaacccca
tttttactat
aaaataccta
ccactatcag
attatcttac
ctcacatatt
caattctcga
ctcctaccac
agagccttca
catatcttac
ctggtgggcet
tcaatctact
gctgcttctt
gaatcaaacc
ttcatcaacc
ttcggtgcct
ggtcaacccg
gcattcgtaa
ctagtccctc
ttttgactcc
gcaggaacag
tcagtagacc
attaatttta
cccctgtttg
ttagcagctg
ccagcaggag
gaagtatata
tcagggaaaa
tttctaggat
cgggcttact
agttgattag
ctaggcttca
tcccttgata
tcaataggag



6481
6541
6601
6661
6721
6781
6841
6901
6961
7021
7081
7141
7201
7261
7321
7381
7441
7501
7561
7621
7681
7741
7801
7861
7921
7981
8041
8101
8161
8221
8281
8341
8401
8461
8521
8581
8641
8701
8761
8821
8881
8941
9001
9061
9121
9181
9241
9301
9361
9421
9481
9541
9601
9661
9721
9781
9841
9901
9961
10021
10081
10141
10201

ctgtgttcgc
ttaatgatac
tcttcccaca
acgcatatac
taatactaat
tagacctaac
ttgaagaacc
tggtttcaag
tattacataa
taccccatac
tttcacgatc
tcactaatat
acggtctgaa
attctataca
caatgatact
attccaacat
gtactaccca
tgagcagttc
acccttatgt
aaccatagtt
tctgcatcaa
accgagagca
caacaatttt
acgacttcta
aaacaaaatg
ccttgttacc
taacaaccgc
aagtattcat
tattggatct
atcaataaat
caacaaaact
cccaatgcta
acgactgaca
ccttgcacta
actaacaatt
cagcctatac
aatccaagcc
atcatatgat
cttacaatat
actccagccg
ttattcttta
ttaggcggct
cttaatactt
atggaaggag
tacttcacat
gtctacggtt
tctacctttt
cacttcggtt
ctctatgtat
cttccaatca
cctgactaat
aaacgtttac
tcgccttece
agaaattgca
gcttaccata
tcaaaaagga
gactcattag
ataacagcat
tccctectat
ctaaattcac
tgcgaagcag
tacgtacaaa
tacccctaac

tatcataggg
atgagccaaa
acatttccta
aatatgaaat
aatcttcatt
cacaacaaat
cacatacgtt
ccaacaccat
tcttgtcaag
aactaggttt
acacactaat
taacaacaaa
ccatcttacc
taatagacga
gaagctatga
cagaattaaa
tagaaatgac
cctctctagg
cgactcgtcc
tcataccaat
tactataaag
taatactctc
atcaatattt
ccacaaccca
aacgaaaatc
cttattattt
ctcgtctctc
aacaccaaag
acaaacctat
ctaggcatgg
aaagcatcac
gtaattattg
gccaacatca
acaagcatca
ctcgaattcg
ctgcacgaca
cctgacccct
ttcacttcaa
accaatgatg
ttcaaaaagg
ctgggttttt
gctgacctcc
ccgtcctect
accgtaacca
tattacaagc
caactttctt
tgattgtctg
tcgaagctgce
ccatctattg
gttagtttcg
tttacactag
tcagaaaaaa
ttctccataa
ctacttcttc
gcccttetee
ctagagtgaa
attatgatta
tcgcagtatc
gcctagaagg
acttcacctt
cactaggcct
accttaactt
ctgactatca

ggatttgtac
atccacttcg
ggattatctg
actatttcat
atctgagaag
ctagagtgac
agcctaaaat
aaccactatg
attaaattac
tcaagacgca
aattgttttc
actaacccac
agccattatt
gatcaacaac
atatacagac
acctggagaa
aattcgaata
attaaaaaca
aggtctattc
cgttctcgag
tcatcaagaa
cttgatgata
ctagctctct
gaattaacag
tatttacctc
tatttcctag
tccaacaatg
gacaaacatg
taggccttct
ctattccctt
tcgcccattt
aaaccattag
cagcaggaca
gtcctacaac
agctcggtac
acacataatg
cacaggggca
ctcaaccgcc
acgagatgtg
ccttcgctat
ctgagctttc
aacaggcatt
agcctcagga
catactacaa
atcagaatat
cgtagccaca
ctttttccgt
tgcctgatac
atgaggctca
gtacaatccg
ctacattact
caagcccata
aatttttecct
cactaccatg
taatttttct
ctgaatatgg
aactcataat
tctcacagga
aataatatta
agccagcata
gtccttacta
attacaatgc
aaaaataaca

actgatttcc
caattatatt
gtataccacg
ctataggctc
catttgcatc
tgaacggatg
aagaaaggaa
tctctctcaa
aggtgaaaat
acatcaccca
ctaattagct
accagcacca
ttaattatga
ccatccctca
tatgaagact
ctacgactgc
ttaatctctt
gacgcaattc
tacggccaat
ctagttccct
gctatgtagc
tgccacaact
ttattatctt
caaaaatact
ttttattacc
cttactattt
ggcacttcaa
aacattaata
accccactca
atgagcaggg
ctacccacaa
cctctttatt
cttactaatt
agcactcatt
ccgggaagcc
acacaccaaa
ctatccgctc
ctactaaccc
attcgagaaa
ggaataatcc
tatcactcga
cacccactta
gtttccatca
gccttattca
tatgaagcac
ggattccacg
caactaaaat
tgacactttg
tgtcctttta
aaaaagaaca
cgtaactatc
tgaatgcgga
agtagccatc
agcctcacaa
attagctgta
tatttagttt
taccaaatgt
ctattgatat
tctctattta
atacctatta
gtaatggtat
taaaatacat
taatctgaat
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cctattttca
tgtaggtgtt
acgatactct
attcatttca
caaacgagag
ccececcacca
ggaatcgaac
taaacgagat
cccgtacatc
ttatagaaga
cactggtact
tagacgcaca
ttgctctccc
cagtaaaaac
taagcttcga
tagaggtaga
ccgaagacgt
caggtcgttt
gctcagaaat
taaaatattt
gttaaccttt
agacacatcg
ccaactaaaa
aaagcataac
cctataatat
ccctcatcaa
ctcatatcaa
ttaatgtccc
tttacaccaa
gctgtaatta
ggaacaccca
caaccaatag
cacttaatcg
acattcatta
tacgtattta
cccatgctta
tcctactaac
taggtctaac
gtaccttcca
tttttatcat
gccttgcccce
atcccctaga
cctgagctca
ttaccattat
cattcacaat
gtcttcatgt
ttcacttcac
tagacgtagt
gtattaatca
ataaacctca
gcattttgac
tttgacccca
acatttctcc
acaactaatc
agcctagcct
aaaataaaat
ccctcgtata
atcgatctca
tcatagccac
tcttactagt
caaacacata
tattcctaca
taactccaca

ggctacactc
aacatgacct
gattacccag
ctaacagcag
gtcctaactg
taccacacat
cccctattat
gttagtaaaa
tcatatggca
actactacat
ttatattatt
agaagtagaa
atctttacga
tatgggacat
ttcctatata
taaccgagtt
tctacactca
aaatcaaaca
ctgcggatca
tgaaaaatga
taagttaaag
acatgactta
atctcaaagt
accccttgag
taggcctccc
accgactaat
aacaaataat
taatcctatt
ctacacaact
caggttttcg
ctccactaat
ccctcgeegt
gaggggccac
ttctaattct
ctctcctagt
tcacatagta
atccggcectce
aacaaacatg
aggtcaccat
ttccgaagtt
cacacccgaa
agtcccatta
ccatagcctt
actaggctta
ttcagacgga
tatcatcgga
ctctaatcat
atgacttttc
gtacaactga
taattactct
tccceccaact
taggatcggc
tttttgacct
taaacacaat
acgaatgaac
aagtgatttc
cataaatatt
cctaatatcc
cctaatgatc
tttcgcagcecce
tggtaccgat
ataatactta
cttcatagcc



10261
10321
10381
10441
10501
10561
10621
10681
10741
10801
10861
10921
10981
11041
11101
11161
11221
11281
11341
11401
11461
11521
11581
11641
11701
11761
11821
11881
11941
12001
12061
12121
12181
12241
12301
12361
12421
12481
12541
12601
12661
12721
12781
12841
12901
12961
13021
13081
13141
13201
13261
13321
13381
13441
13501
13561
13621
13681
13741
13801
13861
13921
13981

tactaattag
tctcattaac
tccttecect
aaaaactctt
ctacagaact
tcatcactcg
ataccctaac
gatccctaaa
atgttttctt
tccacctttg
cagcaatcct
caatcaccga
ccagctcaat
gtcatatagc
ccactgccct
ctaactatga
ttccactaat
caatcaacct
caattattct
ttacaacgca
gagaaaatgc
aaattatcct
ctaacaatag
ctatgcttcc
ttggtcttag
tctcttgcac
atctacaaat
actagcatag
tgacactgac
tcaataatat
tgatatatac
atcacaatac
ggagtaggaa
acagcagccc
atagcatgat
ccagacaact
caattcggcc
tcactccact
ctaacagaaa
ctattcacag
acatccagcc
tttctccaca
attatccaca
ataccattta
ctcaccggat
gcctgagceccc
attatttttt
aacaacccat
tttatcattt
ctaaaaataa
aacataaccc
ttaggatatt
caaaaatcag
atttcactaa
ttatatttcc
gagtaatctc
atcaagtacc
aatcccctgt
cctccttatce
atgcccctaa
ccgttgtata
ctaaaaaaga
accctaaccc

cttcacaagc
cttcttctcc
gatacttata
catctcaata
aattttcttt
atgaggaaac
aggatctcta
cttcctaatc
atgattagca
actacctaaa
actaaaacta
ctatatagca
ttgtctccgt
gctcgttatc
aataattgcc
gcgaatccac
ggctgcctga
aattggagaa
aataggactt
acggggtaaa
actcatatca
aggcccccta
aagcctatca
atgtctaaca
gagccaaaaa
taaccaccct
ccaccaacta
tccccacaat
tatctatcca
ttgtcccagt
actcagaccc
tcattctcgt
tgatatcatt
tacaagcgat
tcctagtcaa
caaatctacc
tacacccatg
caagtacaat
ataataaatt
caatatgtgc
aactcggcct
tctgcaccca
gcctaaatga
ccacaacagc
tctattccaa
tcttaataac
tcgcactcct
tcctaattaa
ccaacaatat
ctgccctage
ataacctaaa
atcccacaat
catcctccect
cccaaataaa
tctccttect
tataattact
ataactgtat
atcataaata
cttcaatacg
aacaacctta
accaaaaacc
cccaccaaaa
cccataaata

ctactcctta
gactccctat
gctagtcaac
ctagtcctat
tacattatat
caaacagagc
cccctactag
cttcaatact
tgcataatag
gcccacgtag
ggaggatatg
tatccattta
caaacggacc
gtcgccatcc
catggcctta
agccgtacaa
tgactcctag
ctattcgtag
aacatagtga
catacccatc
cttcatatat
tactgtaaat
ccttcttatt
acatggcttt
attggtgcaa
aaccctatta
cccactttat
aatattcatt
aacccttaaa
agcactattc
caacatcaac
cactgcaaat
attactaatc
tctgtataac
ccttaacact
cctaataggc
actgccctct
agtagtagca
tgcccaatct
ccttacccaa
tataatggta
cgccttectte
cgaacaagat
cctcattatt
agacctaatt
actaatcact
aggacaaccc
ctcaatcaaa
tcccccaata
agtcacaatc
atttaaccac
tatacaccgc
cctagatcta
aatatctacc
agtcacaatc
acaacaccaa
aaagcagcaa
acccaatccc
taatagacta
ttagagactc
accattatac
ttcaacacaa

ggcgaaggtt

taaaccaatt
ctactccact
atcacctatt
tgcaactgtt
ttgaagcaac
gtctaaacgc
tcgcactaac
gagcacaacc
ccttcatagt
aagccccaat
gcatgatacg
ttatactatc
tgaaatcact
ttatccagac
catcatctat
taattttagc
caagcctaac
taatatcaac
tcaccgccecct
acatcaacaa
taccactact
atagtttaaa
taccgaaaaa
ttcaaacttt
ctccaaataa
accgcaccca
gtaaaaacgg
tatacaggac
ttatcgctca
gtcacatgat
caatttttca
aacctctttc
ggatggtggt
cgcaccggcg
tgggaccttc
ttagtattag
gcaatagaag
ggcatttttc
attatattat
aatgacatca
acaattggaa
aaagccatat
attcgaaaaa
ggcagtctcg
attgaatccg
acctctttca
cgattcccaa
cccttattaa
acaatccccc
ctaggcttta
ccatcaaaca
ttaatgccct
atctgactag
acaattacaa
ctcgtcagca
ttaataaaga
tccctatage
ctataccatt
taagaaactc
aaatctcagg
cccccaaata
taccacatcc
ttgaagaaaa
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cggcgataac
actaatccta
aaaagaaagt
cctaattata
actagtccct
cggcctctac
tcacattcaa
agtacccaac
aaaaatacca
cgcaggctct
aatcacacta
attatgaggc
catcgcatat
accctgaagc
acttttctgc
ccgcggectce
taatctggcc
tttttcatga
atactccctc
catcttacct
acttctatcc
aaaaacatta
gtatgcaaga
taaaggatgg
aagtaataaa
tcataataac
tcgtttcatg
aagaaatagt
gcttcaagat
ccatcataga
agtacttact
aactatttat
atggacgagc
acatcggatt
aacaaatctt
ccgcaaccgg
gcccaactcc
tactaattcg
gcctaggggce
aaaaaatcgt
ttaaccaacc
cattcatatg
taggaggcct
cgctaacagg
ccaacacatc
cagccatcta
ctcttattac
ttggaagcct
aaataactat
ttttagcgcect
tattcaaatt
acataaacct
aaaccatttt
gccaaaaagg
caattttatt
tcaaccagta
ttcttcacta
aaatttaaat
cattaacaaa
atattgctca
aattaaaaaa
caccccacca
ccccacaaaa

agcctcaact
actatatgac
ccaacccgga
acattcaccg
acactcatca
ttcttgtttt
aacacagtag
tcctgatcca
ttatatggac
atagtccttg
ctccttaatc
ataattataa
tcttccgtca
tacataggag
ctagcaaatt
caaacactcc
ctacccccaa
tctaacatca
tacatactaa
tctttcacac
ctaaacccaa
gattgtgaat
actgctaact
tagttatcca
cctgttttct
caacctcaat
tgcctttatc
catttcaaac
agactatttc
attctcaatg
cctatttctc
cggctgagaa
agacgcaaac
catcctggca
tatactaaaa
aaaatccgca
cgtctcagca
tttctaccca
tgttaccaca
cgccttctcecc
ctatttggca
ctccagttct
attcaaagca
aatacccttc
atataccaac
cagcacctgt
tattaatgaa
tttcacagga
accccactat
agagattagc
ctctaatcta
aacaataagc
accaaagacc
cctaattaaa
taatttccac
acaataacca
aaaaacccag
acaatctcca
ccagtaataa
gtagccatag
accattaaac
ctcacaatta
cctattacaa



14041
14101
14161
14221
14281
14341
14401
14461
14521
14581
14641
14701
14761
14821
14881
14941
15001
15061
15121
15181
15241
15301
15361
15421
15481
15541
15601
15661
15721
15781
15841
15901
15961
16021
16081
16141
16201
16261
16321
16381
16441
16501
16561
16621

agataacgct
tgaccaatga
tccgaaagac
catcaaacat
aaatcctgac
cctctgtaac
caaacggagc
atggatcata
tggccacagc
cagtcatcac
tctgaggggg
tcctecccatt
gatcgaacaa
acaccattaa
tattcacacc
cacccccteca
tccccaacaa
tacccttect
tattctgaat
aacatcccta
taataatacc
tagtacaatc
actcaaggaa
attccctgaa
cccagtatta
ctacagacat
acccacacaa
cctacacaca
ttactgtata
cattacattt
gtatgtatat
aatgtaataa
catgtataat
catagggtca
tgaccatgcc
ccattaaccg
ggccatctca
tgactaatca
ttcggggatg
agctggactt
tggtcacagg
cctccttett
atttttctac
ggtcttttac

taaaataaat
tatgaaaaac
ccacccatta
ctcatcatga
aggcctattc
tcacatttgt
atcaatattc
tacctttcta
attcataggc
taatcttctt
gttctcagta
catcatcaca
ccccacagga
agatatctta
cgacctactc
cattaaacct
actaggagga
ccacacatct
cctggtagca
cattattatt
agcagctagc
aatacactgg
gaagccatag
ccactattaa
aatttactaa
gccaacaacc
acgccaacac
aatacattta
tctaccctac
tatgatctac
agtacattaa
ggacatagta
atttctatcg
aatccattct
gcgtgaaacc
tgggggtcge
cctaaaatcg
gcccatgctc
cttggactca
aactgcatct
acatatttat
agatatatac
ttccaatact
atggtaagtg

acaatatata
catcgttagtt
ataaaaattg
tgaaactttg
ctagcaatac
cgagatgtaa
tttatctgcc
gaaacatgaa
tatgttttac
tcagcaatcc
gacaaagcca
gccctcgceca
attccatcag
ggcgccatgc
ggagacccag
gagtggtatt
gtcctagceccecce
aaacaacgaa
gatctattaa
ggacaactag
accattggaa
tcttgtaaac
cctcactatc
ccacatctat
aaatttcaaa
cacacgtata
cacacaatat
ctaacatcca
acatatgcag
ttcatgtgta
acgattttcc
tgtatattgt
gcagtacata
tgccaacatg
agcaacccgc
tatttaatga
cccactcectte
acacataact
gctatggccg
tgagcatccc
tatgttgcat
caccgtttta
caaatcttta

ttatcattat
attcaactac
taaacaacgc
gatccctcct
actatacatc
attatggctg
tattcataca
acattggagt
catgaggaca
catatattgg
ctctcacccg
tagtccacct
acacagataa
tactaattct
acaactatat
tcctatttge
tagtcctctc
gcataatatt
cactcacatg
catctattat
acaaccttct
cagaaaagga
agcacccaaa
taatataccc
tatacaacac
aaaacatccc
tacgtgtatg
tataacgcgg
tactaatcca
cgtacataat
acatgcatat
acattaaacg
gtacatttta
cgtatccecgt
ttggcaggga
actttatcag
cctcttaaat
gtgctgtcat
tctgaggccc
cataatggta
ttcatcatgc
aacacgctcc
ctccagccaa
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tctcacatgg
aagaacacta
atttattgac
aggaatttgc
cgacacaata
aatcatccga
tatcggacga
aatcctcctg
aatatcattt
cacaaaccta
attcttcgcecce
gctcttcctce
aatcccattt
tgttctaata
cccagcaaat
atacgcaatc
aatcctaatc
ccgcccaatc
aattggagga
atatttcctc
aaaatgaaga
gaatagccaa
gctgaaattc
ccaaaaatat
aaacttccca
aatcctaacc
caagtacatt
acatacagcc
gcataaacgt
attaatgtaa
taaggacgta
atcttcctca
ctgcatattc
ccactagatc
tccctettet
acatctggtt
aagacatctc
acatttggta
cgacccggag
ggcatgggca
atccgctcca
ctcctagata
ggtaaatata

aatctaacca
atgaccaaca
ctcccaaccc
ctaatcttac
acagcatttt
tacatacacg
ggtctatatt
ctcgcaacaa
tgaggggcaa
gtcgaatgaa
ttccacttta
cacgaaacag
cacccttact
ttactagtac
ccactcaata
ctacgatcaa
ttagtacttg
agccaatgca
cagccagtcg
atcattctag
caagtctttg
tctccctaag
tatttaaact
taagagcctc
ctccacaagc
caacttagat
acaccgctcg
ttcatatagt
aatgtatgta
caaggacata
catcagtatt
tgcatataag
gtacatggca
acgagcttgt
cgctccgggce
ctttcttcag
gatggactaa
ttttttaatt
cataaattgt
ttacagttaa
cctttccecee
ttagtgcaaa
taagtgcctg



94



OZGECMIS

Soyadi, Ad1 : Karakose, Ismail

Yabana Dil : Ingilizce
Derece Kurum Mezuniyet Tarihi
YViiksek Aydin Adnan Menderes Universitesi
Lilz,ans Fen Bilimleri Enstitiisii Devam Ediyor

Tarimsal Biyoteknoloji ABD

Aydin Adnan Menderes Universitesi

Lisans Ziraat Fakiiltesi Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii 2022
AKADEMIK CALISMALAR
A. Bildiriler

A.1. Uluslararasi bilimsel toplantilarda sunulan ve bildiri kitabinda basilan bildiriler
A.1.1. Karakése, I. and Giindiiz, Z. 2023. Omic-Based Approaches in Animal Breeding. 1%

International Student Congress, 13 Jan, p. 81, Batman, Tiirkiye.

95






