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ÖZET 

 
 

DAMASCUS, KİLİS, HATAY VE KIL KEÇİ IRKLARINDA GENETİK 

KARAKTERİZASYONUN mtDNA-D LOOP DİZİ ANALİZİ İLE BELİRLENMESİ 

 

Karaköse İ. Aydın Adnan Menderes Ün%vers%tes%, Fen B%l%mler% Enst%tüsü, Tarımsal 

B%yoteknoloj% Anab%l%m Dalı, Yüksek L%sans Tez%, Danışman: Dr. Öğr. Üyes% Zühal 

Gündüz, Aydın, 2024. 

Bu çalışmada, Damascus (DMS), K1l1s (KLS), Hatay (HTY) ve Kıl (KIL) keç1 

ırklarında m1tokondr1yal DNA çeş1tl1l1ğ1n1n D-loop üzer1nde 598 bç uzunluğundak1 bölgen1n 

DNA d1z1 anal1z1 1le ortaya konması amaçlanmıştır. Çalışmanın hayvan materyal1n1 T.C. 

Tarım ve Orman Bakanlığı, Tarımsal Araştırmalar ve Pol1t1kalar Genel Müdürlüğü tarafından 

yürütülen “Halk El1nde Hayvan Islahı” ülkesel projes1 kapsamında yet1şt1r1len keç1ler 

oluşturmuştur. Bu amaçla toplamda 84 baş keç1den kan örnekler1 alınmış ve DNA d1z1 anal1z1 

1le değerlend1rmeler yapılmıştır.  

Dört farklı ırk ve toplamda 84 baş keç1de 65 haplot1p, 95 pol1morf1k bölge ve 64 

pars1nom1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Haplot1p çeş1tl1l1ğ1 en yüksek Damascus (H=0,989±0,019) 

ve en düşük 1se Hatay (H=0,944±0,028) keçilerinde hesaplanmıştır. Nükleotid çeşitliliği 

bakımından en yüksek ve düşük değerler sırasıyla Damascus (p=0,02635±0,00336) ve Kıl 

(p=0,01734±0,00109) keçi ırklarında olduğu gözlenmiştir. Popülasyon genelinde 80 baş 

hayvanın A haplogrubunda, dört baş hayvanın ise G haplogrubunda olduğu belirlenmiştir. 

Daha önce literatürde yer almayan Hatay keçilerinin A ve G haplogruplarında olduğu tespit 

edilmiş, aynı zamanda Damascus keçilerinde ise G haplogrubu ilk kez bu çalışmada 

belirlenmiştir. Nötralite test sonuçlarına göre özellikle Hatay keçi popülasyonunda Fu ve 

L1'n1n D 1le F test1 sonuçlarının, nadir allellerin azlığına ve popülasyonda dar boğazın hafif 

etkilerine işaret ettiği görülmektedir. Nei’nin genet1k uzaklık matr1s1ne göre ç1zd1r1len 

dendogram, K1l1s keç1ler1n1n bölgedek1 Kıl keç1 ve Damascus keç1ler1 1le kontrolsüz şek1lde 
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melezlend1ğ1n1, bununla b1rl1kte Hatay keç1ler1n1n 1se K1l1s ve Kıl keç1s1 1le melezlenerek 

ortaya çıktığı b1lg1s1n1 desteklemekted1r. 

Sonuç olarak, üzer1nde çalışılan ırklar bakımından m1tokondr1yal DNA D-loop 

bölges1n1n ve yapılan anal1zler1n genet1k varyasyonu ortaya koyması açısından yeterl1 olduğu 

söyleneb1l1r. Elde ed1len bulguların l1teratüre öneml1 katkılar sağlayacağı düşünülmekted1r. 

Anahtar Kel%meler: Keç1, mtDNA, D-loop, Haplogrup, Haplot1p 
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ABSTRACT 

 
 

DETERMINATION OF GENETIC CHARACTERIZATION OF DAMASCUS, KİLİS, 

HATAY AND KIL GOAT BREEDS BY mtDNA-D LOOP SEQUENCE ANALYSIS 

 

Karaköse İ. Aydin Adnan Menderes University, Graduate School of Natural and 

Applied Sciences, Department of Agricultural Biotechnology, Master Thesis, 

Supervisor: Asst. Prof. Zühal Gündüz, Aydın, 2024. 

This study aims to investigate the mitochondrial DNA diversity in Damascus (DMS), 

Kilis (KLS), Hatay (HTY), and Kıl (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 Türkiye. 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=0,944±0,028). In terms of nucleotide diversity, the highest 

and lowest values were observed in the Damascus (π=0,02635±0,00336) and Kıl 

(π=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 Kıl 

and Damascus goats. Additionally, the data support the idea that Hatay goats have emerged 

through mating with Kilis and Kıl 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.GİRİŞ 

 
 

Günümüz dünyasında hayvanlarda bulunan b1yoloj1k varyasyonun korunması gelecek 

nes1ller 1ç1n büyük önem arz etmekted1r. Bu varyasyon, farklı popülasyonlar arasındak1 

çeş1tl1l1k söz konusu olduğunda "popülasyonlar arası çeş1tl1l1k" ve popülasyon 1ç1ndek1 

farklılıklar söz konusu olduğunda 1se "pol1morf1zm" olarak adlandırılmaktadır (Hartl ve 

Clark, 2007). Bu nedenle, farklı hayvan ırkları arasındak1 genet1k farklılıklar genet1k 

varyasyonun öneml1 b1r gösterges1d1r. Öneml1 olan nokta, ırklar arasındak1 genet1k 

farklılıkların b1r türün 1ç1ndek1 genet1k çeş1tl1l1k açısından büyük b1r değer taşımasıdır. Bu 

farklılıklar, popülasyon 1ç1ndek1 genet1k varyasyonun devamlılığını sağlamakta ve türün 

adaptasyon yeteneğ1n1 artırmaktadır. Ayrıca, genet1k varyasyon hastalıklara ve d1ğer çevresel 

stres faktörler1ne karşı d1renç sağlama kapas1tes1n1 artırarak popülasyonun sağlığını 

korumaya yardımcı olur. Bu bağlamda, b1yoloj1k varyasyonun korunması uluslararası b1r 

çaba gerekt1rmekted1r. Hayvan genet1k kaynakların korunması ırkların, soyu tükenme 

r1sk1yle karşı karşıya kalmasını engelleyerek gelecek kuşaklara zeng1n b1r genet1k m1ras 

bırakılmasını sağlar.  

B1yoloj1k ve genet1k varyasyonlar çeş1tl1 nedenlerden dolayı türler, ırklar ve gen 

düzey1nde azalma veya yok olma tehl1kes1yle karşı karşıyadır. Hayvan popülasyonlarında 

gözlenen bu azalmayı etk1leyen öneml1 faktörler arasında ekonom1k, sosyal ve çevresel 

gel1şmeler1n entans1fleşmey1 gerekt1rmes1, yerl1 ırklara rağmen kültür ırklarının terc1h 

ed1lmes1 g1b1 seç1mler yer almaktadır. Özell1kle gel1şmekte olan ülkelerde yaklaşık 40 hayvan 

türünün %30'dan fazlası yok olma tehd1d1yle karşı karşıyadır. Bu durumun yakın gelecekte 

tarımsal üret1m1 dünya çapında olumsuz yönde etk1leyeceğ1 düşünülmekted1r. Bu nedenle, 

hayvan gen kaynaklarının korunması konusundak1 çalışmalarda son yıllarda hızlı b1r artış 

gözlenmekted1r (Ertuğrul vd., 2010). 

Hayvan gen kaynakları, genet1k çeş1tl1l1kler1n korunması ve sürdürüleb1l1r kullanımı 

açısından büyük öneme sah1pt1r. Bu nedenle, FAO (Food and Agr1culture Organ1zat1on of the 

Un1ted Nat1ons) tarafından DAD-IS (Domest1c An1mal D1vers1ty Informat1on System) ver1 

tabanı 1le hayvan gen kaynaklarının korunması amacıyla SoWAnGR (State of the World's 
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An1mal Genet1c Resources) programı hayata geç1r1lm1şt1r (FAO, 2000a; Handley vd. 2007). 

Bu çerçevede, MoDAD (Measurement of Domest1c An1mal D1vers1ty) adı ver1len b1r s1stem 

oluşturulmuştur. MoDAD, ç1ftl1k hayvanlarında genet1k varyasyonunun ölçülmes1 ve daha 

1y1 anlaşılması amacıyla tasarlanmıştır. FAO, Hayvan Gen Kaynakları Küresel Stratej1 

Programı (The Global Strategy for Farm An1mal Genet1c Resources) 1le b1rl1kte DAD-IS ve 

MoDAD s1stemler1n1 uluslararası düzeyde koord1ne etmekted1r (FAO, 2000b). Bu stratej1 

programı, hayvan gen kaynaklarının korunması ve sürdürüleb1l1r kullanımı 1ç1n eylem 

planlarını 1çermekted1r. Ayrıca, uluslararası 1ş b1rl1ğ1n1 teşv1k ederek çeş1tl1 paydaşları b1r 

araya get1rmey1 hedeflemekted1r. FAO (2000a), hayvan gen kaynaklarını ırkların r1sk 

durumlarına göre sınıflandırılmıştır. Bu sınıflandırmaya göre; yok olmuş ırklar, kr1t1k 

durumda olan ırklar, yok olma tehl1kes1 altında olan ırklar, yok olma sınırında olan ırklar, 

r1sk durumu olmayan ırklar ve durumu b1l1nmeyen ırklar şekl1nde r1sk grupları 

oluşturulmuştur. FAO'nun DAD-IS ve MoDAD 1le b1rl1kte yürüttüğü çalışmalar ve Hayvan 

Gen Kaynakları Küresel Stratej1 Programı, hayvan gen kaynaklarının korunması ve 

değerlend1r1lmes1 1ç1n b1l1msel b1r temel sağlamaktadır.  

Genet1k varyasyonlarla 1lg1l1 yapılan çalışmalar, hayvan popülasyonlarının genet1k 

karakter1zasyonunun ortaya konması ve evr1msel süreçler1n anlaşılması noktasında öneml1 

1puçları sağlamıştır. Keşfed1ld1ğ1 zamandan 1t1baren, m1tokondr1 organel1nde bulunan 

m1tokondr1yal DNA'nın (mtDNA) rolü ve özell1kler1 üzer1ne yapılan b1l1msel araştırmalar 

genet1k b1l1m1nde öneml1 b1r dönüm noktası olmuştur. mtDNA'nın bağımsız b1r genet1k 

materyal taşıması ve nes1lden nes1le aktarımının keşfed1lmes1 1le genet1k çeş1tl1l1k ve 

maternal kalıtım üzer1ndek1 etk1ler1n1 anlamamızı sağlamıştır. mtDNA, d1ğer 

kromozomlardan bağımsız olarak kalıtılan ve daha az rekomb1nasyona tab11 olan b1r genet1k 

materyald1r. Bu özell1ğ1, mtDNA'nın soy ağaçları ve ataların 1zler1n1 ger1ye doğru tak1p etmek 

1ç1n kullanılmasını mümkün kılmaktadır. mtDNA anal1z1; türler1n geçm1ştek1 göç yollarının 

bel1rlenmes1, ataların kökenler1n1n saptanması, popülasyonların genet1k 1l1şk1ler1n1n ortaya 

konması ve evr1msel süreçler1n anlaşılması amacıyla yaygın şek1lde kullanılmaktadır.  

M1tokondr1yal DNA'nın anasal kalıtım göstermes1, haplo1t yapısı, nüklear DNA’ya 

göre daha hızlı evr1m oranı ve rekomb1nasyon eks1kl1ğ1 g1b1 özell1kler, onu f1logenet1k 

anal1zlerde etk1l1 b1r marker hal1ne get1rmekted1r. Ayrıca mtDNA'nın fonks1yonel ve 

f1logenet1k olarak çok sayıda gen1n var olduğu tek b1r bağlantı grubundan oluşan b1r süper 
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gen olarak tanımlanmıştır. mtDNA genot1pler1 moleküler klonlar, m1tot1pler ve haplot1pler 

olarak tanımlanmaktadır. M1tot1p ter1m1, "m1tochondr1al genotype" kavramının kısaltması 

olarak kullanılarak sadece m1tokondr1yal genom bakımından genot1p1 1fade etmekted1r. 

Haplot1p ter1m1 1se m1tokondr1yal özell1kler bakımından genot1pler1n tanımlanmasında 

kullanılmakta ve m1tot1p kavramından daha gen1ş b1r anlama karşılık gelmekted1r (Özd1l, 

2007). 

Hayvansal üret1m alanları 1çer1s1nde keç1 yet1şt1r1c1l1ğ1, tarımsal faal1yetlerdek1 önem1 

ve sağladığı çeş1tl1 faydalar neden1 1le büyük öneme sah1pt1r. B1l1msel araştırmalar keç1n1n 

yaklaşık 11.000 yıl önce evc1lleşt1r1ld1ğ1n1 doğrulamaktadır (Par1set vd., 2011). Toplumların 

bes1n gereks1n1mler1n1n karşılanmasında evc1l hayvanların yet1şt1r1lmes1, hayvansal ürünler1n 

üret1m1nde artış sağlayarak etk1n b1r şek1lde gıda stoklayab1lme gereks1n1m1n1 de beraber1nde 

get1rm1şt1r. Bu gel1şmeler sonucunda toplumlar, nüfuslarının artmasıyla b1rl1kte yen1 

bölgelere yayılarak gen1şleme 1mkânı elde etm1şlerd1r. Evc1lleşt1rme sürec1, Neol1t1k dönem 

olarak b1l1nen dönemde 1nsan kültürel evr1m1n1 öneml1 ölçüde etk1leyen 1lk adımı 

oluşturmuştur (Ch1ld, 2006). 

Keç1 ırklarında genet1k kaynaklarının korunması, gelecektek1 genet1k kayıpları önleme 

ve keç1 yet1şt1r1c1l1ğ1n1n sürdürüleb1l1rl1ğ1 1ç1n son derece kr1t1k b1r konudur. Türk1ye'de 

yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılan ve keç1 ırkları 1çer1s1nde büyük öneme sah1p olan Damascus, K1l1s, 

Hatay ve Kıl keç1 ırkları arasındak1 f1logenet1k 1l1şk1ler1n bel1rlenmes1, bu ırkların 

evc1lleşt1rme süreçler1n1n ve tar1hsel gel1ş1mler1n1n anlaşılmasına öneml1 katkılar 

sağlamasının yanı sıra genet1k kaynakların durumunun değerlend1r1lmes1, bu ırklara yönel1k 

ıslah programlarının daha etk1l1 şek1lde planlanması ve koruma stratej1ler1n1n bel1rlenmes1 

noktasında öneml1 b1r adım olacaktır. Aynı zamanda, geçm1ştek1 göç, yerleş1kl1k ve keç1 

yet1şt1r1c1l1ğ1 1le 1lg1l1 b1lg1ler1 der1nleşt1rerek bu ırkların kültürel önem1n1 ve b1yoloj1k 

çeş1tl1l1kler1n1n evr1m1n1 anlamamıza yardımcı olacaktır. Bu nedenle, mtDNA D-loop d1z1 

anal1z1 kullanılarak Damascus, K1l1s, Hatay ve Kıl keç1 ırkları arasındak1 f1logenet1k 

1l1şk1ler1n bel1rlenmes1 amaçlanmıştır.  
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 

 
 

2.1. Bereketl% H%lal (Fert%le Crescent) 

 

Avcı-toplayıcıdan tarıma dayalı toplumlara devr1m n1tel1ğ1nde geç1ş1n başlangıcında, 

yaklaşık 11.000 yıl önce Yakın Doğu'da evc1lleşt1r1len 1lk yaban1 otoburlar keç1lerd1r. O 

zamandan ber1 keç1ler, farklı uygarlıklarda hayat1 öneme sah1p olarak ekonom1k, kültürel ve 

d1n1 rol üstlenm1şt1r. Genet1ğ1 ve arkeoloj1y1 bütünleşt1ren ortak araştırma çabası yalnızca 1lk 

keç1 evc1lleşt1rmes1n1n bağlamını, yerler1n1 ve zamanlamasını tesp1t etmekle kalmayıp aynı 

zamanda 1nsanların bu ç1ftl1k hayvanını dünya çapında yaymak 1ç1n kullandıkları göç 

yollarını 1zleme yeteneğ1m1z1 de büyük ölçüde gen1şletm1şt1r. Dünya genel1ndek1 keç1 

popülasyonlarının coğraf1 yayılımı ve üstel büyümes1, bu gev1ş get1ren türün aşırı 1kl1mlere 

ve zorlu araz1lere olağanüstü uyum sağlama yeteneğ1n1 açıkça göstermekted1r. Ayrıca, 

tar1hsel süreçte 1nsan göç 1le t1caret ağlarının yüksel1ş1n1 ve düşüşünü değerlend1rmek 1ç1n 

mükemmel b1r fırsat sunmaktadır (Pere1ra ve Amor1m, 2010). 

Evc1l hayvanların 1nsanlar tarafından 1lk kez evc1lleşt1r1lmes1 Neol1t1k dönemde, 

yaklaşık 11.000 yıl önce, "Bereketl1 H1lal (Münb1t H1lal)-Fert1le Crescent" olarak b1l1nen 

bölgede gerçekleşm1şt1r (Zeder, 2008). Bu dönem, 1nsanlık tar1h1 açısından öneml1 b1r dönüm 

noktasıdır ve tarımın ortaya çıkması 1le 1nsanların yerleş1k hayata geçmeler1 ve toplumların 

oluşması 1ç1n b1r temel oluşturmuştur. Ç1ftl1k hayvanlarının evc1lleşt1r1lmes1nde öncel1kl1 

olarak sığır, domuz, koyun ve keç1 g1b1 türler1n adı geçmekted1r. Ancak, yapılan araştırmalar 

koyun ve keç1n1n 1lk evc1lt1len türler olduğunu göstermekted1r (Zeder, 2008; Zeder ve Hesse, 

2000; Mason, 1984). Bu türler, 1nsanların avcılık faal1yetler1nden vazgeçmeler1yle b1rl1kte 

tarımsal ve hayvansal üret1m1n gel1şmes1ne öncülük etm1ş ve bugünkü modern koyun ve keç1 

türler1ne dönüşmüştür.  

Evc1ltme bölgeler1ne a1t coğraf1 alan Nader1 vd. (2008) tarafından görselleşt1r1lm1ş ve 

Şek1l 2.1’de sunulmuştur. 
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Şekil 2.1. Evciltme bölgeleri 

 

Evc1l keç1ler1n atası olan vahş1 keç1n1n k1ml1ğ1, uzun yıllardır yapılan araştırmalar ve 

genet1k anal1zlerle aydınlatılmaya çalışılmıştır. Son yıllarda yapılan moleküler çalışmalar, 

evc1l keç1ler1n Capra aegagrus türünden köken aldığını göstermekted1r (Nader1 vd., 2008, 

2007). Bu türün, H1nt Vad1s1'nden Yakın Doğu'ya kadar olan bölgede yaşayan b1r vahş1 keç1 

türü olduğu tahm1n ed1lmekted1r. Vahş1 keç1ler1n tar1h1 coğrafyaları Avrupa'dan Kuzey 

Afr1ka'ya kadar uzanmasına rağmen, modern keç1n1n en muhtemel atasının Güneybatı 

Asya'da sınırlı b1r bölgede yaşadığı düşünülmekted1r (Kul, 2010). Bazı araştırmacılara göre, 

evc1l keç1 beş farklı yaban1 keç1 türünden (C. +bex, C. pr+sca, C. caucas+ca, C. aegagrus ve 

C. falconer+) köken almaktadır (Batu, 1951). Ancak d1ğer araştırmacılar, evc1l keç1n1n 

köken1n1 C. aegagrus, C. falconer+ ve C. pr+sca g1b1 üç yaban1 keç1 türüne dayandırmaktadır 

(Akçapınar, 1994; Yarkın, 1965). Takada vd. (1997) tarafından C. aegagrus 1le evc1l keç1n1n 

D-loop ve s1tokrom-b d1z1ler1n1n karşılaştırması yapılmış ve evc1l keç1n1n C. aegagrus 

keç1s1nden köken aldığını vurgulamıştır.  

Capra c1ns1 türlere a1t sınıflandırma ve dünya üzer1ndek1 dağılımları (Shackleton, 

1997) Ç1zelge 2.1’de göster1lm1şt1r. 
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Çizelge 2.1. Capra cinsi türlerinin sınıflandırılması ve güncel coğrafi dağılımları 

Tür Yaygın ismi Coğrafi dağılım 

Capra hircus Evcil Keçi Dünya çapında 

Capra aegagrus Bezoar veya Yaban Keçisi Kafkasya, Orta Asya ve 
Yakın Doğu 

Capra falconeri Markhor-Burma Boynuzlu 
Keçi Batı Himalayalar 

Capra caucasica Batı Kafkas Dağ Keçisi  Batı Kafkasya 
Capra cylindricornis Doğu Kafkas Dağ Keçisi  Doğu ve Orta Kafkasya 

Capra ibex Alp Dağ Keçisi Alpler 
Capra pyrenaica İspanya Dağ Keçisi Iber Yarımadası 

Capra nubiana Nübye Dağ Keçisi Kuzeydoğu Afrika ve 
Arabistan’ın Bazı Bölgeleri 

Capra sibirica Sibirya Dağ Keçisi Orta Asya 
Capra walie Walia Dağ Keçisi Etiyopya’nın Kuzey Dağları 

 

Capra c1ns1 türler1n dünya üzer1ndek1 dağılımlarına 1l1şk1n Am1lls vd. (2017) tarafından 

oluşturulan görsel Şek1l 2.2’de sunulmuştur. 

 

 
Şek1l 2.2. Keç1 türler1n1n dünya üzer1nde dağılımları 
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Evc1l keç1ler1n kökenler1n1 nereden aldığı tartışmalı olarak devam etse de arkeoloj1k 

kanıtlar ve yapılan b1l1msel çalışmalar yaklaşık 11.000 yıl önce Bereketl1 H1lal bölges1nde 

evc1lleşt1r1ld1ğ1n1 desteklemekted1r (Pr1ngle, H. 1998; Porter, 1996; V1gne ve Bu1tenhu1s, 

1999; Peters vd. 1999; Zeder ve Hesse, 2000; Lu1kart vd. 2001). Keç1ler1n evc1lleşt1r1lmes1, 

Neol1t1k dönemde d1ğer hayvan türler1n1n evc1lleşt1r1lmes1n1 tet1klem1ş ve bu süreç büyük 

kültürel ve ekonom1k avantajlar sağlamıştır. İlk evc1lleşt1r1len 1nsan popülasyonları, yeters1z 

beslenme ve ağır hastalıklara rağmen b1rçok avantaj elde etm1ş ve yaşam tarzlarını hızlı b1r 

şek1lde dönüştürmüştür. Bununla b1rl1kte, yerleş1k yaşam tarzını güçlend1rerek sosyal 

tabakalaşma ve karmaşık teknoloj1ler1n gel1şmes1n1 sağlamışlardır. (Clutton-Brock, 1999; 

Zeder, 2006a). Bu nedenle keç1ler, b1r ç1ftl1k hayvanı olarak uyum sağlama yetenekler1 ve 

çok yönlülükler1 neden1yle sürekl1 olarak 1nsanların yayılmasıyla 1l1şk1lend1r1lm1şt1r (Pere1ra 

ve Amor1m, 2010). Sarkık kulaklar, bükülmüş boynuzlar ve çeş1tl1 renkler dah1l olmak üzere 

çeş1tl1 morfoloj1k t1pler zaman 1ç1nde ortaya çıkmıştır (Mason, 1984; Verschure, 2006). 

B1rkaç (ve muhtemelen bağımsız) evc1lleşt1rme merkez1nden başlayarak yönet1len 

keç1ler, Yakın Doğu'dak1 bezoar (Capra aegagrus) keç1ler1n1n doğal yaşam alanlarının dışına 

n1speten hızlı b1r şek1lde yayılmıştır. Genel olarak evc1l hayvanların yayılması benzer 

1kl1mler1n doğu-batı eksen1nde daha hızlı gerçekleşm1şt1r (D1amond, 2002). Örneğ1n, 

yaklaşık 10.500 yıl önce Kıbrıs adasında kolon1leşen 1nsanlar tarafından buraya get1r1len 

evc1l keç1ler bulunmuştur (Zeder, 2008). Evc1l keç1ler1n daha sıcak ve daha kurak ova 

bölgeler1ne taşınması, daha küçük vücut, boynuzların boyutu ve şekl1ndek1 değ1ş1kl1kler de 

dah1l olmak üzere b1l1nen 1lk morfoloj1k değ1ş1kl1klerle örtüşmüştür (Zeder, 2006b). Bu 

değ1ş1kl1kler, yaklaşık 9.000 yıl önce yapay seç1l1m uygulamalarının ortaya çıkmasıyla, 

yaban1 popülasyonlarla ger1ye melezlemen1n sona ermes1n1n neden olduğu genet1k 

1zolasyonla veya Bereketl1 H1lal'de artan kuraklığın (ve daha zayıf otlakların) dayattığı yen1 

çevresel seç1c1 baskıların etk1s1yle açıklanab1l1r (Pere1ra ve Amor1m, 2010). Keç1 

yet1şt1r1c1l1ğ1n1n yayılması, 1lk evc1lleşt1r1lmeler1nden hemen sonra (Mason, 1984; Zeder, 

2006b) Bereketl1 H1lal'1n doğusunda, Güney Levant'ta (yerel olarak evc1lleşt1r1lm1ş 

olab1lecekler1 yer, Horw1tz, 2003), İran platosunda, Hazar Den1z1 kıyılarında ve keç1 

kalıntılarının varlığının gösterd1ğ1 g1b1 muhtemelen farklı yönlerde 1lerlem1şt1r (Pere1ra ve 

Amor1m, 2010).  
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Evc1l keç1ler1n Asya'ya ana yayılma yolları muhtemelen Orta Asya bozkırlarından 

günümüz Afgan1stan'ı üzer1nden Moğol1stan'a ve kuzey Ç1n'e, İndus Vad1s1 üzer1nden 

H1nd1stan alt kıtasına ve ardından Güneydoğu Asya'ya kadar uzanmaktadır (Mason, 1984). 

Keç1lerde mtDNA çalışmalarının çarpıcı b1r sonucu olarak, B haplogrubunun doğu Asya'dak1 

ırklarda görülme sıklığı yüksek frekansta 1ken (Lu1kart vd. 2001; Sultana vd. 2003; Josh1 vd. 

2004; Chen vd. 2005) Avrupa ve Yakın Doğu'da 1se oldukça düşük düzeyde olmasıdır 

(Pere1ra ve Amor1m, 2010). Bu haplogrubun büyük olasılıkla Asya'da, belk1 de İndus 

Havzasındak1 Beluc1stan'ın Neol1t1k kültürü 1ç1nde ortaya çıktığı 1ler1 sürülmüştür (Lu1kart 

vd. 2001; Chen vd. 2005). Ancak, doğu Asya'da (haplogrup B'n1n daha sık olduğu) bağımsız 

b1r evc1lleşt1rme olayını destekleyecek yaban keç1s1 bulunmamaktadır. Ayrıca, haplogrup B 

1le markhor (Capra falconer+) soyları arasında h1çb1r 1l1şk1 olmadığı görülmekted1r (Lu1kart 

vd. 2001; P1danc1er vd. 2006). Bu haplogrup aynı zamanda modern bezoar keç1s1 

popülasyonunda da nad1r (İran ve Türk1ye'n1n yalnızca b1rkaç bölges1nde görülür) olup İndus 

Vad1s1 bölges1nde gözlemlenmem1şt1r (Nader1 vd., 2008). Dolayısıyla bu haplogrubun 

Asya'da bu kadar yüksek frekanslara nasıl ulaştığı tam olarak bell1 değ1ld1r. Haplogrup B'n1n 

frekansı kolon1zasyon olaylarıyla 1l1şk1l1 sürekl1 darboğazlar neden1yle artmış olab1l1r, ancak 

evc1l hayvanlar g1b1 gen1şleyen popülasyonlarda genet1k sürüklenmen1n gücü azalmaktadır. 

Ayrıca, evc1l keç1ler dünyanın tüm bölgeler1nde yüksek düzeyde çeş1tl1l1k göstermekted1r 

(Lu1kart vd., 2001), bu da tek b1r bölgeden yayılmayla 1l1şk1l1 kademel1 çeş1tl1l1k kaybıyla 

çel1şmekted1r (Pere1ra ve Amor1m, 2010). Evc1l keç1ler1n Güneydoğu Asya adalarına 

taşınması, tekrarlayan göçmen dalgalarıyla b1rl1kte çeş1tl1 rotalar 1zlem1ş olab1l1r. Evc1l 

keç1ler1n Endonezya, F1l1p1nler, Japonya ve Güney Ç1n'e yayılmasının ancak on dördüncü 

yüzyılda (bölgedek1 İslam1 yayılmadan sonra) olduğu 1ler1 sürülmekted1r. Evc1l keç1ler büyük 

olasılıkla on sek1z1nc1 yüzyılda Batılı den1zc1ler tarafından Pas1f1k Adalarına taşınmıştır. Bu 

den1zc1ler, daha sonrak1 den1zc1lere y1yecek kaynağı olarak keç1ler1 kasıtlı olarak bazı adalara 

salıverm1ş ve bu da yaban1 popülasyonların oluşmasına yol açmış olduğu düşünülmekted1r 

(Mason, 1984). 

Evc1l keç1ler1n ve Neol1t1k yaşam tarzının Avrupa'ya yayılması da sonuçta avcı-

toplayıcı toplumların yavaş yavaş ortadan kaybolmasına yol açan karmaşık ve çok yönlü b1r 

süreçt1r. Bu dağılma sürec1nde 1k1 ana rotanın öneml1 olduğu bel1rt1lm1şt1r. 'Tuna rotası', 

Neol1t1k paket1n (çanak çömlek, evc1l hayvanlar ve yerleş1k yerleş1mler) kıtanın merkez1nden 
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Tuna Vad1s1 boyunca orta ve kuzey Avrupa ovalarına taşınmasını, 'Akden1z rotası' 1se 

Akden1z kıyıları boyunca den1z taşımacılığını 1şaret etmekted1r (Boguck1, 1996). Avrupa'da 

tarımın 1lk etk1s1 Yunan1stan'da, evc1l keç1ler1n ve ç1ftç1ler1n yaklaşık 9.000 yıl önce Ege 

Den1z1'n1 geçmes1yle ortaya çıkmıştır. İç Avrupa'da tarım toplulukları Balkanlar'a (8.000 yıl 

önce), Orta Avrupa'ya (7.400 yıl önce), İskand1navya'ya ve Br1tanya Adaları'na (6.000 yıl 

önce) yayılmıştır (Pere1ra ve Amor1m, 2010). Akden1z havzasındak1 arkeoloj1k kanıtlar, 

İtalya Yarımadası'nda (8.000 yıl önce), Güney Fransa'da (7.700-7.600 yıl önce), İberya'nın 

batı kıyılarında (7.400-7.300 yıl önce) ve güney1nde (7.700-7.600 yıl önce) çeş1tl1 kıyı 

yerleş1m bölgeler1n1n oluşmasıyla b1rl1kte, tarımın den1z ve göçler yoluyla hızla yayıldığını 

göstermekted1r (Z1lhao, 2001; Zeder, 2008). Modern keç1 popülasyonları üzer1ne yapılan 

araştırmalar, Akden1z'1n, sırasıyla İber Yarımadası'ndak1 ve S1c1lya Adasındak1 nad1r C ve F 

haplogruplarının varlığı da dah1l olmak üzere, Yakın Doğu'dan uzak yerlerde beklenenden 

daha yüksek genet1k çeş1tl1l1k sev1yeler1ne sah1p bu bölgeler1 b1rb1r1ne bağlayan doğal b1r 

kor1dor görev1 gördüğünü öne sürmekted1r (Am1lls vd. 2004; Pere1ra vd. 2005; Azor vd. 

2005; Sard1na vd. 2006). Güneybatı Avrupa'dak1 en esk1 Neol1t1k bölgelerden b1r1nde 

toplanan ant1k keç1 kem1kler1nden mtDNA d1z1l1m1 hem A hem de C soylarının bu bölgeye 

yaklaşık olarak aynı zamanda, yaklaşık 7.300-6.900 yıl önce geld1ğ1n1 ortaya çıkarmıştır 

(Fernandez vd., 2006). Bu bulgu, Neol1t1k ç1ftç1ler1n Avrupa'ya 1lk gel1ş1nden kısa b1r süre 

sonra doğu Neol1t1k bölgeler 1le batı kıyı ç1ftç1l1k bölgeler1 arasındak1 Akden1z yolu boyunca 

yoğun b1r evc1l keç1 değ1ş1m1n1n meydana geld1ğ1 görüşünü destekleyen b1r argüman olarak 

kullanılmıştır. Bununla b1rl1kte, A ve C haplogruplarının Doğu Anadolu'dak1 bezoar keç1ler1 

1le aynı kökene sah1p olduğuna (Nader1 vd., 2008) ve daha önce düşünüldüğü g1b1 bağımsız 

bölgelerde olmadığına da1r son keş1f, her 1k1 soyun da mevcut olab1leceğ1n1 

düşündürmekted1r (Pere1ra ve Amor1m, 2010). 

Yerl1 keç1ler, on altıncı yüzyılın başından 1t1baren keş1f ve asker1 seferler 1ç1n bes1n 

kaynağı olarak Portek1zl1 ve İspanyol den1zc1ler tarafından Avrupa'dan Amer1ka kıtasına 

nakled1lm1şt1r (Pere1ra ve Amor1m, 2010). Güney ve Orta Amer1ka keç1ler1 üzer1nde yapılan 

b1r ön araştırmada 1se haplogrup A soylarının varlığı, İber Yarımadası'ndan Atlant1k 

Okyanusu boyunca keç1ler1n get1r1lmes1yle veya Atlant1k takım adalarından gelen ırkların 

katkısıyla mümkündür (Am1lls vd., 2009).  
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Keç1ler1n Afr1ka'ya g1r1ş1 büyük olasılıkla çobanların Yakın Doğu'dan kuzeydoğu 

Afr1ka'ya hareket1 1le başlamıştır (Mason, 1984; Sm1th, 1992). Nad1r olarak görülen 

haplogrup G'n1n Güneybatı Asya ve Mısır'dak1 varlığı, bu yakın 1l1şk1n1n b1r m1rası olduğunu 

düşündürmekted1r (Nader1 vd., 2007). Keç1ler1n güneye doğru hareket1 (Kuzey Afr1ka'da 

evc1lleşt1r1lm1ş sığırlar dah1l) muhtemelen yaklaşık 4.000-5.000 yıl kadar önce nemle 1l1şk1l1 

hastalıkların (örneğ1n; tr1panosom1as1s) ger1lemes1ne yol açan çevresel değ1ş1kl1klerle 1l1şk1l1 

olduğu düşünülmekted1r (Sm1th, 1992; Newman, 1995). Paraz1tler, endem1k hastalıklar ve 

büyük yırtıcı hayvanlar, evc1l hayvanların güneye doğru yayılmasının başlıca baskılayıcı 

etmenler1 olduğu düşünülmekte olup kıtanın en güney kısmına (yaklaşık 2.000 yıl önce) 

ulaşmadak1 gec1kmeler1n1 açıklamaktadır. D1ğer yandan, Kuzey Afr1ka'da bulunmayan 

(Yakın Doğu'dan karasal b1r yol olduğu varsayılarak) ancak Asya'da n1speten yüksek sıklıkta 

bulunan haplogrup B1 soylarının Güney Afr1ka'dak1 varlığını açıklayab1l1r (Lu1kart vd., 

2001). 

Evc1l keç1ler1n bel1rl1 b1r bölgede 1lk kez ortaya çıktığı yaklaşık tar1hler ve 

yayılmalarının ana yolları (Pere1ra ve Amor1m, 2010) Şek1l 2.3’te bel1rt1lm1şt1r. 

 
Şek1l 2.3. Keç1ler1n dünya üzer1ndek1 göç yolları 
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Tüm hayvan türler1n1n evc1lleşt1r1lmes1 1le 1lg1l1 b1l1nmeyenler, arkeoloj1k ve genet1k 

çalışmaların yardımıyla aydınlatılmaya başlanmıştır. Bu çalışmalarda, arkeoloj1k b1lg1ler 

morfoloj1k ve morfoloj1k olmayan bel1rteçler 1le ortaya konmuştur. Morfoloj1k bel1rteçler; 

hayvanların 1skelet1, d1şler1 ve çeş1tl1 anatom1k özell1kler1ne dayanırken, morfoloj1k olmayan 

bel1rteçler 1se hayvanların yaşam alanları, kullanım amaçları ve yönet1mler1 g1b1 faktörlere 

dayanmaktadır. Genet1k b1lg1ler 1se moleküler bel1rteçlerden yararlanılarak 

değerlend1r1lmekted1r. Bu bel1rteçler, hayvanların genomundak1 değ1ş1kl1kler1 ve farklılıkları 

anal1z ederek evc1lleşt1rme sürec1nde yaşanan genet1k değ1ş1mler1 ortaya çıkarmaktadır 

(Zeder vd., 2006). 

Evc1l hayvanların evc1lleşt1r1lme sürec1 morfoloj1k, f1zyoloj1k ve ps1koloj1k 

karakterlerde öneml1 değ1ş1kl1kler1n meydana geld1ğ1 b1r süreçt1r. Bu süreçte 1nsanlar yaban 

hayvanları arasından kolayca 1dare edeb1lecekler1 ve faydalanab1lecekler1 hayvanları seçm1ş 

ve bu hayvanlardan yavrular almışlardır. Bu seç1m ve üreme sürec1 sonucunda evc1lleşt1r1len 

hayvanlar genet1k olarak bel1rl1 morfoloj1k karakterlere sah1p hale gelm1ş ve hayvanların 

vücut büyüklüğü, boynuz şekl1 ve farklı f1z1ksel özell1kler1 arkeoloj1k çalışmalarda 

morfoloj1k bel1rteç olarak kullanılmıştır. Bununla b1rl1kte, evc1lleşt1rme sürec1 sırasında 

hayvanların f1zyoloj1k özell1kler1 de değ1ş1me uğramıştır. Örneğ1n, evc1l hayvanların s1nd1r1m 

s1stem1, d1ş yapısı ve metabol1zmaları, 1nsanların besleme 1ht1yaçlarına daha uygun hale 

gelm1şt1r. Ayrıca, evc1lleşt1rme sürec1n1n hayvanlar üzer1nde ps1koloj1k etk1ler1 de 

gözlemlenm1şt1r. Evc1l hayvanlar yaban hayvanlarına göre daha sosyal ve 1nsana bağımlı hale 

gelm1şt1r. Bu ps1koloj1k değ1ş1kl1kler evc1l hayvanların 1nsanlarla daha yakın b1r 1l1şk1 

kurmalarını ve 1nsanların onları daha kolay b1r şek1lde 1dare etmeler1n1 sağlamıştır (Zeder 

vd., 2006). 

Morfoloj1k olmayan bel1rteçler genet1k faktörlere dayanmayan bel1rteçlerd1r. Bu 

bel1rteçler ölüm yaşları, c1ns1yet oranları ve yet1şt1rme yöntemler1 g1b1 faktörler1 1çeren ve 

demograf1k prof1ller g1b1 arkeoloj1k ver1ler1 kullanarak hayvan evc1lleşt1rme sürec1n1 

anlamamıza yardımcı olmaktadır. Bu bel1rteçler hayvanların evc1lleşt1rme sürec1nde 

1nsanların seç1c1 davranışlarının sonucunda şek1llen1rler ve hayvanların genet1k özell1kler1 

üzer1nde doğrudan b1r etk1ler1 yoktur. Ancak, hayvanların 1nsanlar tarafından nasıl 

kullanıldığına ve yönlend1r1ld1ğ1ne da1r 1puçları sağlamaktadır (Zeder vd., 2006). 
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Arkeologlar, kazı alanlarından elde ed1len kem1kler1n hang1 topluma a1t olduğunu 

bel1rlemek 1ç1n morfoloj1k ve morfoloj1k olmayan bel1rteçler1 kullanırlar. Örneğ1n, avcı-

toplayıcı toplumlar genell1kle büyük ve erg1n yaşta erkek hayvanları terc1h ett1ğ1 1ç1n 

kazılardan elde ed1len kem1kler kalın, gel1şm1ş ve genell1kle erkek hayvanlara a1tt1r. Bununla 

b1rl1kte, tarım toplumları genell1kle daha 1nce yapılı d1ş1 hayvanları terc1h ederler. Bu nedenle 

kazılardan elde ed1len kem1kler genell1kle genç ve d1ş1 hayvan kem1kler1d1r. Bu bel1rteçler, 

arkeologların geçm1ş toplumların beslenme, ekonom1 ve sosyal yapısı hakkında daha ayrıntılı 

b1lg1 ed1nmeler1ne yardımcı olur (Zeder, 2008; Zeder vd. 2006).  

Yaban1 keç1lerden evc1l keç1lere olan evc1lleşt1rme sürec1, yaban1 keç1 sınıfları ve evc1l 

keç1 ırklarının farklılaşması g1b1 konular 1ncelen1rken mtDNA, Y kromozomu ve 

m1krosatell1t markörler 1le anal1z ed1l1rler. Bu yöntemler evc1l keç1 ırklarının atasal soyu 

hakkında b1lg1ler sağlar. (Pere1ra vd. 2009; Nader1 vd. 2007; Lu1kart vd. 2001). Prote1n 

pol1morf1zm1ne dayanan sınıflandırma çalışmaları da yapılmıştır, ancak boynuz 

morfoloj1s1ne göre yapılan ve yaygın olarak kabul ed1len klas1k sınıflandırma sonuçlarına 

uyumlu net1celer alınamamıştır. Bu nedenle, araştırıcılar özell1kle mtDNA anal1zler1ne 

yönelm1şt1r (Manceau vd., 1999). M1tokondr1yal deoks1r1bonükle1k as1t (mtDNA), güçlü 

seç1c1 baskıların olmaması ve hızlı moleküler evr1m neden1yle hayvan evc1lleşt1rme ölçeğ1n1n 

1ncelenmes1nde son derece faydalıdır. Moleküler rekomb1nasyonun olmaması neden1yle de 

mtDNA'nın anasal kalıtımı, zaman 1ç1nde b1rb1r1nden ayrılan yen1 soyların (veya 

haplot1pler1n1n), yen1 mutasyonların b1r1kmes1 yoluyla soy b1l1msel çıkarımını 

kolaylaştırmaktadır. Y kromozomal bel1rteçler daha az kullanılır, ancak memel1 gruplarında 

öneml1 b1r kullanıma sah1pt1rler. Çünkü babadan kalıtım yoluyla mtDNA'ya b1r alternat1f 

sunar ve erkek aracılığıyla dağılımın veya 1ntrogresyonun bel1rlenmes1ne 1z1n ver1rler 

(Bruford vd., 2003). 

Keç1 m1tokondr1yal DNA (mtDNA) ver1ler1, farklı coğraf1 bölgelerde bulunan modern 

keç1 ırklarında en az altı farklı mtDNA haplogruplarının bulunduğunu gösteren çarpıcı 

sonuçlar ortaya koymuştur (Nader1 vd., 2007). Bu ver1ler, keç1 evc1lleşt1rmes1 ve 

sonrasındak1 ırk ayrımının kompleks b1r süreç olduğunu ve farklı coğraf1 bölgelerde bağımsız 

olarak gerçekleşt1ğ1n1 düşündürmekted1r. Otozomal ver1ler 1le yapılan çalışmalar, haplogrup 

A'nın genet1k ve coğraf1 mesafeler arasında b1r korelasyon gösterd1ğ1n1 ortaya koymuştur 

(Par1set vd. 2009; Canon vd. 2006). Hayvanların f1logenet1k anal1zler1nde, mtDNA'nın D-
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loop ve S1tokrom-b bölgeler1 sıklıkla kullanılan ve evr1m tar1hçes1n1n aydınlatılmasında 

büyük önem taşıyan genet1k bel1rteçlerd1r. Bu bölgeler, özell1kle keç1ler1n evc1lleşt1r1lmes1 

1le 1lg1l1 araştırmalarda yaygın b1r şek1lde kullanılmıştır (Nader1 vd. 2007; P1danc1er vd. 2006; 

Pere1ra vd. 2005; Lu1kart vd. 2001; H1endleder vd. 1998). M1tokondr1al DNA'nın D-loop 

bölges1, keç1lerde yaklaşık 140 değ1şken bölge 1çermes1 neden1yle en yüksek varyasyon 

gösteren bölged1r. Bu nedenle, ırklar arasındak1 ayrımın f1logenet1k ağaca daha bel1rg1n b1r 

şek1lde yansıtılmasına olanak tanır. S1tokrom-b bölges1 1se yaklaşık 50 değ1şken bölge 

1çermekte olup, kodonlardak1 üçüncü baz değ1ş1kl1kler1 1le şek1llenen sess1z mutasyonlar 

sayes1nde ırkların b1rb1rler1nden ayrılmaya başladığı dönemler ortaya konulab1lmekted1r 

(Josh1 vd. 2004; Lu1kart vd. 2001). 

mtDNA anal1z1ne dayalı olarak yapılan çalışmalarda A, B ve C haplogruplarının 

yaklaşık 200.000 yıl önces1nde farklılaştıkları ve evc1ltme sürec1nde 1se farklı coğraf1 

bölgelere dağılım gösterd1kler1 bel1rt1lm1şt1r (Lu1kart vd., 2001). Haplogrupların dünya 

üzer1ndek1 coğraf1 dağılımları ve b1reyler1n yüzdes1 (Pere1ra ve Amor1m, 2010) Ç1zelge 

2.2’de görülmekted1r.  

 

Ç1zelge 2.2. Dünya üzer1nde haplogrupların coğraf1 dağılımı 

Haplogrup Bireylerin Yüzdesi Coğrafi Dağılım 

A 90,86 Dünya çapında 
B1 4,40 Sahra altı Afrika ve Yunanistan 
B2 1,44 Çin ve Moğolistan 
C 1,44 Asya ve Avrupa 
D 0,54 Asya ve Orta Avrupa 
F 0,12 Sicilya 
G 1,11 Yakın Doğu ve Kuzey Afrika 

 

Yaklaşık 10.000 yıl önce, evc1lleşt1rmen1n A haplogrubuna a1t b1r d1ş1 hayvanla 

başladığı, bu süreçten yaklaşık 6.000 yıl sonra C haplogrubuna a1t ve 2.000 yıl sonra 1se B 

haplogrubuna a1t d1ş1 hayvanların evc1lleşt1rme sürec1ne dah1l ed1ld1ğ1 düşünülmekted1r. 

Yapılan çalışmalarda keç1ler1n kıtalararası yoğun transfer1n1n sonucu olarak genet1k 

çeş1tl1l1ğ1n daha çok ırklar 1ç1nde olması ve coğraf1 olarak farklılık göstermed1ğ1 bel1rt1lm1şt1r. 

Örneğ1n, kıtalararası farklılık göz önüne alındığında sığırlarda görülen mtDNA varyasyonu 

%84 1ken, bu oranın keç1lerde sadece %10 c1varında olduğu görülmüştür (Lu1kart vd., 2001). 
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Bununla b1rl1kte, keç1lerde D haplogrubu (Josh1 vd., 2004), F haplogrubu (Sard1na vd., 2006) 

ve G haplogrubu (Nader1 vd., 2007) farklı araştırıcılar tarafından ortaya konmuştur. 

Haplogrupların dünya üzer1ndek1 dağılımlarına 1l1şk1n görsel (Coll1 vd., 2015) Şek1l 

2.4’te sunulmuştur. 

 

 

Şek1l 2.4. Haplogrupların dünya üzer1ndek1 dağılımları 

 

2.2. M%tokondr% 

 
M1tokondr1ler, hücreler1n enerj1 üret1m1nden sorumlu temel organellerd1r. Oks1dat1f 

fosfor1lasyon yoluyla ATP sentez1 gerçekleşt1r1rler ve hücren1n enerj1 1ht1yacını karşılarlar. 

Bunun yanı sıra, l1p1d ve am1no as1t metabol1zması, hücre prol1ferasyonu, apoptoz ve hücre 
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farklılaşması g1b1 çeş1tl1 hücresel süreçlerde de öneml1 rol oynarlar. Özell1kle hücre 

farklılaşması sırasında m1tokondr1ler1n fonks1yonları hücren1n özelleşmes1 ve farklılaşması 

1ç1n gereken enerj1 ve metabol1k ara ürünler1n üret1m1nde kr1t1k öneme sah1pt1r. Ayrıca 

m1tokondr1ler, hücre yaşlanması ve çeş1tl1 hastalıklarla 1l1şk1l1 olab1lecek oks1dat1f stres1n 

önlenmes1nde de öneml1d1rler. Bu organeller, hücre 1ç1ndek1 reakt1f oks1jen türler1n1n (ROS) 

etk1ler1n1 nötral1ze ederek hücren1n sağlıklı 1şlevsell1ğ1n1 korurlar (Sato ve Sato, 2013). 

M1tokondr1n1n yapısına a1t görsel (NIH, 2023) Şek1l 2.5’te görülmekted1r. 

 

 

Şek1l 2.5. M1tokondr1 

 

B1tk1 hücreler1nde bulunan plast1dler veya kloroplastlar g1b1 m1tokondr1ler1n de 

endos1mb1yot1k organeller olduğu düşünülmekted1r. Bu organeller kend1 genom1k 

DNA'larına sah1p oldukları 1ç1n bağımsız olarak evr1mleşeb1l1rler (Margul1s, 1970). 

S1toplazm1k organeller1n DNA'sı Mendel dışı b1r şek1lde kalıtılır. Çoğu hayvanın 

hücreler1nde mtDNA'nın yalnızca hayvanın gel1şt1ğ1 oos1t1n m1tokondr1ler1nden m1ras 

alındığı yaygın olarak kabul ed1lmekted1r (Ankel-Simons ve Cummins, 1996; Birky, 1995; 

Giles vd. 1980). Bu kalıtım kalıbına genell1kle "ebeveyns1z kalıtım" den1r ve bu durum 

özell1kle "anneden kalıtım" olarak adlandırılır. mtDNA mutasyonlarının neden olduğu bazı 
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1nsan m1tokondr1yal hastalıkları anneden kalıtsaldır. mtDNA'nın yanı sıra kloroplast DNA 

(cpDNA) veya plast1d DNA'nın (ptDNA) tek ebeveynl1 kalıtımı da gözlenmekted1r (B1rky, 

1995). Memel1lerde, sperm kaynaklı paternal m1tokondr1 genell1kle döllenmeden sonra oos1t 

s1toplazmasına g1rer ve geç1c1 olarak z1gotta fazla m1ktarda maternal m1tokondr1 1le bulunur. 

Bununla b1rl1kte, baba m1tokondr1ler1 ve DNA'ları b1r şek1lde ortadan kaldırılır ve h1çb1r 

zaman yavrulara aktarılmaz (Ankel-Simons ve Cummins, 1996). mtDNA'nın anneden 

kalıtımının altında yatan mekan1zmayı açıklamak 1ç1n 1k1 h1potez öne sürülmüştür. "Bas1t 

Seyreltme Model1ne" göre, çok daha düşük b1r kopya sayısında mevcut olan babaya a1t 

mtDNA, oos1t mtDNA'sının fazlalığı 1le bas1tçe seyrelt1l1r ve sonuç olarak yavruda zorlukla 

saptanab1l1r (Gyllensten vd., 1991). Öte yandan, "Akt1f Bozunma Model1"nde babaya a1t 

mtDNA'nın veya m1tokondr1ler1n kend1ler1n1n, babaya a1t mtDNA'nın b1r sonrak1 nes1le 

aktarılmasını akt1f olarak önlemek 1ç1n döllenmeden önce veya sonra seç1c1 olarak 

bozunduğu düşünülmekted1r. Son zamanlarda, 1k1nc1 model1 destekleyen çeş1tl1 kanıtlar 

farklı hayvan türler1nde toplanmıştır. Bu sonuçlar ayrıca, farklı türler1n babaya a1t 

mtDNA'nın kalıtımını önlemek 1ç1n farklı mekan1zmalar kullandığını da göstermekted1r 

(Sato ve Sato, 2013). 

Memel1lerde paternal m1tokondr1, sperm1n başını ve kamçılı kuyruğunu b1rb1r1ne 

bağlayan yapı olan orta parçaya sıkıca yerleşm1ş durumdadır. Dev spermlere sah1p olan Ç1n 

hamsterler1nde (Cr+cetulus gr+seus), baba m1tokondr1yal DNA ve flagellar kuyruğu da dah1l 

olmak üzere sperm1n orta parçası yumurtanın dışında kalır ve döllenmeden sonra oos1t 

s1toplazmasına g1remez (Yanagimachi vd. 1983; Pickworth ve Change, 1969). Bu durumun, 

memel1lerde mtDNA'nın anneden kalıtım mekan1zmasını açıkladığı düşünülüyordu. Ancak, 

1nsanlar ve fareler dah1l olmak üzere çoğu memel1de babaya a1t mtDNA döllenmen1n 

ardından oos1t s1toplazmasına g1rd1ğ1 b1l1nmekted1r (Sutovsky vd. 1999; Kaneda vd. 1995; 

Shalgi vd. 1994; Hiraoka ve Hirao, 1988; Fleming vd. 1986; Sathananthan vd. 1986). 

Bununla b1rl1kte, farelerde mtDNA'nın sadece anneden kalıtımı oldukça hassas b1r PCR 

yöntem1yle doğrulanmıştır (Kaneda vd., 1995). D1ğer yandan, yapılan b1r çalışmada b1r Mus 

musculus suşu, b1r Mus spretus suşu 1le türler arası ç1ftleşmeye tab1 tutulduğunda, babaya a1t 

mtDNA'nın 8-26 kuşak ardışık ger1 melezleme 1le aktarıldığı b1ld1r1lm1şt1r (Gyllensten vd., 

1991). Bununla b1rl1kte, daha sonrak1 çalışmalar babaya a1t mtDNA'nın bu tür b1r aktarımının 

yapay türler arası h1br1tlerle sınırlı olduğunu ve mtDNA'nın tür 1ç1 h1br1tlerde kes1nl1kle anne 
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tarafından kalıtlandığını gösterm1şt1r (Kaneda vd., 1995). Bu sonuçlar, babaya a1t mtDNA'nın 

tanınması ve dışlanması 1ç1n türe özgü b1r mekan1zma olduğunu göstermekted1r. Ayrıca 

paternal m1tokondr1ler1n veya DNA'larının tanınması 1ç1n dokuya özgü bazı mekan1zmaların 

olduğu da 1ler1 sürülmüştür (Shitara vd., 2000). 

 

2.3. M%tokondr%yal Genom  

 

Ökaryot1k organ1zmaların neredeyse tamamı, nükleer genomdan bağımsız olarak çok 

kopyalı m1tokondr1yal genomlara sah1pt1r. Bu genomlar, hücresel enerj1 üret1m1 ve 

metabol1zma g1b1 hayat1 süreçler 1ç1n öneml1 genet1k b1lg1y1 1çermekted1r. 

İnsan m1tokondr1yal DNA'sı, 1lk olarak 1981 yılında d1z1lenm1ş ve daha sonra bu 

d1z1leme on sek1z yıl sonra rev1ze ed1lm1şt1r (Andrews vd. 1999; Anderson vd. 1981). İnsan 

mtDNA’sı, ç1ft sarmallı da1resel b1r DNA molekülüdür ve 16.569 baz ç1ft1nden oluşur. Bu 

genom, solunum z1nc1r1n1n Kompleks I, III, IV ve V'1n çek1rdek b1leşenler1 olan on üç 

pol1pept1d1 kodlar. Bu on üç prote1n, m1tokondr1yal matr1stek1 özel b1r mekan1zma tarafından 

kopyalanır ve çevr1l1r. Bu mekan1zma, m1tokondr1yal genomdan önce RNA kopyaları 

oluşturur ve ardından bu RNA'ların prote1n sentez1 1ç1n kullanılab1len am1no as1tler 1le 

eşleşt1ğ1 22 tRNA ve 1k1 r1bozomal RNA kodlar. İnsan mtDNA'sı son derece sıkıştırılmış b1r 

yapıya sah1pt1r ve genler arasında neredeyse h1ç boşluk yoktur. Hatta bazen 1k1 prote1n 

kodlama bölges1 üst üste b1ner ve bu ayrımı zorlaştırab1l1r. Sezyum klorür gradyanlarında 

farklı yüzerl1klere neden olan farklı baz b1leş1mler1ne dayanarak mtDNA'nın 1k1 1pl1ğ1, "ağır 

(H)” ve "haf1f (L)” şer1tler olarak göster1lmekted1r (Şek1l 2.6. from “N1cholls ve M1nczuk, 

2014”). M1tokondr1yal DNA'nın ağır ve haf1f 1pl1kç1kler1, uzun pol1s1stron1k moleküller 

olarak kopyalanır ve transkr1ps1yon sürec1 sırasıyla ağır 1pl1kç1k (HSP'ler) ve haf1f 1pl1kç1k 

promotöründen (LSP) başlar. Bu 1k1 promotör bölges1, mtDNA'nın yapısal özell1kler1nden 

kaynaklanan farklılıkları yansıtmaktadır. mtDNA'nın repl1kasyon mekan1zması henüz tam 

olarak çözülemem1şt1r ve mevcut l1teratürde farklı modeller öner1lm1şt1r. İlk olarak 1970'ler1n 

başında öne sürülen "Sarmal Yer Değ1şt1rme" model1 ve daha sonra 2006'da öner1len RITOLS 

model1d1r. Her 1k1 model de her mtDNA sarmalı 1ç1n b1r ana repl1kasyon kaynağı 

tanımlamaktadır (Yasukawa vd. 2006; Clayton, 1982).  
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Şek1l 2.6’da (N1cholls ve M1nczuk, 2014) yeş1l ç1zg1 1le göster1len alanda 7S DNA'nın 

ana 5' ucunun konumu bel1rt1lm1şt1r. HSP ve LSP, sırasıyla ağır ve haf1f 1pl1k promotörü; 

CSB, korunmuş d1z1 bloğu; TAS, sonlandırmayla 1l1şk1l1 d1z1ler; HVS1 ve HVS2 H1per 

değ1şken segment 1 ve 2’y1 göstermekted1r. Klas1k repl1kasyon or1j1nler1 OH (H 1pl1k orj1n1) 

ve OL (L 1pl1k orj1n1), genomu sırasıyla "major arc-ana yay" ve "m1nör arc-küçük yay" olarak 

adlandırılan kabaca üçte 1k1 ve üçte b1r bölgeye ayırır. M1tokondr1yal transkr1ps1yon ve 

repl1kasyon 1ç1n gerekl1 olan c1s elementler1n1n çoğu, kodlamayan bölge (NCR) 1ç1nde 

bulunur. B1rçok mtDNA molekülü kodlamayan bölgen1n büyük b1r bölümünü kaplayan ve 

D-loop olarak b1l1nen üçlü sarmallı b1r yapı oluşturan üçüncü b1r l1neer sarmal 1çer1r (N1cholls 

ve M1nczuk, 2014). 

 

Şek1l 2.6. İnsan m1tokondr1yal DNA ve D-loop bölges1n1n ayrıntılı yapısı 

 

İnsan mtDNA'sının ana kodlamayan bölges1 (NCR), fen1lalan1n ve prol1n1n mt-tRNA 

genler1 arasında yaklaşık 1.1 kb'l1k b1r alanı kaplar. Kodlamayan bölge sırasıyla ağır ve haf1f 
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1pl1kç1kler1n transkr1ps1yonu 1ç1n HSP ve LSP promotörler1n1n yanı sıra ağır 1pl1kç1k 

repl1kasyonunun klas1k kaynağı olan OH'yı 1çer1r. Kodlamayan bölgen1n büyük b1r kısmı 1se 

genell1kle yaklaşık 650 nt'l1k doğrusal b1r üçüncü DNA sarmalı 1çer1r ve kararlı b1r D-loop 

yapısı oluşturur (N1cholls ve M1nczuk, 2014). “Ana kodlamayan bölge (NCR)” ve “D-loop” 

ter1mler1 l1teratürde sıklıkla b1rb1r1n1n yer1ne kullanılmaktadır, ancak D-loop bölges1 tüm 

kodlamayan bölgey1 kapsamadığından ve mtDNA moleküller1n1n yalnızca b1r kısmı b1r D-

loop 1çerd1ğ1nden bu kullanım her zaman doğru değ1ld1r. D-loop bölges1, OH (H 1pl1k orj1n1) 

çevres1nden (yan1 7S DNA'nın 5' ucunda) tRNA Pro gen1ne yakın (7S DNA'nın 3' ucunda) 

term1nasyonla 1l1şk1l1 d1z1ye (TAS) kadar uzanmaktadır (Doda vd., 1981). 

D-loop bölges1 1lk olarak kırk yılı aşkın b1r süre önce fare ve tavuk mtDNA'sının 

elektron m1krograf görüntüler1nde tanımlanmıştır (Robberson vd. 1972; Kasamatsu vd. 1971; 

Arnberg vd. 1971). D-loop bölges1n1n oluşumu ve stab1l1tes1, kodlamayan bölge 1ç1ndek1 

d1z1lere bağlı olmakla b1rl1kte 1nsan, tavşan ve sığır g1b1 türlerde büyük oranda bu düzen 

korunmaktadır. Ayrıca, 1nsan ve fare mtDNA'larının kodlamayan d1z1ler1n1n karşılaştırılması 

or1j1nal olarak LSP (haf1f 1pl1k promotörü) ve OH (H 1pl1k orj1n1) arasında yer alan ve CSB1, 

CSB2 ve CSB3 olarak anılan üç "korunmuş d1z1 bloğunun" varlığını ortaya çıkarmıştır 

(Walberg ve Clayton, 1981). Daha sonrasında b1rçok tür üzer1nde yapılan çalışmalarda 

CSB1'1n çok 1y1 korunduğunu, CSB2'n1n bazı türlerde yalnızca kısmen mevcut olduğunu ve 

CSB3'ün 1se bazen tamamen bulunmadığını ortaya koymuştur (Sb1sa vd. 1997; Saccone vd. 

1991). Buna karşılık, Drosoph+la g1b1 d1ğer bazı türler1n mtDNA'ları b1r D-loop barındırmaz 

ve yukarıda bel1rt1len d1z1 elemanlarına 1se sah1p değ1ld1r. Bu türler1n mtDNA'ları bunun 

yer1ne yaklaşık %95 aden1n ve t1m1nden oluşan “A+T açısından zeng1n” b1r kontrol bölges1 

1çermekted1r (Goddard ve Wolstenholme, 1978; Rubenste1n vd. 1977).  

D-loop bölges1n1n varlığı onlarca yıldır b1l1nmes1ne rağmen m1tokondr1n1n bu yapıyı 

neden sentezlend1ğ1 ve öneml1 ölçüde enerj1 harcamasında koruduğu hala anlaşılamamıştır 

(N1cholls ve M1nczuk, 2014). D-loop bölges1n1n varlığına 1l1şk1n en uzun süred1r devam eden 

h1potez, mtDNA repl1kasyonunun z1nc1r yer değ1şt1rme model1ne göre, D-loop'un erken 

sonlandırılmış ağır-z1nc1r repl1kasyonunun b1r ara maddes1n1 tems1l ett1ğ1d1r (Clayton, 1982). 

Bu h1potez, D-loop’un ana 5' ucunun ağır sarmal repl1kasyonunun or1j1n1 olan OH (H 1pl1k 

orj1n1) 1le çakıştığı gözlem1ne dayanmaktadır. Bu modele göre üretken ağır-z1nc1r 

repl1kasyonu, ya 7S DNA'yı doğrudan H-strand repl1kasyonu 1ç1n b1r pr1mer olarak 
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kullanarak ya da TAS'ta (sonlandırmayla 1l1şk1l1 d1z1ler) sonlanmayan b1r 7S DNA molekülü 

sentezleyerek başlatmaktadır. İn v1tro koşullarda, Polβ'n1n (DNA pol1meraz beta) 7S DNA'yı 

b1r pr1mer olarak kullanab1ld1ğ1 bulunmuştur (E1chler vd, 1977), ancak bunun 1n v1vo 

koşullarda geçerl1 olup olmadığı b1l1nmemekted1r. Aynı şek1lde, potans1yel olarak TAS'ta 

sonlandırmayı teşv1k edeb1lecek veya baskılayab1lecek faktörler de b1l1nmemekted1r. 

Sentezlenen 7S DNA sarmallarının yaklaşık %95'1n1n daha sonra ters çevr1ld1ğ1 tesp1t 

ed1lm1şt1r (Bogenhagen ve Clayton, 1978; Robberson ve Clayton, 1973). Hayvan 

mtDNA'larında meydana gelen boyut ve 1şlevdek1 aşırı azalma mtDNA'nın enerj1 açısından 

oldukça kısıtlı b1r molekül olduğunu düşündürmekted1r. Bu nedenle, 1şlevsel olarak 

azaltılmış ve enerj1 açısından kısıtlanmış b1r molekülün etk1l1 b1r şek1lde DNA sentez1 ve 

döngüsü 1ç1n bu kadar büyük m1ktarda kaynak harcaması gar1p görünmekted1r.  

K1myasal olarak 1ndüklenen mtDNA kopya sayısının tükenmes1 karşısında b1le TAS'ta 

DNA sentez1n1n sonlandırılması kalıcıdır (Brown ve Clayton, 2002). D-loop sentez1 ve 

mtDNA repl1kasyonu arasındak1 1l1şk1n1n bu nedenle öne sürüldüğü kadar bas1t olması 

mümkün değ1ld1r. Bu aynı zamanda, D-loop sentez1n1n yalnızca repl1kat1f b1r ara ürün 

olmanın ötes1nde 1çsel b1r 1şlev1 yer1ne get1rd1ğ1n1 göstermekted1r. İnsan kalp dokusundan 

alınan ve kodlamayan bölgey1 1çeren mtDNA parçalarında rekomb1nasyon ara maddeler1n1 

anımsatan yüksek sev1yelerde Holl1day bağlantısı benzer1 ara maddeler görülmüştür 

(Pohjo1smak1 vd. 2009; Kajander vd. 2001). Bu bağlamda, 7S DNA'nın uçlarının hem 

anneden hem de babadan mtDNA taşıyan b1reylerden alınan mtDNA moleküller1nde, bar1z 

rekomb1nasyon kırılma noktası sıcak noktaları olduğunu göstermekted1r (Kraytsberg vd., 

2004). mtDNA'nın repl1kasyonu hücre döngüsünden bağımsız olsa da 7S DNA sev1yes1n1n 

hücre döngüsü aşamasına göre değ1şt1ğ1 ve 7S DNA sentez1n1n S-fazında z1rve yaptığı 

bel1rlenm1şt1r (Antes vd., 2010). 

İnsan yaşlanması 1le eşey hattı nokta mutasyonları, somat1k nokta mutasyonları ve 

yen1den düzenlemeler dah1l olmak üzere mtDNA'dak1 değ1ş1kl1kler arasındak1 1l1şk1 son 

yıllarda yoğun b1r şek1lde araştırılmıştır. Yaşlı b1reyler1n mtDNA mutasyonları b1r1kt1rd1ğ1n1 

gösteren ve bu mutasyonların memel1 yaşlanmasında rol oynadığını gösteren öneml1 

m1ktarda ver1 mevcuttur. Bununla b1rl1kte, mtDNA mutasyonları 1le 1nsan yaşlanması 

arasındak1 bağlantının nedensel m1 yoksa sadece korelasyonlu mu olduğu hala net değ1ld1r 

(Larsson, 2010). İnsanlarda mtDNA'dak1 nokta mutasyonlarının oranı, nükleer DNA 1ç1n 
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karşılık gelen orandan yaklaşık 1k1 kat daha fazladır (Khrapko vd, 1997). Kodlamayan bölge 

(NCR) d1z1ler1 mtDNA'dak1 en değ1şken d1z1lerd1r ve özell1kle üç aşırı değ1şken segmentte 

(HVS1:16.024-16.383; HVS2:257-372; HVS3:438-574) görülmekted1r. Üç segmentten 1k1s1, 

HVS1 ve HVS2, D-loop bölges1 1le örtüşmekted1r. HVS'ler1n normalde mtDNA'lardak1 en 

değ1şken bölgeler olmasına rağmen yaşa bağlı nokta mutasyonları D-loop'ta sıklıkla tesp1t 

ed1lmem1şt1r (M1ch1kawa vd., 1999). Ancak, 1lerleyen yaşla b1rl1kte mtDNA delesyon 

sev1yes1n1n arttığı gözlenm1şt1r (Khrapko vd., 1999). Ayrıca, yaşlı dokularda bulunan mtDNA 

delesyonları neredeyse h1çb1r zaman D-loop bölges1n1 1çermemekte ve kırılma noktaları 7S 

DNA'nın 3' ucundan aşağı yönde bulunduğu 1fade ed1lm1şt1r (Yasukawa vd., 2005). Alternat1f 

olarak, D-loop bölges1 s1l1nm1ş mtDNA türler1ne karşı bu güçlü negat1f seç1m üç sarmallı D-

loop yapısının DNA kırılmasına karşı koruduğunu göstereb1l1r. Bu koruma mekan1zması, 

daha önce var olduğu varsayılan D-halkası bağlayıcı prote1nler1n1 de 1çereb1l1r (He vd., 2007). 

Bu görüşe göre, D-loop yapısı doğru mtDNA düzenlemes1 amacıyla vazgeç1lmez olan c1s 

öğeler1n1 korumak 1ç1n evr1mleşm1ş olab1l1r. (Ba1ley vd. 2009; Tr1funov1c vd. 2004). 

 
2.4. Keç%lerde M%tokondr%yal DNA 

 
Keç1 m1tokondr1yal DNA'sı 16.640 baz ç1ft1nden oluşan ç1ft sarmal halka yapısına 

sah1pt1r. Keç1ler1n m1tokondr1yal DNA'sı, toplamda 37 gen 1çermekte olup bu genler arasında 

2 r1bozomal RNA gen1 (12S ve 16S rRNA), 22 transfer RNA (tRNA) gen1 ve 13 prote1n 

kodlayan veya mesajcı RNA (mRNA) gen1 yer almaktadır. Keç1ler1n m1tokondr1yal DNA'sı, 

13 adet prote1n kodlayan gen1 1çermekted1r. Bu genler; NADH deh1drogenaz'ın 1, 2, 3, 4, 4L, 

5 ve 6 alt b1r1mler1n1, s1tokrom c oks1daz'ın I, II ve III alt b1r1mler1n1, ATPaz'ın 6 ve 8 alt 

b1r1mler1n1 ve s1tokrom b'y1 1çermekted1r. Bu genler, L-1pl1ğ1nde NADH deh1drogenaz'ın 

sadece altıncı alt b1r1m1 ve sek1z tRNA tarafından kodlanmaktadır. H-1pl1ğ1nde 1se d1ğerler1 

de kodlanmaktadır. Keç1lerdek1 bu prote1n kodlayan genler, sığır ve koyunlardak1 prote1n 

kodlayan genlerle karşılaştırıldığında %1,2 1la %12,2 arasında farklılık göstermekted1r. 

Ayrıca bu prote1n kodlayan genler ayrı ayrı 1ncelend1ğ1nde keç1 ve sığır arasında %7,3 

farklılık olduğu ve keç1 1le koyun arasında 1se %4,7 farklılık olduğu ortaya çıkmıştır. (Parma 

vd., 2003). Şek1l 2.7’de keç1lerde tam m1tokondr1yal genomun f1z1ksel har1tası (GuangX1n 

vd., 2015) görülmekted1r. 
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Şek1l 2.7. Keç1lerdede tam m1tokondr1yal genomun f1z1ksel har1tası 

 

Yapılan çalışmalara göre keç1 m1tokondr1yal DNA'nın haf1f z1nc1r1nde (%L) aden1n (A) 

%33,47; t1m1n (T) %27,40; s1toz1n (C) %25,92; guan1n (G) %13,10 oranında bulunmaktadır. 

Keç1 m1tokondr1yal DNA'sının ND2, ND3 ve ND5 genler1n1n dışındak1 tüm prote1n kodlayan 

genler1 met1yon1n1 (AUG) start kodonu olarak kullanmaktadır. Bununla b1rl1kte; ND2, ND3 

ve ND5 genler1nde 1se 1zolös1n (ATA) start kodon olarak kullanılmaktadır (Parma vd., 2003).  

Ç1zelge 2.3’te keç1lerde m1tokondr1yal genomun özell1kler1 (GuangX1n vd., 2015) 

detaylı şek1lde sunulmuştur. 
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Ç1zelge 2.3. Keç1lerde m1tokondr1yal genomun özell1kler1 

Bölge Pozisyon Nükleotid 
uzunluğu (bç) 

Kodon Strand from to 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-Gln  4975 5046 72     L 
tRNA-Met  5049 5117 69     H 
NADH dehydrogenase subunit 2 (ND2)  5118 6159 1042 ATA TAG H 
tRNA-Trp  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 c oxidase subunit I (COI)  6540 8084 1545 ATG TAA H 
tRNA-Ser  8082 8150 69     L 
tRNA-Asp  8158 8225 68     H 
Cytochrome c 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 c oxidase subunit III (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 (ND5)  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 sırasıyla ağır ve hafif iplikçiği göstermektedir. 

 
 

    

Keç1lerde D-loop bölges1 yaklaşık 1212-1213 baz ç1ft1nden oluşan ve en yüksek 

varyasyon oranına sah1p olup mutasyonların en fazla dağıldığı 1k1 çok değ1şken bölgey1 

1çermekted1r. Bu değ1şken bölge alanları b1r1nc1 çok değ1şken bölge (Hypervar1able reg1on, 

HVR-1) ve 1k1nc1 çok değ1şken bölge (Hypervar1able reg1on, HVR-2) olarak b1l1nmekted1r. 
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D-loop bölges1nde HVR-1 b1r1nc1 bölge (L-doma1n) 1çer1s1nde, HVR-2 1se 1k1nc1 bölge (R-

doma1n) 1çer1s1nde yer almaktadır. Keç1ler1n f1logenet1k araştırmalarındak1 tar1h1 

anlayab1lmek amacıyla mtDNA'nın en değ1şken bölges1 olan D-loop kontrol bölges1nde 

bulunan HVR-1 bölges1n1n d1z1 anal1z1ne başvurulmaktadır. Bu bölge, HVR-2 bölges1ne göre 

daha fazla pol1morf1zm göstermekted1r. D-loop'un HVR-1 bölges1nde mutasyon oranı 

yaklaşık %83,4 olup HVR-2 bölges1nde 1se bu oran %16,6'dır. HVR-1 bölges1 

1nsers1yon/delesyon mutasyonları neden1yle uzunluğunda değ1ş1kl1k göstereb1lmekted1r. 

Bunun yanı sıra, burada baz değ1ş1mler1 (subst1tut1ons) olarak hem trans1syonlar (trans1t1ons) 

hem de transvers1yonlar (transvers1ons) gözlemleneb1lmekted1r (Nader1 vd., 2007). 

 
2.5. Keç%lerde mtDNA D-loop Bölges% %le İlg%l% Yapılan Çalışmalar 

 

Mas1la vd. (2024) tarafından yapılan çalışmada Galla keç1ler1nde mtDNA D-loop 

bölges1n1n d1z1 anal1z1 sonucunda toplamda 68 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. Çalışılan 

popülasyonlarda haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n 0,8939±0,0777 1le 1,0000±0,0221 arasında değ1şt1ğ1 

hesaplanmıştır. Galla keç1ler1nde A, D ve G olmak üzere üç haplogrup bel1rlenm1ş ve en 

yaygın haplogrubun A olduğu görülmüştür. Moleküler varyans anal1z1 sonucunda 

popülasyonda %94,39 oranında öneml1 farklılık gösterd1ğ1 b1d1r1lm1şt1r. 

Bherey vd. (2023) tarafından Mısır’da yet1şt1r1len keç1 ırklarında mtDNA D-Loop d1z1 

anal1z1 sonucunda 445 farklı haplot1pten oluşan b1reyler1n sadece A haplogrubunda olduğu 

b1ld1r1lm1şt1r. Çalışılan populasyonlarda haplot1p ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 sırasıyla 0,99835 ve 

0,02576 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. 

Nguyen vd. (2022) tarafından V1etnam’da yerel keç1 ırklarının mtDNA-HVR bölges1 

d1z1 anal1z1 1le ırklar arasında f1logenet1k 1l1şk1 1ncelenm1şt1r. Nükleot1d b1leş1m1n1n 

A=%32,55; T=%28,33; G=%14,67; C=%24,87 ve G+C 1çer1ğ1n1n 1se %39,12 olduğu tesp1t 

ed1lm1şt1r. Toplam 50 pol1morf1k bölgeden 48'1 geç1ş ve 2's1 transvers1yon olup, toplamda 21 

haplot1p saptanmıştır. Nükleot1t ve haplot1p çeş1tl1l1k 1ndeksler1 (π ve Hd) sırasıyla 0,03005 

ve 0,889 olarak bel1rt1lm1şt1r. En yüksek ve en düşük nükleot1d ve haplot1p çeş1tl1l1ğ1 sırasıyla 

Saanen keç1ler1nde (π=0,03031 ve Hd=0,987) ve Bach Thao (π=0,00089 ve Hd=0,533) 

keç1ler1nde görülmüştür.  
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Guo vd. (2022) tarafından dünya çapında yet1şt1r1len farklı keç1 popülasyonlarında 

toplamda 196 ırk ve 4.165 b1reyden oluşan mtDNA D-loop HVR d1z1ler1n1n anal1z1 

sonucunda 2.409 haplot1p ve 301 pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 

0,03471 1le haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,9983 olarak hesaplanmıştır. F1logenet1k anal1z, haplot1pler1n 

%98,92's1n1n, keç1ler1n b1l1nen m1tokondr1yal haplogruplarının sınıflandırılmasıyla tutarlı 

olarak altı bar1z kümeye ayrıldığını ortaya çıkarmıştır. Haplogrup A en büyük oranı (%86) 

oluşturmuştur. Sonuç olarak, evc1l ve yaban keç1ler1 arasındak1 f1logenet1k 1l1şk1 Capra 

aegagrus'un en olası yaban1 ata olduğunu ve A, B, C ve F haplogruplarının ata 

popülasyonlarının evc1lleşt1r1lmes1ne katkı sağladığı b1ld1r1lm1şt1r. 

Baeny1-S1mon vd. (2022) tarafından Demokrat1k Kongo Cumhur1yet1’nde yet1şt1r1len 

Kasa1, küçük ve cüce keç1ler üzer1nde yürüttüğü çalışmada mtDNA D-loop HVRI d1z1 anal1z1 

sonucu 339 örnekte 568 ayrışma bölges1 tarafından tanımlanan 192 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. 

Üç Kongo yerl1 keç1 popülasyonunun yüksek düzeyde genet1k çeş1tl1l1k gösterd1ğ1 saptanmış 

ve ortalama haplot1p çeş1tl1l1ğ1 küçük keç1 1ç1n 0,994±0,03; Kasa1 keç1s1 1ç1n 0,994±0,003 ve 

cüce keç1 1ç1n 0,973±0,007 olarak hesaplanmıştır. Bununla b1rl1kte, ortalama nükleot1d 

çeş1tl1l1ğ1 cüce keç1de 0,018±0,004; küçük keç1de 0,013±0,002 ve Kasa1 keç1s1nde 1se 

0,012±0,022 olarak saptanmıştır. Kongo yerl1 keç1ler1n1n A haplogrubunda olduğu 

b1ld1r1lm1şt1r. 

Nguluma vd. (2021) tarafından yapılan çalışmada 12 farklı Tanzanya yerl1 keç1ler1nde 

mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu toplam 627 örnekte 389 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. 

Haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n 0,9619–0,9945 ve nükleot1t çeş1tl1l1ğ1n1n 1se 0,0120–0,0162 arasında 

değ1şt1ğ1 hesaplanmıştır. Haplot1pler1n çoğunluğunun (n=334), dünyadak1 tüm keç1 ırklarının 

ana menşe1n1n genet1k örüntüsüne 1l1şk1n küresel senaryo 1le tutarlı olan Haplogrup A'ya a1t 

olduğu saptanmıştır. Haplogrup G, Uj1j1 keç1ler1n1n yer almadığı 45 haplot1pten oluşurken, 

10 haplot1p 1çeren haplogrup B'ye 1se Uj1j1 keç1ler1n1n hâk1m olduğu (%41) gözlenm1şt1r. 

Tanzanya'dak1 yerl1 keç1ler1n A, B ve G haplogruplarında olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Den1skova vd. (2020) tarafından Rusya’nın farklı bölgeler1nde yet1şt1r1len keç1lerde 

mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu toplam 59 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. Çalışmada 1ncelenen 

popülasyonlarda yüksek b1r haplot1p (HD=0,843–1,000) ve nükleot1t çeş1tl1l1ğ1 (π=0,0112–

0,0261) olduğu bel1rt1lm1şt1r. Çoğu haplot1p (59'dan 56'sı) dünya çapında çoğu keç1de 



 27 

görülen anne kaynaklı küresel genet1k modele uygun olan haplogrup A'ya a1t örneklerle 

b1rl1kte kümelenm1şt1r. Nad1r haplogrup D ve G 1le gruplanan haplot1pler Altay Dağı ırkında, 

haplogrup C 1se Sovyet T1ft1k ırkında tesp1t ed1ld1ğ1 b1ld1r1lm1şt1r. 

Ganbold vd. (2020) tarafından yapılan çalışmada 12 popülasyonu tems1l eden 174 

keç1de mtDNA'nın HVR d1z1 anal1z1 sonucu Moğol keç1ler1nde n1speten yüksek genet1k 

çeş1tl1l1k görülmüş ve 137 haplot1p ve 109 pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Haplot1p ve 

nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 sırasıyla 0,997±0,001 ve 0,0283±0,002 olarak hesaplanmıştır. Tesp1t 

ed1len haplot1pler1n, haplogrup A'nın (%90,8) baskın olduğu dört haplogrupta (A, B, C ve D) 

kümelend1ğ1 b1ld1r1lm1şt1r. 

D1wed1 vd. (2020) tarafından H1nd1stan yerl1 keç1ler1nde mtDNA kontrol bölges1n1n 

HVR 1 d1z1 anal1z1 sonucu 33 farklı popülasyona a1t 443 keç1de 341 farklı haplot1p tesp1t 

ed1lm1şt1r. H1nt keç1ler1n1n haplot1p ve nükleot1t çeş1tl1l1kler1 sırasıyla 0,998±0,001 ve 

0,028±0,001 olarak hesaplanmıştır. Popülasyonlarda A haplogrubu (%90) yaygın görülmekle 

b1rl1kte haplot1pler1n B, C ve D haplogruplarına ayrıldığı b1ld1r1lm1şt1r. 

Bash1r1 vd. (2020) tarafından İran’da yet1şt1r1len Najd1 keç1ler1nde mtDNA d1z1 sonucu 

5 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. Najd1 keç1 popülasyonunda haplot1p ve nükleot1t çeş1tl1l1ğ1 

sırasıyla 0,727 ve 0,009 olarak hesaplanmıştır. Najd1 keç1ler1n1n Haplogrup A’da 

sınıflandırıldığını, Ç1n ve Pak1stan keç1 ırkları 1le en düşük genet1k mesafeye sah1p olduğu 

b1ld1r1lm1şt1r. 

Çakmak (2019) tarafından D1yarbakır yöres1ndek1 Kıl keç1ler1n1n D-loop bölges1 d1z1 

anal1z1ne göre 37 pol1morf1k bölge ve 20 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. Kıl keç1 popülasyonunda 

haplot1p çeş1tl1l1ğ1 1,000±0,0016 ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 1se 0,01601±0,00006 olarak 

hesaplanmıştır. Kıl keç1ler1n1n A haplogrubunda yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r. 

Tabata vd. (2019) tarafından Kazak1stan’da yet1şt1r1len 141 yerl1 keç1de mtDNA d1z1 

anal1z1 sonuçlarına göre gözlemlenen haplot1pler1n A, C ve D haplogruplarına ayrıldığı tesp1t 

ed1lm1şt1r. Ayrıca, A haplogrubunun yaygın (%97), C ve D haplogruplarının 1se popülasyonda 

dağılımlarının düşük frekanslarda olduğu b1ld1r1lm1şt1r.  

Kamalakkannan vd. (2018) tarafından yapılan anal1z sonuçlarına göre H1nd1stan’da 

yet1şt1r1len beş farklı keç1 ırkında haplot1p farklılığının 0,9524±0,0403 1le 0,9921±0,0154 
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arasında değ1şt1ğ1 tesp1t ed1lm1ş ve haplot1pler1n A, B ve D haplogruplarında olduğu 

b1ld1r1lm1şt1r.  

Al-Ara1m1 vd. (2017) yaptıkları çalışmada farklı Arap ülkeler1nden keç1 ırklarına a1t 

1198 sekans ver1s1 kullanarak mtDNA kontrol bölges1 1ncelenm1şt1r. Haplot1p ve nükleot1d 

çeş1tl1l1kler1 sırasıyla 0,983±0,006 ve 0,0284±0,014 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Popülasyonların 

yaygın olarak A haplogrubunda (%80), nad1ren de B ve G haplogruplarında yer aldığı 

gözlenm1şt1r. Çalışma sonucunda keç1 ırklarının Capra aegagrus türünden köken aldığı 

b1ld1r1lm1şt1r. 

Deng vd. (2017) yaptıkları çalışmada on farklı popülasyondan oluşan toplamda 130 

T1bet keç1s1nde 86 haplot1p ve 164 pol1morf1k bölge saptanmıştır. Nükleot1 ve haplot1p 

çeş1tl1l1kler1 sırasıyla 0,0145±0,0013 ve 0,990±0,003 olarak tesp1t ed1lm1ş ve haplot1pler1n A, 

B, C ve D haplogruplarında yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r. 

S1lva vd. (2017) tarafından Brez1lya’da yet1şt1r1len keç1 ırklarında mtDNA d1z1 anal1z1 

sonucu toplam 178 keç1de 29 haplot1p ve 56 pol1morf1k bölge olduğu gözlenm1şt1r. Genet1k 

varyasyon açısından haplot1p ve nükleot1d çeş1tl1l1kler1 sırasıyla 0,920 ve 0,014 olarak tesp1t 

ed1lm1şt1r. Elde ed1len sonuçlara göre keç1ler1n haplogrup A’da yer aldıkları b1ld1r1lm1şt1r. 

Othman ve Mahfouz (2016) tarafından yapılan çalışmada 44 farklı haplot1p1n 

tanımlanmasına yol açan 69 pol1morf1k bölgen1n varlığı ortaya konmuştur. Nükleot1d 

çeş1tl1l1ğ1 0,01121 (Balad1 ırkında) 1le 0,01733 (Zara1b1 ırkında) arasında değ1şmekte olup 

dört ırkta ortalama 0,01483 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Irklar arasındak1 genet1k mesafeler 

hesaplanmış ve en yüksek mesafeler1n Sur1ye kökenl1 Damascus 1le Mısır’da bulunan d1ğer 

ırklar arasında olduğu b1ld1r1lm1şt1r. F1logen1 sonuçları, haplogrup G'ye a1t olan b1r1 Bark1, 

d1ğer1 Zara1b1 ırklarından olmak üzere 1k1 örnek dışında test ed1len tüm hayvanların 

haplogrup A'ya a1t olduğunu gösterm1şt1r. Mısır'dak1 çoğu keç1 popülasyonunun haplogrup 

A'ya a1t olduğu ve keç1ler1n S1na üzer1nden Kuzey Afr1ka'ya göçtüğü sırada evc1ltme 

bölges1n1n Bereketl1 H1lal olduğunu öne süren h1potezle örtüştüğü b1ld1r1lm1şt1r. 

P1ljug (2016) tarafından Bosna Hersek’te yet1şt1r1len yerl1 keç1 ırklarının mtDNA 

kontrol bölges1 d1z1 anal1z1 sonucu toplamda 23 b1reyde 16 farklı haplot1p tesp1t ed1lm1ş ve 

Dağ keç1ler1n1n A haplogrubuna a1t olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 
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Ahmed vd. (2016) tarafından yapılan çalışmada Mısır’da yet1şt1r1len yerl1 keç1lerden 

alınan örneklerde mtDNA D-loop bölges1 1ncelenm1ş ve altı farklı ırktan oluşan toplamda 

120 keç1n1n A haplogrubunda (%93,2) yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r.  

Aj1b1ke vd. (2016) tarafından 115 b1reyden oluşan N1jerya yerl1 keç1ler1nde mtDNA D-

loop üzer1ndek1 HVR I d1z1 anal1z1 sonucu 92 haplot1p ve 87 pol1morf1k bölge olduğu 

saptanmıştır. N1jerya keç1ler1nde ortalama haplot1p (H=0,996±0,002) ve nükleot1d 

(0,092±0,04) çeş1tl1l1kler1n1n yüksek olduğu b1ld1r1lm1şt1r.  

K1begwa vd. (2016) tarafından yapılan çalışmada Kenya’da yet1şt1r1len yerl1 keç1 

ırklarında mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu toplamda 60 keç1de 29 haplot1p ve 54 

pol1morf1k bölge olduğu hesaplanmıştır. Çalışmaya konu olan keç1lerde ortalama 

H=0,981±0,006 ve p=0,019±0,001 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Kenya keç1ler1n1n A ve G 

haplogruplarında olduğu b1ld1r1lm1şt1r.  

Wang vd. (2015) tarafından yapılan çalışmada dokuz ırktan oluşan toplamda 162 Ç1n 

yerl1 keç1s1nde mtDNA D-loop anal1z1 sonucunda 62 haplot1p ve 97 pol1morf1k bölge tesp1t 

ed1lm1şt1r. İncelenen popülasyonlarda ortalama haplot1p ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 sırasıyla 

H=0,952 ve p=0,011 olduğu saptanmıştır. Çalışma sonucunda elde ed1len haplot1pler1n A ve 

B haplogruplarında yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r.  

Awotunde vd. (2015) tarafından toplamda 110 keç1den oluşan N1jerya ve Güney 

Afr1ka’da yet1şt1r1len keç1lerde mtDNA D-loop HVRI d1z1 anal1z1 sonucu 68 haplot1p ve 68 

pol1morf1k bölge elde ed1lm1şt1r. Popülasyonlarda ortalama haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,982±0,005 

ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 1se 0,02350±0,00213 olarak hesaplanmıştır. Çalışma sonucunda, 

N1jerya keç1 haplot1pler1 A haplogrubunda yer alırken, Güney Afr1ka’da yet1şt1r1len Kalahar1 

Red keç1ler1n1n 1se beş1n1n A ve altısının da B haplogrubunda olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Ak1s vd. (2014) tarafından Türk1ye yerl1 keç1 popülasyonlarında mtDNA D-loop 

bölges1 d1z1 anal1z1 sonucunda Ankara, Kara ve K1l1s ırklarında bel1rlenen haplot1p ve 

nükleot1d çeş1tl1l1kler1 sırasıyla H=0,978±0,005; H=0,994±0,003; H=0,994±0,002 ve 

p=0,03524±0,00835; p=0,04377±0,01098; p=0,02103±0,01070 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. A 

haplogrubu 1ncelenen üç farklı popülasyonda yaygın şek1lde görülürken ayrıca Ankara 

keç1ler1n1n D ve G; Kara keç1ler1n B2, C ve G; K1l1s keç1ler1n1n 1se D haplogruplarında da 

görüldükler1 b1ld1r1lm1şt1r. 
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Hoda vd. (2014) tarafından Arnavutluk’ta yet1şt1r1len altı farklı ırktan oluşan toplamda 

77 keç1de 67 haplot1p elde ed1lm1şt1r. Keç1 popülasyonlarında ortalama haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n 

0,864 1le 1,000 arasında, nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n 1se 0,016-0,106 arasında değ1şt1ğ1 

b1ld1r1lm1şt1r. 

W. Zhao vd. (2014) tarafından Ç1n’1n Güneybatı bölges1nde yet1şt1r1len yerl1 keç1lerde 

17 farklı ırk ve toplamda 339 b1reyde D-loop d1z1 anal1z1 sonucu 79 pol1morf1k bölge ve 198 

haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. Haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n 0,818±0,062 1le 1,000±0,096 arasında, 

nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n 1se 0,0136±0,0052 1le 0,0352±0,0025 arasında değ1şt1ğ1 tesp1t 

ed1lm1şt1r. Çalışmada A, B1 ve B2 haplogruplarına ayrıldıkları b1ld1r1lm1şt1r. 

Y. Zhao vd. (2014) tarafından yapılan çalışmada 33 farklı ırktan oluşan toplamda 666 

Ç1n yerl1 keç1s1ne a1t mtDNA D-loop d1z1 anal1z1nde haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,990±0,001 ve 

nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 1se 0,032±0,001 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Ç1n yerl1 keç1 popülasyonlarında 

A haplogrubunun yaygın şek1lde gözlend1ğ1 b1ld1r1lm1şt1r.  

L1n vd. (2012) tarafından yapılan çalışmada 16 farklı ülkey1 kapsayan Asya kökenl1 

1.661 keç1de mtDNA D-loop üzer1nde HVR I 1ncelenm1şt1r. Çalışmada Moğol, Bhutan, 

Myanmar, V1etnam ve Kamboçya yerl1 keç1ler1nde sırasıyla 25, 21, 12, 9 ve 9 haplot1p tesp1t 

ed1lm1şt1r. F1logenet1k olarak b1reyler dört haplogruba ayrılmıştır. Elde ed1len bulgulara göre, 

Asya'da A ve B haplogrupları yaygın olarak gözlenm1şt1r. Ayrıca Moğol1stan, Ç1n, Pak1stan, 

Butan ve H1nd1stan keç1ler1nde düşük frekanslarda C ve D haplogrupları gözlemlen1rken, 

Güneydoğu Asya ülkeler1nde B haplogrubunun yüksek frekanslarda ve Kuzeydoğu Asya'da 

1se oldukça düşük frekanslarda olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Zhao vd. (2011) tarafından 18 farklı Ç1n yerl1 keç1 ırkı ve 312 b1rey üzer1nde yürüttüğü 

çalışmada mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu 148 farklı haplot1p 1le 88 pol1morf1k bölge 

tesp1t ed1lm1şt1r. Ortalama haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,9829±0,0027 ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 1se 

0,03615±0,03257 olarak hesaplanmıştır. F1logenet1k anal1zler Güneybatı Ç1n'dek1 evc1l 

keç1lerde tanımlanan ve haplogrup A'nın baskın olduğu 1k1 haplogrup olduğunu gösterm1şt1r. 

A ve B haplogruplarının sırasıyla 118 ve 30 haplot1p 1çeren 224 ve 88 b1rey1 kapsadığı 

b1ld1r1lm1şt1r. 

Kul (2010) tarafından yapılan çalışmada Ankara, Honamlı, K1l1s, Kıl ve Norduz keç1 

ırklarında mtDNA D-loop üzer1nde 598 bç uzunluğundak1 bölge 1ncelenm1şt1r. Beş ırk 1ç1n 
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A, D ve G haplogrupları olmak üzere toplamda üç farklı haplogrup bel1rlenm1şt1r. Çalışmada 

haplot1p sayısı 208 olarak bel1rlen1rken, nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 0,02100±0,00073 ve haplot1p 

çeş1tl1l1ğ1 0,9982±0,0006 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Uyumsuzluk anal1z1 sonuçlarına göre k 

değer1 8,750 olarak bel1rlenm1şt1r. Haplot1p paylaşımları 1ncelend1ğ1nde, Kıl keç1s1 melez1 

olarak b1l1nen K1l1s ve Norduz keç1 ırklarının Kıl keç1ler1 1le arasında h1çb1r haplot1p 

paylaşımı olmadığı vurgulanmıştır. 

K1raz (2009) tarafından gerçekleşt1r1len araştırmada Kıl ve K1l1s keç1ler1nde mtDNA 

D-loop bölges1 d1z1 anal1z1ne göre haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,998±0,0014 ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 

1se 0,01855±0,0004 olarak saptanmıştır. F1logenet1k ağaç anal1z1 sonucu 31 haplot1pten 

29'unun A haplogrubunda, 1k1s1n1n 1se G haplogrubunda olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Wu vd. (2009) 12 farklı Ç1n yerl1 keç1 ırkında toplamda 145 b1rey üzer1nde yürüttükler1 

çalışmada mtDNA D-loop (HVRI) d1z1 anal1z1 sonucu 123 farklı haplot1p ve 170 pol1morf1k 

bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Çalışmada trans1syon/transvers1yon oranının 1se düşük (32, b1as) 

olduğu b1ld1r1lm1şt1r. Haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n 0,9111±0,0773 1le 0,9872±0,0354 arasında, 

nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n 1se 0,0195±0,0108 1le 0,0365±0,0198 arasında değ1şt1ğ1 tesp1t 

ed1lm1şt1r. Haplot1pler1n dört farklı haplogrupta olduğu ve A, B, C ve D haplogruplarının 

sırasıyla 82, 25, 5 ve 6 haplot1p 1çerd1ğ1 saptanmıştır. Popülasyon 1ç1 ve popülasyonlar 

arasındak1 genet1k varyasyonun AMOVA sonuçlarına göre sırasıyla %96,96 ve %3,04 olduğu 

b1ld1r1lm1şt1r.  

L1u vd. (2009) tarafından Ç1n’de yet1şt1r1len yerl1 keç1 ırkları üzer1nde mtDNA D-loop 

d1z1 anal1z1 sonucu 327 haplot1p ve 163 pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Popülasyonda 

gözlenen haplot1pler1n A, B, B1, B2, C ve D haplogruplarına ayrıldığı görülmüştür. Haplot1p 

çeş1tl1l1ğ1n1n 0,989±0,001 ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n 1se 0,0355±0,0008 olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Am1lls vd. (2009) tarafından yapılan çalışmada Amer1ka kıtasında yet1şt1r1len keç1 

popülasyonlarında mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu toplam 93 b1reyde 54 farklı haplot1p 

olduğu tesp1t ed1lm1şt1r. Popülasyonlarda haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n H=0,963±0,0012 ve 

nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n 1se p=0,020±0,00081 olduğu hesaplanmıştır. Çalışmaya dah1l olan 

ırkların A, B, D, F ve G haplogruplarını paylaştıkları b1ld1r1lm1şt1r. 

Wang vd. (2008) tarafından gerçekleşt1r1len araştırmada Ç1n yerl1 keç1 ırkları arasından 

yed1 farklı ırk ve toplam 107 b1reyde mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu 77 haplot1p ve 112 
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pol1morf1k bölge tanımlanmıştır. Haplot1p çeş1tl1l1ğ1 H=0,943-1,000 ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 

1se p=0,01810-0,03911 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Ç1n yerl1 keç1ler1nde A, B, C ve D olmak 

üzere dört haplogrubun varlığı tesp1t ed1lm1ş ve popülasyonlarda A haplogrubunun en yaygın 

ve D haplogrubunun 1se n1speten nad1r olarak gözlend1ğ1 b1ld1r1lm1şt1r.  

Hao vd. (2008) tarafından on farklı Ç1n yerl1 keç1 ırkında mtDNA D-loop bölges1 d1z1 

anal1z1 sonucu 84 farklı haplot1p ve 171 pol1morf1k bölge saptanmıştır. Nükleot1t çeş1tl1l1ğ1 

0,02063±0,00225 olmakla b1rl1kte haplot1p çeş1tl1l1ğ1 1se 0,988±0,003 olarak tesp1t ed1lm1şt1r.  

Nader1 vd. (2008) tarafından yapılan çalışmada 473 Benzoar keç1s1nde mtDNA D-loop 

bölges1 d1z1 anal1z1 sonucu 221 haplot1p saptanmış ve haplot1p çeş1tl1l1ğ1 H=0,9884 olarak 

tesp1t ed1lm1şt1r. Anal1zler sonucunda ç1zd1r1len f1logenet1k ağaçta 142 Benzoar haplot1p1n1n 

aynı zamanda evc1l keç1 haplot1pler1 arasında yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r.  

Nader1 vd. (2007) tarafından farklı keç1 ırkları üzer1nde yaptıkları çalışmada mtDNA 

kontrol bölges1n1n HVRI fragmanı üzer1nde 558 bç uzunluğundak1 bölgede 2430 b1reye a1t 

d1z1 üzer1nde 1,540 haplot1p ve 336 pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. F1logenet1k ağaç 

anal1zler1nde keç1ler1n altı farklı haplogruba ayrıldıklarını gözlenm1şt1r. Haplogruplar 

arasında haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1n 0,81516 1le 1,0000 arasında değ1şt1ğ1 saptanmıştır. A, B, B1, 

B2, C, D, F ve G haplogruplarında haplot1p dağılımlarının sırasıyla 1440, 46, 35, 9, 23, 10, 

3 ve 18 olduğu b1ld1r1lm1şt1r. A haplogrubunda b1reyler1n sayısı ve haplot1pler1n sayısı d1kkate 

alındığında en çok tems1l ed1len grup olduğu ve dünyada oldukça yaygın şek1lde gözlend1ğ1 

vurgulanmıştır. Çalışmada yer alan Türk1ye’den 66 yerl1 keç1n1n, 61’1 haplogrup A’da yer 

alırken beş b1rey1n 1se G haplogrubunda kümelend1ğ1 görülmüştür. 

Fan vd. (2007) tarafından Ç1n’de yet1şt1r1len 13 farklı yerl1 keç1 ırkında mtDNA D-loop 

d1z1 anal1z1 1le sonucu toplam 49 haplot1p ve 85 pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Elde ed1len 

bulgulara göre ç1zd1r1len f1logenet1k ağaçta haplot1pler A, B, C ve D olmak üzere dört ayrı 

haplogruba ayrıldığı saptanmıştır. Nükleot1d çeş1tl1l1kler1 T1bet keç1ler1nde 

p=0,0398±0,0192; Ç1n’1n kuzey bölges1ndek1 keç1lerde p=0,0247±0,0071 ve güney bölgede 

yer alan keç1lerde p=0,0087±0,0103 olarak hesaplanmıştır. Popülasyon 1ç1 ve popülasyonlar 

arasındak1 genet1k varyasyonun AMOVA sonuçlarına göre sırasıyla %73,9 ve %26,1 olduğu 

b1ld1r1lm1şt1r.  
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L1u vd. (2006) tarafından gerçekleşt1r1len araştırmada 13 farklı ırk ve 183 adet Ç1n yerl1 

keç1s1nde mtDNA D-loop bölges1 d1z1 anal1z1 sonucunda toplamda 135 farklı haplot1p ve 144 

pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1şt1r. Popülasyonlar arasında haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,9333 1le 1,000 

arasında değ1ş1rken, nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 1se 0,006337 1le 0,025194 arasında değ1şt1ğ1 

gözlenm1şt1r. Çalışmada bel1rlenen A, B, C ve D haplogruplarının haplot1p dağılım 

frekansları sırasıyla 0,76; 0,21; 0,02 ve 0,01 olarak hesaplanmıştır. Ç1n’de yet1şt1r1len yerl1 

keç1 ırklarında genet1k varyasyonun büyük b1r kısmının (%92) ırklar 1ç1 olduğu b1ld1r1lm1şt1r.  

Sard1na vd. (2006) tarafından S1c1lya’da mevcut olan yerl1 keç1 ırklarında mtDNA 

HVR I d1z1 anal1z1 sonucu 67 keç1de 33 haplot1p ve 84 pol1morf1k bölge elde ed1lm1şt1r. 

Ortalama haplot1p ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n sırasıyla H=0,969±0,007 ve p=0,0236±0,00450 

olduğu tesp1t ed1lm1şt1r. Keç1 haplot1pler1n1n A haplogrubunda yaygın olarak gözlend1ğ1 

b1ld1r1lm1şt1r.  

Odahara vd. (2006) tarafından gerçekleşt1r1len çalışmada 19 yerl1 Kore keç1 

popülasyonunda mtDNA D-loop HVI bölges1 d1z1 anal1z1 sonucu altı haplot1p ve 13 

pol1morf1k bölge tesp1t ed1lm1ş ve keç1ler1n A haplogrubunda yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r.  

Pere1ra vd. (2005) Portek1z yerl1 keç1ler1 üzer1nde yürüttükler1 çalışmada mtDNA 

kontrol bölges1 HVRI segment1n1n 481 bç uzunluğundak1 kısmını sekanslayarak 

1ncelem1şlerd1r. Anal1z sonucunda 164 farklı haplot1p, 118 pol1morf1k bölge, ortalama 

haplot1p çeş1tl1l1ğ1 H=0,977 ve ortalama trans1syon/transvers1yon oranını 1se 13,9 (b1as) 

olarak tesp1t ed1lm1şt1r. C haplogrubunda yer alan Brav1a'ya a1t b1r keç1 har1ç 1ncelenen tüm 

keç1ler1n1n A haplogrubunda olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Chen vd. (2005) tarafından 18 farklı ırk ve toplamda 368 Ç1n yerl1 keç1ler1nde mtDNA 

D-loop HVRI üzer1ndek1 481 bç uzunluğundak1 bölgen1n f1logenet1k anal1z1 sonucu 119 

pol1morf1k bölge ve 146 haplot1p elde ed1lm1şt1r. Haplot1p çeş1tl1l1ğ1 0,712 1le 0,980 arasında 

ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 1se 0,0159 1le 0,0490 arasında olduğu hesaplanmıştır. A, B ve C 

haplogrupları sırasıyla 269, 92 ve 6 keç1den oluşan 117, 25 ve 3 haplot1p1 1çer1rken, D 

haplogrubu 1se b1r keç1de yalnızca tek özgün b1r haplot1p1 1çerd1ğ1 b1ld1r1lm1şt1r. 

Am1lls vd. (2004) tarafından yapılan çalışmada farklı bölgelerden ve farklı ırklardan 

yaptıkları örneklemelerde (Kanarya Adaları’ndan Majorera, T1nerfena, Palmera; İspanya’dan 

Murc1ano-Granad1na, Malaguena, Guadarrama; Avrupa’dan Alp1ne ve Saanen; Afr1ka’dan 
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Sahel1an, T1ndouf; Asya’dan Kaşm1r) keç1 populasyonları arasındak1 f1logenet1k anal1zler 

sonucu Kanarya Adaları keç1 ırklarının A ve B haplogrubunda; Majorera, T1nerfena ve 

Palmera keç1 ırklarının 1se A haplogrubunda olduğu b1ld1r1lm1şt1r. 

Josh1 vd. (2004) tarafından H1nd1stan'ın farklı lokasyonlarından on farklı keç1 ırkında 

mtDNA D-loop d1z1 anal1z1 sonucu 363 keç1de 200 haplot1p tesp1t ed1lm1şt1r. Haplot1p 

çeş1tl1l1ğ1n1n 0,844 1le 1,000 arasında ve nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n 1se 0,007-0,080 arasında 

olduğu hesaplanmıştır. Popülasyon 1ç1 ve popülasyonlar arasındak1 genet1k varyasyon 

sonuçlarına göre sırasıyla %83,4 ve %16,6 olduğu bel1rt1lm1şt1r. Ayrıca, popülasyonlarda 

gözlenen 200 haplot1p1n A, B, C ve D haploguplarını paylaştığı b1ld1r1lm1şt1r.  

Sultana vd. (2003) tarafından gerçekleşt1r1len araştırmada Pak1stan'ın dört farklı 

bölges1nden yet1şt1r1len 13 farklı ırktan oluşan toplamda 44 keç1de mtDNA D-loop 1le Cyt b 

bölgeler1 d1z1 anal1z1 sonucu 38 haplot1p ve 129 pol1morf1k bölge saptanmıştır. Çalışmada 

gözlenen A, B, C ve D haplogruplarında haplot1pler1n dağılımının sırasıyla 29, 4, 2 ve 3 

olduğu bel1rlenm1şt1r. 

Lu1kart vd. (2001) tarafından yapılan çalışmada dünya üzer1nde farklı kıtalardan ve 

farklı ırklardan yapılan örneklemelerde 88 ırkı tems1l eden 406 keç1den mtDNA D-loop 

bölges1n1n HVR I fragmanı üzer1nde d1z1 anal1zler1 sonucu A, B ve C haplogruplarının yaygın 

olduğu tesp1t ed1lm1şt1r. A haplogrubu, tüm kıtalarda dağılım göster1rken, B haplogrubu 

sadece Asya'nın doğu ve güney bölgeler1nde (H1nd1stan, Pak1stan, Moğol1stan ve Malezya) 

olduğu gözlenm1şt1r. Araştırıcılar, evc1ltme sürec1nde sadece Bereketl1 H1lal’1n b1r merkez 

olmadığını aynı zamanda Asya’da olası b1r evc1ltme bölges1n1n olduğunu 1ler1 sürmüşlerd1r. 

Keç1lerde m1tokondr1yal DNA varyasyonunun kıtalar arasında sadece %10’unun bölündüğü 

bel1rt1lm1şt1r. Elde ed1len ver1ler ışığında, tar1hsel süreçte keç1ler1n dünya üzer1ne yayılımının 

1nsan hareketler1yle olduğu 1dd1alarını destekled1ğ1 b1ld1r1lm1şt1r.   

Manceau vd. (1999) tarafından mtDNA d1z1s1 anal1z1ne dayalı olarak Capra c1ns1n1n 

f1logenet1k yapısı 1ncelenm1şt1r. C. +bex +bex, C. pyrena+ca, C. h+rcus, C. +. nub+ana, C. 

aegagrus, C. +. caucas+ca, C. cyl+ndr+corn+s, C. falconer+ ve C. +. s+b+r+ca türler1 çalışmaya 

dah1l ed1lm1şt1r. D-loop bölges1 üzer1nde 266 bç ve Cyt b gen bölges1 üzer1nde 234 bç 

uzunluğundak1 kısımlar 1ncelenm1şt1r. D1z1 anal1z1 sonucunda 30 haplot1p ve 98 pol1morf1k 

bölge tesp1t ed1lm1şt1r. D1z1 anal1z1 sonucu A, C, G, T yüzdeler1 sırasıyla 28,1, 24,3, 17,8, 
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29,8 ve d1z1 ç1ftler1 arasındak1 ortalama trans1syon/transvers1yon oranı 1se 14,5 olarak 

b1ld1r1lm1şt1r. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

 
 

3.1. Materyal 

 

Çalışmanın hayvan materyal1 T.C. Tarım ve Orman Bakanlığı, Tarımsal Araştırmalar 

ve Pol1t1kalar Genel Müdürlüğü (TAGEM) Koord1natörlüğünde yürütülen “Halk El1nde 

Hayvan Islahı” ülkesel projes1 kapsamında Hatay (Damascus, Hatay ve Kıl keç1) ve K1l1s 

1ller1nde (K1l1s keç1s1) yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılan sürülerden elde ed1lm1şt1r. Bu araştırma, Aydın 

Adnan Menderes Ün1vers1tes1 Hayvan Deneyler1 Yerel Et1k Kurulunun 18.05.2023 tar1h ve 

64583101/2023/79 sayılı onayı (Ek-1) 1le prosedüre uygun olarak gerçekleşt1r1lm1şt1r.  

Çalışmanın hayvan materyal1n1 oluşturan popülasyonlara a1t keç1 ırkları, lokasyon ve 

hayvan sayıları Ç1zelge 3.1’de ver1lm1şt1r. Çalışmaya dah1l ed1len hayvanların seç1m1nde 

akrabalıkların en az sev1yede tutulmasına özen göster1lm1ş ve olab1ld1ğ1nce farklı sürülerden 

örnekleme yapılmıştır. Ayrıca, hayvan materyal1 ırk özell1ğ1n1 en 1y1 taşıyan b1reyler 

arasından seç1lm1ş ve kan örnekler1 alınmıştır.  

 

Ç1zelge 3.1. Çalışmada kullanılan popülasyonlara 1l1şk1n b1lg1ler 

Irk Sürü sayısı Örnek sayısı Lokasyon 

Damascus keçisi 4 20 Reyhanlı, Hatay 
Kilis Keçisi 5 21 Merkez, Kilis 
Hatay Keçisi 3 22 Yayladağ, Hatay 
Kıl Keçi 4 21 Belen, Hatay 

 
3.1.1. Damascus Keç%s% 

 
Şam (Sham1) ya da Halep keç1s1 olarak da b1l1nen Damascus keç1s1 Türk1ye, Sur1ye, 

Lübnan, Ürdün, İsra1l, Kıbrıs g1b1 yakın ve Orta Doğu ülkeler1nde yüksek süt ver1m1 ve üreme 

performansı 1le tanınan b1r süt keç1s1 ırkıdır (Kesk1n, 2002; ICARDA, 1993; Özcan ve Güney, 

1983). Damascus keç1s1n1n, Türk1ye yerl1 gen kaynaklarından olan ve süt ver1m kab1l1yet1 1le 

b1l1nen K1l1s keç1s1n1n atası olduğu b1ld1r1lmekted1r (Gül vd. 2020; Kesk1n, 2002). 
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Yet1şk1nlerde canlı ağırlık d1ş1lerde ortalama 55–65 kg ve tekelerde 70–90 kg aralığındadır 

(Kesk1n, 2002). Damascus keç1ler1nde bakım besleme koşullarına göre ver1m özell1kler1 

değ1şmekte olup döl ver1m1 1,5-1,6, laktasyon süt ver1m1 305-500 kg ve laktasyon süres1 1se 

246-258 gün arasındadır (Gül vd. 2018; Güney vd. 2006). Prof. Dr. Sabr1 GÜL tarafından 

fotoğraflanan Damascus keç1s1ne a1t görsel Res1m 3.1’de sunulmuştur. 

 

 

Res1m 3.1. Damascus keç1s1 

 
3.1.2. K%l%s Keç%s% 

 
Türk1ye’de genell1kle K1l1s, Hatay, Gaz1antep, Adana, Adıyaman, Mers1n ve 

Kahramanmaraş 1ller1nde yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılan ve yerl1 gen kaynaklarımızdan olan K1l1s 

keç1ler1 sütçü b1r ırk olup ekstans1f ve yarı entans1f şartlarda yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılmaktadır. K1l1s 

keç1ler1n1n yet1şt1r1c1 koşullarında Osmanlı Devlet1 zamanından bu yana Sur1ye orj1nl1 olan 

Damascus keç1ler1 1le yerl1 keç1 ırklarımızdan olan Kıl keç1ler1n1n kontrolsüz olarak 

ç1ftleşt1r1lmes1 sonucu ortaya çıkmış olduğu düşünülmekted1r. K1l1s keç1ler1n1n morfoloj1k 

olarak Kıl keç1ler1nden daha 1r1 ve Damascus keç1ler1nden 1se daha küçük yapıda olduğu 

görülmekted1r. Bununla b1rl1kte uzun kulak yapısı, dış bükey burun, meme yapısı ve kıl 

örtüsü 1le benzerl1k göstermekted1r (Gül vd. 2016, 2020; Kesk1n vd. 2016). K1l1s keç1ler1nde 

süt ver1m1 bakım besleme koşullarına göre 400-500 lt arasında değ1şmekle b1rl1kte 1y1 bakım 

besleme koşulları altında 800-900 lt süt veren b1reyler mevcuttur (Gündüz ve B1çer, 2023; 
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Gündüz, 2020; Gül vd. 2018, 2016). Prof. Dr. Sabr1 GÜL tarafından fotoğraflanan K1l1s 

keç1s1ne a1t görsel Res1m 3.2’de sunulmuştur. 

 

 

Res1m 3.2. K1l1s keç1s1 

 

3.1.3. Hatay Keç%s% 

 

Hatay 1l1 Yayladağ 1lçes1nde yet1şt1r1len ve Hatay keç1s1 olarak b1l1nen bu ırk K1l1s 

keç1s1n1n b1r melez1 olduğu ve farklı genot1pe sah1p olduğu araştırıcılar tarafından 

b1ld1r1lm1şt1r (Gül vd. 2020; Kesk1n ve B1çer, 1997). Hatay keç1ler1 üzer1nde yapılan 

çalışmada c1dago yüksekl1ğ1 ortalama 69 cm, sağrı yüksekl1ğ1 69 cm, vücut uzunluğu 64 cm, 

göğüs çevres1 90 cm olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Hatay keç1ler1nde gebel1k oranı ortalama %97, 

doğum oranı %97, oğlak ver1m1 %113, 1k1zl1k oranı %16 olduğu b1ld1r1lm1şt1r. Sürüler1n 

pazarlanab1l1r süt ver1mler1 değerlend1r1ld1ğ1nde 1se ortalama 87-116 lt ve sağım süres1n1n 1se 

151-163 gün arasında değ1şt1ğ1 görülmekted1r (Kesk1n ve B1çer, 1997). Prof. Dr. Sabr1 GÜL 

tarafından fotoğraflanan Hatay keç1s1ne a1t görsel Res1m 3.3’te sunulmuştur. 
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Res&m 3.3. Hatay keç&s& 

 

3.1.4. Kıl Keç% 

 
Türk1ye’n1n hemen hemen her bölges1nde yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılan adaptasyonu yeteneğ1 

ve hastalıklara karşı d1renc1 yüksek olan Kıl keç1ler1 Türk1ye’n1n öneml1 gen kaynaklarından 

b1r1d1r. Bölgeden bölgeye farklılıklar görülse de vücudu orta 1r1l1kted1r. Kıl örtüsünün 

genell1kle s1yah olduğu 1ç1n kara keç1 olarak da b1l1nmekted1r. Sürülerde kırçıl, kahvereng1, 

alaca g1b1 renkler de mevcuttur. Erkek ve d1ş1 hayvanlarda boynuz görülür. Rakımı yüksek, 

orman 1ç1, orman kenarı köy ve mezralarda bulunan çalı formundak1 b1tk1ler1, nadasa 

bırakılmış bölgelerdek1 otları 1y1 b1r şek1lde değerlend1reb1l1r ve masrafsız şek1lde genell1kle 

ekstans1f koşullarda yet1şt1r1lmekted1r (TAGEM, 2009). Kıl keç1s1ne a1t görsel (TAGEM, 

2009) Res1m 3.4’te sunulmuştur. 

 

Res&m 3.4. Kıl keç& 
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3.2. Yöntem  

 
3.2.1. DNA İzolasyonu, DNA M%ktar ve Saflıklarının Tay%n% 

 

Araştırmada kullanılan hayvan materyal1nden alınan kan örnekler1nde M1ller vd. 

(1988) tarafından b1ld1r1len ve y1ne Montgomery ve S1se (1990) tarafından da öner1len tuzla 

çökeltme protokolü (Ek-2, Ek-3) esas alınarak DNA ekstraks1yonu gerçekleşt1r1lm1şt1r. İzole 

ed1len DNA’lar, Adnan Menderes Ün1vers1tes1 Tarımsal B1yoteknoloj1 ve Gıda Güvenl1ğ1 

Uygulama ve Araştırma Merkez1 (ADÜ-TARBİYOMER) bünyes1nde bulunan Thermo 

F1scher-NanoDrop™ 2000 c1hazı 1le spektrofotometr1k olarak m1ktar ve kal1te bakımından 

(260 nm: ~50 ng, 260/280nm: ~1,8 ve 260/230nm: ~2,0) ölçümler1 yapılmış ve ayrıca jel 

elektroforez s1stem1nde de görsel olarak kontroller1 sağlanmıştır. Sekans anal1z1 1ç1n f1rma 

(Macrogen Europe (Amsterdam, The Netherlands) öner1ler1 doğrultusunda elde ed1len DNA 

m1ktarı 1sten1len koşullar 1ç1n seyrelt1lm1şt1r. Bu çalışmada yükseltgenen 598 bç 

uzunluğundak1 bölge 1ç1n her örneğ1n DNA m1ktarı ~60 ng/µl olacak şek1lde opt1m1ze 

ed1lm1şt1r. 

3.2.2. Pol%meraz Z%nc%r Reaks%yonu 

 

Çalışmada D-loop HVR1 bölges1ne özgül olarak d1zayn ed1lm1ş 598 bç uzunluğundak1 

d1z1l1m çoğaltıp bu bölgedek1 pol1morf1zmler1 bel1rlemem1ze olanak tanıyacak pr1merler 

kullanılmıştır. Çalışmada, AF533441.1 kodu 1le NCBI gen bankasına Nader1 vd., (2007) 

tarafından tanımlanmış d1z1l1m üzer1nde 15.653 1le 16.250 nükleot1dler arası bölge (Ek-5) 

çoğaltılmıştır. Çalışmada kullanılan pr1merlere 1l1şk1n b1lg1ler Ç1zelge 3.2’de sunulmuştur. 

 
Ç1zelge 3.2. Çalışmada kullanılan pr1merlere 1l1şk1n b1lg1ler 

Lokus Bölge Uzunluk Primer (5’-3’) Kaynak 
mtDNA  
D-loop HVR1 598 bç F: CGTGTATGCAAGTACATTAC 

R: CTGATTAGTCATTAGTCCATC 
Naderi vd., 

(2007) 
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PCR b1leşenler1 olarak PCR Buffer, MgCl2, Taq Pol1meraz enz1m1, dNTP karışımı, 

forward-reverse pr1mer ve genom1k DNA kullanılmıştır. Reaks1yon konsantrasyonu son 

hac1m 30 µl olacak şek1lde hesaplanmıştır. Pol1meraz Z1nc1r Reaks1yonu b1leşenler1 Ç1zelge 

3.3’te ver1lm1şt1r. 

 
Ç1zelge 3.3. PCR reks1yonu b1leşenler1 ve son konsantrasyonlar 

PCR Bileşenleri Son Konsantrasyon 
PCR Buffer (10X) X 

MgCl2 (25mM) 1,5 mM 
dNTP (3mM) 0,2 mM 

Forward Primer (10 µM) 0,2 µM 
Reverse Primer (10 µM) 0,2 µM 
Taq Polimeraz (5 U/µl) 1 U/µl 

Genomik DNA 50 ng/µl 
Toplam Hacim 30 µl 

 

PCR tüpler1 1çer1s1ne her b1r örnek 1ç1n karışımlar hazırlandıktan sonra tüpler termal 

döngüley1c1 (B1o-Rad C1000 Touch, USA) c1hazına yerleşt1r1lm1şt1r. PCR prosedürü 1ç1n 

yükseltgenme koşulları Ç1zelge 3.4’te ver1len şek1lde planlanmış ve 36 döngü olacak şek1lde 

programlanarak hedeflenen bölge çoğaltılmıştır.  

Çizelge 3.4. PCR yükseltgenme koşulları 

Basamaklar Süre  Sıcaklık (ºC) 
İlk denatürasyon 5 dk 95 
Denatürasyon 40 sn 95 
Annealing 40 sn 55 
Extention 1 dk 72 
Final extention 10 dk 72 

 
3.2.3. PCR Ürünler%n%n Kontrolü  

 
Hedeflenen bölgen1n başarılı b1r şek1lde termal döngüley1c1de yükseltgen1p 

yükseltgenmed1ğ1n1 kontrol etmek amacıyla tüm örnekler %2’l1k agaroz jel elektroforez 

s1stem1nde (B1o-Rad, USA) yürütülmüş ve fragmanlar görüntülenm1şt1r. Bu amaçla, 100 ml 

1X TBE (Tr1s-Bor1k-EDTA) tamponu 1çer1s1nde 2 gr agaroz eklenm1ş ve m1krodalga 

1çer1s1nde ısıtılarak tamamen çözünmes1 sağlanmıştır. Ardından, UV altında görüntü 
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almamızı sağlayan b1r k1myasal ajan (abm, SafeV1ewTM Class1c) 100 ml’ye 5 µl olacak 

şek1lde eklenm1ş ve tarakları yerleşt1r1lm1ş elektroforez küvet1ne dökülerek katılaşması 

sağlanmıştır. 1X TBE tamponu 1le dolu olan elektroforez tankına elektroforez küvet1nde 

katılaşan jel yerleşt1r1lm1şt1r. Daha sonra, PCR ürünler1n1 tarakların oluşturduğu kuyucuklara 

yükleyeb1lmek 1ç1n, son konsantrasyon 1X olacak şek1lde hesaplanarak 6X’l1k yükleme 

boyası 1le PCR ürünler1 karıştırılmış (10 µl PCR ürünü ve 2µl yükleme boyası) ve 

kuyucuklara yüklenm1şt1r. Fragmanların bant boylarının kontrolü amacı 1le 1lk kuyucuğa 

DNA leadder (Thermo, 50bp O’Gene Ruler, ready-to-use) eklenm1şt1r. Ardından, 

elektroforez güç kaynağı 10 V/cm olacak şek1lde 30 dak1ka yürütülmüştür. Yürütme 1şlem1 

tamamlandıktan sonra 1se fragmanlar UV ışık altında görüntüleme yapılmıştır (Quantum, 

V1lber Lourmat, France). Agaroz jel elektroforez s1stem1nde kullanılan çözelt1lere 1l1şk1n 

b1lg1ler Ek-4’te sunulmuştur.  

 

3.2.4. DNA Sekanslama 

 

DNA d1z1 anal1z1 güven1l1r b1r f1rma tarafından h1zmet alımı şekl1nde 

gerçekleşt1r1lm1şt1r (Macrogen Europe (Amsterdam, The Netherlands). F1rma tarafından elde 

ed1len sonuçlar elektroforegram ve fasta formatında tarafımıza gönder1lm1şt1r. 

 

3.2.5. Sekans Sonuçlarının Anal%z Ed%lmes% 

 

D1z1 anal1z1 sonrasında MEGA 11 (Tamura vd., 2021) paket programı kullanılarak tüm 

d1z1l1mler alt alta d1z1lm1ş ve “Clustal W Mult1ple Al1gnment” algor1tmasıyla ortak bölgelere 

göre h1zalama 1şlem1 (al1gn) gerçekleşt1r1lm1şt1r. Ortak b1r nükleot1dle başlayıp ortak b1r 

nükleot1dle b1ten bölgeler1n tesp1t1 net1ces1nde, başlangıç ve b1t1ş kısımlarındak1 bu kr1terlere 

uymayan bölümler d1z1l1mlerden kes1lerek (tr1m) uzaklaştırılmış ve anal1zlerde kullanılmak 

üzere yaygın b1r formatta (fasta) kayded1lm1şt1r. H1zalama 1şlem1nden sonra d1ğer 

programlarda da kullanmak üzere formatları uygun hale get1rmek 1ç1n ALTER (AL1gment 

Transformat1on Env1Ronment) dönüştürücü programı kullanılmıştır (Glez-Peña vd., 2010).  
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3.3. B%yo%nformat%k Anal%zler 

 
3.3.1. Nükleot%d ve Haplot%p Çeş%tl%l%ğ%n%n Bel%rlenmes%  

 

Popülasyon genet1ğ1n1n öneml1 amaçlarından b1r1 olan nükleot1d çeş1tl1l1ğ1n1n ortaya 

konması, d1z1l1m üzer1nde farklı nükleot1dler1n veya bölgeler1n bel1rlenmes1 ve bu bölgeler1n 

d1z1dek1 toplam nükleot1d sayısına oranı 1le 1fade ed1lmekted1r. Nükleot1d çeş1tl1l1ğ1, 

papülasyon 1ç1 ve popülasyonlar arasındak1 varyasyonu ortaya koymakla b1rl1kte aynı 

zamanda evr1msel 1l1şk1ler1n ortaya konması amacı 1le de kullanılmaktadır (Ne1 ve Kumar, 

2000). Bu amaçla, nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 hesaplamasında Denklem 3.1 ve Denklem 3.2 

kullanılmıştır. 

 

! = ∑ !!"/ %#$&!%"             Denklem (3.1) 

 

'(!) = &
#(#()) *(6 − -).∑ /!!%" /"/!"0

$ + (- − 2)∑/!/"/+!!"!!+ +∑ /!/"!!"$!%" 3
$
   Denklem (3.2) 

 

Karakterler kuşaktan kuşağa aktarılırken 1ster çek1rdek DNA’sı 1ster m1tokondr1yal 

DNA olsun, b1rb1r1ne yakın mesafede bulunan genler veya nükleot1d bölgeler1 b1rl1kte 

aktarılırlar. Bu şek1lde gerçekleşen aktarımların olduğu kısımlar 1se haplot1p olarak 

adlandırılmaktadır. Popülasyonlarda genet1k çeş1tl1l1ğ1n1n ortaya konmasında ve 

popülasyonların karşılaştırılmasında haplot1p ver1ler1 ve haplot1p çeş1tl1l1ğ1 önem arz 

etmekted1r. Bu nedenle, haplot1p çeş1tl1l1ğ1 hesaplanırken Denklem 3.3 ve Denklem 3.4’ten 

yararlanılmıştır. 

 

45 = #
#() (1 − ∑/7

$)                   Denklem (3.3) 

 

'(45) = )
#(#()) {2(- − 2)[∑/7

, − (∑/7$)$] + ∑/7$ − (∑/7$)$}       Denklem (3.4) 
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Çalışmaya dah1l olan popülasyonlarda nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 (p) ve haplot1p çeş1tl1l1ğ1n1 

(H) bel1rlemek amacıyla DnaSP v6 (Rozas vd., 2017) paket programı kullanılmıştır.  

 
3.3.2. Nükleot%d Yer Değ%şt%rme Oranlarının Bel%rlenmes%  

 

Nükleot1dler1n yer değ1şt1rmes1, herhang1 b1r d1z1l1m üzer1nde eş1t olasılık altında, her 

b1r nükleot1d1n a frekansı 1le bel1rl1 b1r zamanda değ1şt1ğ1 prens1b1n1 esas almaktadır (Jukes 

ve Cantor, 1969). Nükleot1d değ1ş1mler1 1ncelend1ğ1nde, trans1syonel değ1ş1mler1n 

transvers1yonel değ1ş1mlere oranla daha sık gözlend1ğ1 görülmüştür. Bu nedenle, her b1r 

nükleot1d trans1syonunun her b1r yıl 1ç1n değ1şm1 oranı (a) ve transvers1yon değ1ş1m oranını 

(2b) ortaya koyan K2P model1 gel1şt1r1lm1şt1r (K1mura, 1980). Eğer, d1z1l1mler1n b1rb1r1nden 

ayrım zamanları (t) b1l1n1yor 1se her b1r yıl 1ç1n toplam yer değ1şt1rme oranının (r=a+2b) 

hesaplanması mümkündür (Ne1 ve Kumar, 2000). Nükleot1d yer değ1ş1mler1n1n 

hesaplanmasında kullanılan JC69 (Jukes ve Cantor, 1969), K80 (K1mura, 1980), HKY85 

(Hasegawa, 1985) ve TN93 (Tamura ve Ne1, 1993) g1b1 b1rçok matemat1k model mevcuttur. 

Nükleot1dler1n yer değ1şt1rme oranlarının bel1rlenmes1nde Denklem 3.5 kullanılmıştır. 

 

5 = 2<= = 2>= + 4@=                    Denklem 3.5 

 

Nükleot1dler1n yer değ1şt1rme oranlarının hesaplanması amacıyla MEGA 11 (Tamura 

vd., 2021) paket programı kullanılmıştır.  

 
3.3.3. Haplot%pler%n Bel%rlenmes%  

 
Popülasyonlarda oluşan haplot1pler1 tesp1t edeb1lmek amacıyla DnaSP v6 (Rozas vd., 

2017) paket programı kullanılmıştır. Ayrıca, elde ed1len haplot1pler1n Network anal1z1nde 

değerlend1reb1lmek 1ç1n elde ed1len ver1ler roehl formatında kayded1lm1şt1r.   
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3.3.4. Haplogrupların Bel%rlenmes% 

 
Popülasyonlardak1 b1reyler1n hang1 haplogruplarda yer aldığını daha net göreb1lmek 

1ç1n f1logenet1k ağaç oluşturulmuştur. Haplogrupların belirlenebilmesi amacıyla NCBI 

GenBank’ta referans dizileri bulunan (Çizelge 3.5) sekanslar ve anal1zlerde dış grup olarak 

kullanılan referans d1z1ler (Ç1zelge 3.6) ile bu çalışmadan elde edilen sekanslar bir arada 

değerlendirilerek analizler gerçekleştirilmiştir. Tüm verilerimizin bir arada bulunduğu fasta 

formatındaki dosya ALTER (AL1gment Transformat1on Env1Ronment, Glez-Peña vd., 2010) 

programı 1le kullanacağımız programların 1sted1ğ1 formatlara dönüştürülmüştür. Nükleot1d 

yer değ1şt1rme model1n1n (nucleot1de subst1tut1on model) bel1rleneb1lmes1 1ç1n sunucu 

üzer1nde PhyML 3.0 (Gu1ndon vd., 2010) paket programı 1le anal1z ed1l1rken, Smart Model 

Select1on 1n PhyML (SMS) algor1tmasında (Lefort vd., 2017) yer alan Aka1ke ve Bayes b1lg1 

ed1nme kr1terler1 (AIC, BIC) seç1lerek en 1y1 topoloj1k ağaç model1 bel1rlenm1şt1r.  

 
Çizelge 3.5. Haplogrupların belirlenmesinde kullanılan referans diziler 

Referans dizinin ait 
olduğu haplogrup 

Referans dizinin 
GenBank kodu Referans 

Haplogrup A AY155721 Naderi vd. (2007) 
EF618134 

Haplogrup B 
EF617706 (B1) 

Naderi vd. (2007) 
Liu vd. (2006) 

DQ121578 (B2) 

Haplogrup C EF618413 
DQ188892 

Haplogrup D EF617701 
DQ188893 

Haplogrup F DQ241349 Sardina vd. (2006) 

Haplogrup G 
EF618535 

Naderi vd. (2007) EF617727 
EF618084 
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Çizelge 3.6. Analizlerde dış grup olarak kullanılan referans diziler 

Tür adı 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 Anal%z% 

 
Med1an Jo1n1ng (MJ) Networku 1ç1n luxus mühend1sl1k tarafından tasarlanan 

NETWORK 5 (Bandelt vd., 1999) paket programı kullanılmıştır.  

 

3.3.6. Nötral%te Testler% 

 

Nötral teor1, genet1k çeş1tl1l1ğ1n büyük b1r bölümünün doğal seç1l1mden z1yade 

mutasyonlar ve genet1k sürüklenme g1b1 rastgele süreçler sonucu ortaya çıktığını, dolayısıyla 

bazı alleller1n şansa bağlı olarak nötr durumda olduğunu 1ler1 sürmekted1r (K1mura 1968). 

Ayrıca, popülasyonda b1r gene a1t farklı alleller bulunduğunda, bu alleller1n yaşama ve üreme 

açısından bel1rg1n b1r fark yaratmadığı ve eş1t derecede 1şlev gördükler1 1ç1n b1rb1rler1ne karşı 

seç1l1msel b1r avantaj veya dezavantaj taşımadıkları teor1s1ne dayanmaktadır (Hedr1ck, 

2005). M1tokondr1yal DNA’nın nötral1te testler1 sıklıkla değerlend1r1lmekted1r. Taj1ma'nın D 

test1, Fu ve L1'n1n D ve F testler1 ve özell1kle güçlü olan Fu'nun FS test1 g1b1 testler1n yanı 

sıra, 1fade ed1len bölgelerdek1 sess1z ve değ1şt1r1c1 bölge oranlarına dayanan McDonald-

Kre1tman test1 ve b1rden fazla bölge çalışıldığında daha hassas sonuçlar sağlayan Hudson-

Kre1tman-Aguade (HKA) test1 g1b1 b1rçok test bulunmaktadır (Kul, 2010).  

M1tokondr1yal DNA’nın nötral1te testler1 Taj1ma'nın D, Fu'nun FS, Fu ve L1'n1n D ve F 

1stat1st1kler1n1 ortaya konması amacı 1le DnaSP v6 (Rozas vd., 2017) paket programı 

kullanılmıştır.  
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3.3.7. Genet%k Mesafe Ölçümü  

 
Popülasyonun geçm1şte 1k1 gruba ayrılması ve bu gruplar arasında gen akışının 

gerçekleşmes1, popülasyon 1ç1nde genet1k sürüklenmen1n meydana gelmes1 veya her 1k1 

popülasyonun da aynı seç1l1m baskısına maruz kalması, bu grupların genet1k olarak b1rb1r1ne 

benzer hale gelmes1ne yol açab1lmekted1r. Buna karşılık, uzun süre 1zole kalan popülasyonlar 

arasında gen akışının olmaması, güçlü genet1k sürüklenme etk1ler1 veya farklı seç1l1m 

baskıları neden1yle öneml1 genet1k farklılıklar ortaya çıkab1l1r. Bu durum 1se popülasyonlar 

arasında genet1k benzerl1k açısından bel1rg1n farklılıklara yol açab1lmekted1r. Popülasyonlar 

arası genet1k çeş1tl1l1ğ1n m1ktarı ve yapısındak1 farklılıkların çok esk1 zamanlara dayanması 

neden1yle, bu farklılıkların hang1 faktörlerden kaynaklandığını bel1rlemek oldukça güçtür. 

Ancak, popülasyonlar arasındak1 benzerl1k ve farklılıklar kullanılarak genet1k mesafeler 

ölçüleb1lmekted1r (Hedr1ck, 2005; Kul, 2010).  

Popülasyonlar arasındak1 genet1k mesafe ölçümler1 yapılırken Ne1’n1n uzaklık matr1s1 

baz alınarak yapılmış ve MEGA 11 (Tamura vd., 2021) programı kullanılarak 

değerlend1r1lm1şt1r. Anal1z sonucunda elde ed1len Dxy (genet1k uzaklık) ve Da (genet1k 

benzerl1k) değerler1 nexus dosya formatında hazırlanmış dendrogram Spl1tsTree (Hudson ve 

Bryant, 2006) programında görselleşt1r1lm1şt1r. 
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4. BULGULAR VE TARTIŞMA 

 
 

4.1. DNA %zolasyonu, Kal%te ve M%ktar tay%n% 

 

Kan örnekler1nden DNA 1zolasyonu M1ller vd. (1988) 1le Montgomery ve S1se (1990) 

tarafından da öner1len tuzla çökeltme protokolü esas alınarak gerçekleşt1r1lm1ş ve protokolde 

bazı mod1f1kasyonlar yapılmıştır. Elde ed1len DNA örnekler1nde kal1te tay1n1 yapmak ve 

m1ktarını saptamak üzere NanoDrop Spektrofotometre (Thermo F1sher 2000c, USA) c1hazı 

kullanılmıştır. Örnekler1n saflığı 1ç1n A260/280 değer1 1,7-2,0 aralığında saptanmış, m1ktarı 

1se yaklaşık 60 ng/μl olacak şek1lde opt1m1ze ed1lm1şt1r.  

 

4.2. PCR Ürünler%n%n Kontrolü 

 
Çalışmada kullanılan bütün keç1 ırklarına a1t DNA örnekler1 1ç1n mtDNA D-loop 

bölges1 üzer1nde 598 bç uzunluğundak1 bölge pol1meraz z1nc1r reaks1yonu 1le yükseltgenm1ş 

(B1o-Rad C1000 Touch, USA) ve %2’l1k agaroz jelde (B1o-Rad, USA) fragmanlar 

görüntülenerek (Quantum, V1lber Lourmat, France) kontrol ed1lm1şt1r. PCR ürünler1n1n 

elektroforez görüntüler1 Şek1l 4.1’de ver1lm1şt1r.  

 

 

Şek1l 4.1. Çalışmada yükseltgenen mtDNA D-loop bölges1 elektroforez görüntüsü 
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4.3. Sekanslanan D%z%ler%n Kontrolü 

 
Sekans anal1z1 Macrogen Europe (Amsterdam, The Netherlands) f1rmasından h1zmet 

alımı şekl1nde gerçekleşt1r1lm1şt1r. F1rma tarafından gönder1len sekans d1z1ler1 NCBI gen 

bankasında mevcut olan d1z1ler 1le BLAST (Morgul1s vd. 2008; Zhang vd. 2000) 

algor1tmasıyla karşılaştırılarak kontrolü sağlanmıştır. Sekans anal1z1 sanucunda f1rma 

tarafından gönder1len b1r örneğe a1t elektroforegram görüntüsü Şek1l 4.2’de ver1lm1şt1r. 

 
Şek1l 4.2. D1z1lere a1t elektroforegram görüntüsü 

File: KLS_21_HVRI-F.ab1          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          
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Çalışmaya a1t tüm örnekler haplogrupların bel1rlenmes1nde (Ç1zelge 3.5) ve anal1zlerde 

dış grup olarak kullanılan referans d1z1ler (Ç1zelge 3.6) 1le MEGA 11 (Tamura vd., 2021) 

paket programı kullanılarak sekanslar alt alta d1z1lm1ş ve “Clustal W Mult1ple Al1gnment” 

algor1tmasıyla ortak bölgelere göre al1gn ed1lm1şt1r. Ortak b1r nükleot1dle başlayıp ortak b1r 

nükleot1dle b1ten bölgeler1n tesp1t1 net1ces1nde, başlangıç ve b1t1ş kısımlarındak1 bu kr1terlere 

uymayan bölümler tr1mlenm1şt1r. Tr1mleme 1şlem1n1n ardından 453 bç uzunluğunda 

konsensüs b1r bölgeye ulaşılmış ve ver1ler fasta formatında kayded1lm1şt1r. MEGA 11 

(Tamura vd., 2021) programında al1gn ed1len sekans d1z1ler1ne a1t görsel Şek1l 4.3’te 

sunulmuştur. 

 

 

Şek1l 4.3. MEGA 11 programında h1zalanan sekansların b1r kısmı 

 
4.4. Nükleot%d Yer Değ%şt%rme Oranları 

 

Çalışmaya dah1l olan 84 keç1 örneğ1nde nükleot1d yer değ1şt1rme oranları Tamura-Ne1 

(1993) model1ne göre MEGA 11 paket programı (Tamura vd., 2021) kullanılarak 

hesaplanmıştır. Elde ed1len sonuçlara göre nükleot1d frekansları A, T, C ve G 1ç1n sırasıyla 

%30,93; %30,28; %22,26 ve %16,52 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Toplam 
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trans1syon/transvers1yon eğ1l1m1 (b1as, R) 1se yaklaşık 76,48 olarak elde ed1lm1şt1r. mtDNA 

üzer1nde kontrol bölges1 herhang1 b1r prote1n kodlamadığı 1ç1n değ1şt1r1c1 ve suskun bölge 

nükleot1d değ1ş1mler1 hesaplanmamıştır. Genom1k DNA'da trans1syon:transvers1yon oranı 

2:1 olarak hesaplanırken, mtDNA kontrol bölges1nde bu oranın çok daha yüksek olduğu 

Hora1 ve Hayasaka (1990) tarafından b1ld1r1lm1şt1r. Prote1n kodlayan b1r bölgeye karşılık 

gelmemes1 neden1 1le seç1l1m baskısına maruz kalmadan sonrak1 nes1llere doğrudan 

aktarılab1len mtDNA kontrol bölges1, mutasyon oranları açısından öneml1 b1r özell1k 

göstermekted1r. 

Ç1zelge 4.1 1ncelend1ğ1nde transvers1yonel değ1ş1m oranları 1tal1k, trans1syonel değ1ş1m 

oranları 1se kalın şek1lde bel1rt1rm1şt1r. 

 

Çizelge 4.1. Transisyonel ve Transversiyonel nükleotid değişim oranları 

Nükleotidler A T C G 

A - 0,20 0,14 15,74 
T 0,20 - 22,66 0,11 
C 0,20 30,83 - 0,11 
G 29,47 0,20 0,14 - 

 

Bu çalışmada 1ncelenen keç1 ırkları 1ç1n hesaplanan trans1syon/transvers1yon eğ1l1m1 

olan b1as R=76,48 olarak hesaplanmış ve Türk1ye’de yet1şt1r1len keç1 ırklarında Kul (2010) 

tarafından b1ld1r1len değerden (R=63,74) daha yüksek bulunmuştur. Yapılan çalışmalarda Ç1n 

yerl1 keç1ler1nde trans1syon/transvers1yon oranı R=40 (Wu vd., 2012), R=36,47 (Chen vd., 

2005), V1etnam keç1ler1nde R=25 (Nguyen vd., 2022), Tanzanya keç1ler1nde R=28 (Nguluma 

vd., 2021) ve H1nt yerl1 keç1ler1nde R=17 (Josh1 vd., 2004) olarak hesaplanmıştır. Çalışmada 

elde ett1ğ1m1z değer Asya’da yet1şt1r1len keç1 ırklarında elde ed1len değerlerden oldukça 

yüksek bulunmuştur. Çalışma materyal1 olan keç1 ırklarının yet1şt1r1ld1ğ1 bölgen1n Bereketl1 

H1lal’1n b1r parçası olması neden1yle trans1syon/transvers1yon oranının yüksek olması 

beklenen b1r durumdur. Bu durum mutasyonların b1r1k1m1n1 ortaya koyması açısından büyük 

önem taşımaktadır. Çalışmada elde ed1len b1as (R) değer1, mtDNA kontrol bölges1n1n doğal 

seç1l1mden bağımsız olarak yüksek b1r trans1syon oranını sürdürme eğ1l1m1nde olduğunu 

yansıtmaktadır. 
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4.5. Nükleot%d ve Haplot%p Çeş%tl%l%ğ% Anal%z Sonuçları 

 
Nükleot1d ve haplot1p çeş1tl1l1ğ1ne 1l1şk1n b1lg1ler Ç1zelge 4.2’de sunulmuştur. Ç1zelge 

göz önüne alındığında 453 bç uzunluğundak1 bölge 1ç1n çalışılan dört ırkta toplam 65 haplot1p 

bel1rlenm1şt1r. Damascus ırkında haplot1p çeş1tl1l1ğ1 en yüksek değer olan H=0,989±0,019 

olarak bel1rlenm1şken, Hatay ırkında bu çeş1tl1l1k en düşük değer olan H=0,944±0,028 olarak 

tesp1t ed1lm1şt1r. Nükleot1d çeş1tl1l1ğ1nde 1se en yüksek ve en düşük değerler Damascus 

p=0,02635±0,00336 ve Kıl keçi p=0,01734±0,00109 ırklarında görülmüştür. Polimorfik 

bölge sayısı toplamda 95 olarak elde edilirken en yüksek ve en düşük değer olarak sırasıyla 

Damascus ve Hatay keçi ırklarında 54 ve 38 olarak tespit edilmiştir. Diğer yandan parsinomik 

bölge sayısı toplamda 64 olarak elde edilmiş, en yüksek ve en düşük değer olarak sırasıyla 

Damascus ve Kıl keçi ırklarında sırasıyla 35 ve 20 olarak belirlenmiştir. Polimorfik ve 

parsinomik bilgi verici bölge bakımından diğer ırklara oranla Damascus ırkında oldukça 

yüksek olduğu görülmektedir. 

 

Ç1zelge 4.2. Çalışılan popülasyonlarda mtDNA çeş1tl1l1ğ1ne 1l1şk1n b1lg1ler 

Irk N 
Haplotip 

sayısı 

Haplotip 
çeşitliliği 

(H±ss) 

Polimorfik 
bölge 

Parsimonik 
bölge sayısı 

Nükleotid 

çeşitliliği (p±ss) 

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 0,02091±0,00142 

ss: standart sapma 

 

Haplot1p sayısı dört farklı keç1 ırkı ve toplamda 84 baş keç1de 65 olduğu tesp1t 

ed1lm1şt1r. Elde ed1len 65 haplot1pten 51 tanes1 özgündür, yan1 51 hayvan kend1ne özgü b1r 

haplot1p taşımaktadır. 

Haplot1p çeş1tl1l1ğ1 bakımından çalışmada elde ed1len değerler (0,993±0,003) Kul 

(2010) tarafından yerl1 keç1 ırkları üzer1nde yaptığı çalışmada (H=0,998±0,0006) ve Ak1s vd. 

(2014) tarafından b1ld1r1len sonuçlar (H=0,988) 1le benzer, K1raz (2009)’ın elde ett1ğ1 
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değerlerden (0,706±0,019) yüksek, Çakmak (2019) ver1ler1ne göre 1se düşük 

(H=1,000±0,016) bulunmuştur. Sard1na vd., (2006) tarafından S1c1lya yerl1 keç1 ırklarında 

yapılan b1r çalışmada elde ed1len değerler (H=0,969±0,007) 1le elde ett1ğ1m1z sonuçlar benzer 

şek1lded1r. Ayrıca, çalışmada elde ed1len değerler Ç1n yerl1 keç1 ırkları (H=0,980±0,018) (W. 

Zhao vd., 2014), Arnavutluk keç1 ırkları (H=0,996) (Hoda vd., 2014), T1bet keç1 ırkları 

(0,99±0,003) (Deng vd., 2017), H1nt yerl1 keç1ler1 (H=0,998±0,001) (D1wed1 vd., 2020), 

Tanzanya keç1ler1 (H=0,9945±0,001) (Nguluma vd., 2021) 1le b1ld1r1len sonuçlar 1le uyum 

1çer1s1nded1r.  

Nükleot1d çeş1tl1l1ğ1 değerlend1r1ld1ğ1nde çalışmadan elde ett1ğ1m1z sonuçlar 

(p=0,02091±0,00142) Kul (2010) tarafından yerl1 keç1 ırklarından elde ett1ğ1 değer 

(p=0,02100±0,00073) 1le uyum 1çer1s1nde olup, K1raz (2009), (p=0,00226±0,00011) ve 

Çakmak (2019) ver1ler1ne (p=0,01601±0,00006) göre 1se yüksek bulunmuştur. Çalışmada 

elde ed1len değerler, Nyugen vd. (2022) (p=0,03005±0,00000008; Ç1n yerl1 keç1ler1), D1wed1 

vd. (2020) (p=0,028±0,001; H1nd1stan yerl1 keç1ler1), Hoda vd. (2014) (p=0,036; Arnavutluk 

keç1ler1) ve W. Zhao vd. (2014) tarafından b1ld1r1len sonuçlara göre daha düşük; Baeny1-

S1mon vd. (2022) (p=0,015±0,003; Kongo keç1ler1), Nguluma vd. (2021) (p=0,0139±0,046; 

Tanzanya keç1ler1), Den1skova vd. (2020) (p=0,01478±0,00297; Rusya keç1ler1), Deng vd. 

(2017) (p=0,0145±0,0013) ve Kamalakkannan vd. (2018) b1ld1r1şler1ne göre yüksek olduğu 

tesp1t ed1lm1şt1r. 

Pol1morf1k bölge sayısı göz önüne alındığında çalışmaya dah1l olan dört farklı keç1 ırkı 

1ç1n değerler 54 (DMS) 1le 38 (HTY) arasında değ1şt1ğ1 görülmekted1r. Elde ed1len değerler 

D1wed1 vd. (2020) 1le benzer, Kul (2010)’un elde ett1ğ1 değerlerden düşük, Çakmak (2019)’ın 

elde ett1ğ1 değerlerden 1se yüksek bulunmuştur. Pars1nom1k bölge sayısı 1ncelend1ğ1nde, 

çalışmada elde ed1len değerler dört ırk 1ç1n 35 (DMS) 1le 20 (KIL) arasında değ1şt1ğ1 

görülmekted1r. Bu değerler, Kul (2010) b1ld1r1şler1ne göre düşük, D1wed1 (2020) 1le benzer 

bulunmuştur.  
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4.6. Haplot%pler%n Bel%rlenmes% 

 
Çizelge 4.3 incelendiğinde, oluşan haplotip sayılarına bakılacak olursa, A haplogrubu 

içinde 61 ve G haplogrubu içinde ise 4 haplotip belirlenmiştir. A haplogrubu için 245. baz 

çiftindeki (T<->C) transisyonel dönüşüm bu haplogrup için tanımlayıcıdır. G haplogrubunda 

ise 71. baz çifti (T<->C), 77. baz çifti (C<->T), 106. baz çifti (A<->G), 270. baz çiftinde 

(C<->T) ve 347. baz çiftinde (T<->C) oluşan transisyonel dönüşümleri bu haplogrup için 

karşımıza çıkmaktadır.  

84 baş keç1 1çer1s1nde 65 haplot1p gözlenm1ş, A haplogrubunda 47 hayvan tek başına 

b1r haplot1p kompoz1syonu ortaya koyarken G haplogrubunda 1se 4 hayvan bu oluşumu 

gösterm1şt1r. Yan1, toplamda 51 b1rey kend1ne özgü b1r haplot1p taşımaktadır. 

 

Çizelge 4.3. Haplotip kompozisyonları 
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Hap_13 4 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . T A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_16 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . T A . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_17 1 . . A A . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . C . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_18 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C A . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_19 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A C . . . C . . . . C . . . . . C A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_20 2 C . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . .
Hap_21 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . G . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . .
Hap_22 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . A . . . A . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_23 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . C . T . . . . . . . . C A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . C . . . . . .
Hap_24 2 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . C G . . . T . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . C . . C A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_25 2 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . .
Hap_26 3 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . . . . . C . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . T . . .
Hap_27 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . C A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_28 4 . A . A . . T . . . . . . . . . . . G . . . . . . A . . . . . . T . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_30 2 . . . A . . T . C . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C .
Hap_31 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_32 1 . . . A . . T . . . . . A . . . . . . . . . C . . A . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_33 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . A . . . A . . . . . . . . T . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . C A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_34 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_35 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . .
Hap_36 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . T . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . T . . . C A . . . . . . G . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_37 2 C . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . A . . . A . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . C . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_38 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . T A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . T . . . . . . . . . . .
Hap_39 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . T A . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_40 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . A T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_41 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . C . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_42 2 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_43 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . A . . . A . C G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . G . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_44 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . G . . . . . . A . C . . . . T . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . C C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_45 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . C . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_46 2 . . . A . . T . . . . . . . . . . G . . . . C . T A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_47 2 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . .
Hap_48 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . C . . . . . . . T . C . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_49 1 . . . A . . T . . . . . . . . G . . . . . A . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_50 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . G . . A . . . A . . . . . . T . . . . . . G . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_51 2 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . G . . . . . . . . . . . . . A . . . . C . . . . . A . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_52 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_53 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . A . . . G . C . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_54 1 . . . A . . T A . . . . . . . . . . G . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . G . A A . C . . . . . . . . A T C . . C . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . T
Hap_55 1 . . . A . A T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_56 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . A . . . A . . . . . . T . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . G . . A . . . . T . . . . . . . . . . T . . .
Hap_58 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . .
Hap_59 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . T C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_60 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_61 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_62 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . G . . . . . . A . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . C . . . . . . . T . .
Hap_63 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C T . . . . . . . . . . . . . .
Hap_64 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . .
Hap_65 1 . . . A . . T . . . . . . C . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . C . T . . . . . C . . . A . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
Hap_14 1 . . . A . . T . . . C . . . T . . . . . G . . . . A . . . . . . . . T T . . . . . A A . . . . C . . G C . A T C . . . A . . . . C . . T T . C . . A . . . . . . . . . . . . G . C . . . . . .
Hap_15 1 . . . A . . T . . . C . . . T . . . . . G . . . . A . . . . . . . . T T . . . . . A A . . . . C . . G C . A T C . . . A . . . . C . . T T . C . . A . . . . . . . . . . . . G . C . C . . . .
Hap_57 1 . . . A G . T . . . C . . . T . . . . . G . . . . A . . G . . . . . . T . . . . . A A . . . . C . . . C . A T C . . . A . . . . C C . . T . . . . A . . . . . . . . . . . . . A C A . . . . .
Hap_29 1 . . . A . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . A . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . C . . . C . . . . . .

HAPG

HPGA

4

80
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Irklar bazında b1reyler1n taşıdığı özgün haplot1p oranları Ç1zelge 4.4’te görülmekted1r. 

 
Çizelge 4.4. Irklara göre özgün haplotip yüzdeleri 

Irk Özgün haplotip yüzdesi 

DMS 83,3 
KLS 88,9 
HTY 53,8 
KIL 76,5 

 

Anal1z sonuçları 1ncelend1ğ1nde 1k1 veya daha fazla hayvanın aynı haplot1p1 paylaştığı 

görülmekted1r (Ç1zelge 4.5). Hatay keç1ler1nde aynı ırk 1çer1s1nde 1k1 ve daha fazla hayvan 

tarafından haplot1pler1n paylaşılması Hatay keç1ler1n1n d1ğer ırklara göre düşük olan haplot1p 

çeş1tl1l1ğ1n1 açıklamaktadır. 

 
Çizelge 4.5. Aynı ırk içerisinde paylaşılan haplotipler 

Haplotip paylaşma yoğunluğu DMS KLS HTY KIL 

2'şer birey  

Hap_2 
Hap_12 

  

Hap_51 
 
  

Hap_20 
Hap_24 
Hap_25 
Hap_30 

Hap_37 
Hap_42 
Hap_46 
Hap_47 

3'er birey     Hap_26   
4'er birey     Hap_28   

 

Ç1zelge 4.6 1ncelend1ğ1nde oluşan haplot1pler arasında b1r haplot1p1n 1se farklı ırklar 

arasında paylaşıldığı görülmekted1r. 

 

Çizelge 4.6. Farklı ırklar arasında paylaşılan haplotipler 

Haplotip Belirlendiği ırk ve hayvan kodu 

Hap_13 DMS_16, KLS_7, KLS_15, KLS_16 
 

 

 



 57 

4.7. Haplogrupların Bel%rlenmes% 

 
Haplogrupların bel1rleneb1lmes1 amacıyla öncek1 çalışmalardan elde ed1len ve NCBI 

GenBank’ta referans d1z1ler1 bulunan (Ç1zelge 3.5) sekanslar ve anal1zlerde dış grup olarak 

kullanılan referans d1z1ler (Ç1zelge 3.6) 1le bu çalışmadan elde ed1len sekanslar b1r arada 

değerlend1r1lerek anal1zler gerçekleşt1r1lm1şt1r. 

Haplogrupları bel1rlemek amacıyla, maks1mum olab1l1rl1k yöntem1 kullanılarak 

sekanslara dayalı b1r komşu b1rleşt1rme (Ne1ghbor-Jo1n1ng) ağacı oluşturulmuştur. Bu sürec1n 

b1r parçası olarak, en uygun 1kame (subst1tüsyon) model1n1 bel1rlemek 1ç1n, PhyML 3.0 

(Gu1ndon vd., 2010) programı sunucu üzer1nde kullanılmıştır. Bu program, çeş1tl1 topoloj1k 

modeller1 hızlı b1r şek1lde değerlend1rerek en 1y1 model1n seç1lmes1ne olanak tanımaktadır. 

Anal1z sırasında, Aka1ke B1lg1 Kr1ter1 (AIC) ve Bayes B1lg1 Kr1ter1 (BIC) kullanılarak en 1y1 

topoloj1y1 bel1rleyen SMS prosedürü uygulanmıştır. AIC ve BIC seçenekler1 ayrı ayrı 

değerlend1r1lm1ş ve sonuçlar karşılaştırılmıştır. Tamura-Ne1 model1nde (Tamura ve Ne1, 

1993) Bayes b1lg1 kr1terler1 kapsamında yapılan değerlend1rmelerde HKY85+R model1ne 

göre dendrogram oluşturmanın en uygun seçenek olduğu bel1rlenm1şt1r. Oluşturulan 

f1logenet1k ağaç Şek1l 4.4’te göster1lm1şt1r. 

Haplogrup dağılımlarına bakıldığında 80 baş keç1 1le Haplogrup A (%95,2) en yüksek 

dağılıma sah1p olurken, Haplogrup G dört baş keç1 1le (%4,8) dağılıma sah1p olduğu tesp1t 

ed1lm1şt1r. Keç1ler1n haplogrup dağılımlarının yüksek düzeyde A haplogrubunda olması 

l1teratür (Mas1la vd. 2024; Bherey vd. 2023; Guo vd. 2022; Baeny1-S1mon vd. 2022; 

Den1skova vd. 2020; Ganbold vd. 2020; D1wed1 vd. 2020; Tabata vd. 2019; Ahmed vd. 2016; 

Y. Zhao vd. 2014; Zhao vd. 2011; Kul, 2010; K1raz, 2009; Nader1 vd. 2007; Sard1na vd. 2006) 

1le uyum 1çer1s1nded1r. Benzer şek1lde, yapılan çalışmalarda G haplogrubunun 

popülasyonlarda bulunma yüzdes1n1n düşük olması bu çalışmada elde ed1len sonuçlar 1le 

benzerl1k göstermekted1r (Den1skova vd. 2020; K1begwa vd. 2016; K1raz, 2009; Nader1 vd. 

2007). Nader1 vd. (2007) Türk1ye’de yet1şt1r1len 66 keç1den 61’1 A haplogrubunda, 5’1n1n 1se 

G haplogrubunda yer aldığını b1ld1rm1şt1r. Aynı araştırmacı, G haplogrup varlığının 1se 1lk 

kez İran, Suud1 Arab1stan ve Türk1ye (Gürcü keç1) keç1 popülasyonlarında (~%1) tesp1t 

etm1şt1r.  
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Şekil 4.4. Haplogrup analizi ile oluşturulan filogenetik ağaç 

 

Ç1zelge 4.7’de çalışma materyal1 olan keç1 popülasyonlarındak1 b1reyler1n 

haplogruplara göre dağılımı göster1lm1şt1r.  

 

Ç1zelge 4.7. Irklar 1ç1nde haplogrupların dağılımı 

Irklar HPGA HPGG N 

Damascus 18 2 20 
Kilis 20 1 21 
Hatay 21 1 22 

Kıl 21 - 21 
Toplam 80 4 84 
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Çalışmadan elde ed1len sonuçlara göre Hatay/Reyhanlı bölges1nden yapılan 

örneklemelerde Damascus popülasyonunda 18 keç1n1n A haplogrubunda, 1k1 keç1n1n 1se G 

haplogrubunda yer aldığı görülmekted1r. Yapılan çalışmalarda Mısır’da yet1şt1r1len Sur1ye 

orj1nl1 (Othman ve Mahfouz, 2016) ve Irak’ta yet1şt1r1len (Al-Abbas1, 2019) Damascus 

keç1ler1n1n A haplogrubunda yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r. Bherey vd. (2023) yaptıkları çalışmada, 

Damascus keç1ler1nde A haplogrubu 1le b1rl1kte b1r keç1de F haplogrubunu tesp1t etm1şlerd1r. 

Yapılan gen1ş l1teratür taraması net1ces1nde Damascus keç1ler1nde daha önce G 

haplogrubunda rastlanmamıştır. Anal1zler sonucunda 1k1 keç1n1n1n G haplogrubunda 1lk kez 

tesp1t ed1lmes1 neden1yle sonuçlar önem arz etmekted1r. 

K1l1s 1l1nde yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılan K1l1s keç1ler1nden yapılan örneklemelerde 20 

hayvanın A haplogrubunda, b1r hayvanın 1se G haplogrubunda yer aldığı görülmekted1r. 

Sonuçlar l1teratür 1le uyum 1çer1s1nded1r (Kul, 2010; K1raz, 2009). Ancak, yapılan 

çalışmalarda K1l1s keç1ler1nde A ve G haplogrubu 1le b1rl1kte D haplogrup varlığı da ortaya 

koymuştur (Ak1s vd. 2014; Kul, 2010).  

Hatay/Yayladağ bölges1nde yet1şt1r1len Hatay keç1ler1nde 21 keç1n1n A haplogrubunda, 

b1r keç1n1n 1se G haplogrubunda yer aldığı görülmekted1r. Çalışmaya konu olan Hatay 

keç1ler1 1le 1lg1l1 bu konuda herhang1 b1r l1teratür b1ld1r1ş1ne rastlanmamıştır. Hatay 

keç1ler1nde gözlemlenen haplogrupların ortaya konması açısından bu sonuçlar önem arz 

etmekted1r. 

Hatay/Belen bölges1nden yapılan örneklemede Kıl keç1ler1n1n tamamının A 

haplogrubunda yer aldığı görülmekted1r. Yapılan çalışmalarda, Den1zl1 yöres1nden (Kul, 

2010) ve D1yarbakır yöres1nden (Çakmak, 2019) yapılan örneklemelerde Kıl keç1ler1n1n 

tamamının A haplogrubunda yer aldığı b1ld1r1lm1şt1r. Ancak, K1raz (2009) tarafından yapılan 

çalışmada Şanlıurfa bölges1ndek1 örnekleme sonucuna göre Kıl keç1ler1nde 15 keç1n1n A 

haplogrubunda, b1r hayvan 1se G haplogrubunda yer aldığı tesp1t ed1lm1şt1r.  

Çalışmaya dah1l olan dört farklı keç1 ırkına a1t haplogrup dağılımları ve örneklemeler1n 

yapıldığı lokasyonlar Şek1l 4.5’te sunulmuştur. 
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Şek1l 4.5. Irklara ve örnekleme lokasyonuna göre haplogrup dağılımları 

 

4.8. Network Anal%z% 

 
Çalışmada kullanılan sekans sonuçları 1le d1ğer referans d1z1ler1n (Ç1zelge 3.5 ve 

Ç1zelge 3.6) b1r arada değerlend1r1lerek ç1zd1r1ld1ğ1 Med1an Jo1n1ng Network’u Şek1l 4.6’da 

sunulmuştur. F1logenet1k network hesaplaması sırasında, ops1yonel olmakla b1rl1kte 1lk adım 

olarak “Star Contract1on” yöntem1 uygulanmıştır. Bunu tak1ben, network hesaplaması 1ç1n 

Med1an Jo1n1ng yöntem1 kullanılmıştır. Daha sonrasında 1se network ağacı 

görselleşt1r1lm1şt1r.  

Med1an Jo1n1ng Network’u 1ncelend1ğ1nde daha önce haplogruplar 1ç1n oluşturulan 

f1logenet1k ağaç (Şek1l 4.4) 1le uyum 1çer1s1nde olduğu görülmekted1r. Şek1l 4.6 

1ncelend1ğ1nde A, B, D ve G haplogruplarının b1rb1rler1nden net b1r şek1lde ayrımlandığı 

görülmekted1r. Capra aegagrus, Capra caucas+ca, Capra s+b+r+ca, Capra cyl+ndr+corn+s, 

Capra +bex nub+ana, Capra falconer+, Haplogrup C ve Haplogrup F’n1n b1rl1kte oluşturduğu 

küme Network ağacının sol tarafında 1zole b1r grup oluşturmuştur. Büyük kümelenm1ş 

merkezler genell1kle daha yaygın haplogrupları, daha uzak ve 1zole kümeler 1se daha nad1r 

veya spes1f1k haplogrupları tems1l etmekted1r. 
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Şekil 4.6. Haplotiplere göre çizilen Median Joining Network'u 

 

 

4.9. Nötral%te Test Sonuçları 

 

Popülasyonlar 1ç1ndek1 ve popülasyonlar arasındak1 DNA d1z1ler1n1n karşılaştırılması, 

yalnızca bel1rl1 gen bölgeler1nde etk1l1 olan evr1msel kuvvetler1n bel1rlenmes1 1ç1n değ1l, aynı 

zamanda türün evr1msel tar1h1n1n 1lg1l1 yönler1n1n bel1rlenmes1 1ç1n de güçlü b1r yaklaşımdır 

(Ramos-Ons1ns ve Rozas, 2002). İlk kez Motoo K1mura (K1mura, 1968) tarafından 

gel1şt1r1len nötral teor1 açık, test ed1leb1l1r h1potezler ve doğal seç1l1m1 rastgele genet1k 

sürüklenmeden ayıran b1r d1z1 1stat1st1ksel araçla DNA varyasyonunu anlamak 1ç1n teor1k b1r 

temel sağlar (Kre1tman 2000; N1elsen 2001; Hahn 2007). Rekomb1nant olmayan d1z1lerde 

nötral1te 1ç1n en yaygın kullanılan genel amaçlı test, Taj1ma'nın D test1d1r (Taj1ma, 1989; V1tt1 

vd. 2013). Taj1ma'nın test1 genell1kle bu sınıftak1 testler arasında seç1c1 tarama, popülasyon 

darboğazı ve popülasyonun alt bölümlere ayrılması g1b1 h1potezlere karşı en güçlü olanıdır 

(S1monsen vd., 1995). Taj1ma'nın D test1, orta frekansta alleller1n fazlalığı ve düşük frekansta 

alleller1n eks1kl1ğ1 spektrumuna karşı en opt1mal 1ken, Fu ve L1'n1n D test1 çok nad1r allellere 

karşı oldukça hassastır (Ferrett1 vd., 2010). 
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Nötral teor1n1n 1ncelenen popülasyonlar üzer1ndek1 geçerl1l1ğ1n1 test etmek 1ç1n DnaSP 

v6 (Rozas vd., 2017) paket programı kullanılmıştır. Düşük sayıda hayvan olması neden1yle 

nötral1te test1 haplogruplar açısından ele alınmamış, ancak ırklar ve genel popülasyon 

bazında değerlend1rme yapılmıştır. Çalışılan popülasyonlar 1ç1n farklı nötral1te testler1n1n 

(Taj1ma'nın D test1, Fu'nun FS test1, Fu ve L1'n1n D test1 ve Fu ve L1'n1n F test1) sonuçları 

Ç1zelge 4.8’de sunulmuştur. 

 
Çizelge 4.8. Nötralite testlerine ait istatistikler 

Irklar 
Tajima'nın  

D testi 
Fu'nun  
FS testi 

Fu ve Li’nin  
D testi 

Fu ve Li’nin 
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 için önem seviyesi p<0.1 
 

Taj1ma’nın D test1 sonuçlarına göre tüm ırklarda negat1f değerler olması ırkların nötral 

popülasyon değerler1nden uzaklaşmadıklarını göstermekted1r. Genel olarak popülasyonda 

düşük frekansta bulunan nad1r alleller1n sayısının beklenenden fazla olduğunu ve 

muhtemelen b1r popülasyon gen1şlemes1 veya negat1f seleks1yon baskısı altında olduğunu 

göstermekted1r.  

Benzer şek1lde, Fu'nun FS test1n1n negat1f değerler1, popülasyonlarda gen1şleme veya 

seleks1yon baskısının varlığını göstermekted1r. Özell1kle genel popülasyon 1ç1n çok yüksek 

negat1f değer (-59,074), bu süreçler1n popülasyonlar genel1nde çok bel1rg1n olduğuna 1şaret 

etmekted1r. 

DMS, KLS ve KIL popülasyonlarında Fu ve L1'n1n D 1le F 1stat1st1kler1 1ncelend1ğ1nde, 

değerler1n negat1f olması bu popülasyonlarda nad1r alleller1n varlığına ve popülasyon 

gen1şlemes1 veya negat1f seleks1yonun etk1ler1ne 1şaret etmekted1r. Ancak, HTY 

popülasyonda Fu ve L1'n1n D 1le F değerler1n1n poz1t1f olması, bu popülasyonda nad1r 

alleller1n azlığına ve popülasyonda dar boğazın haf1f etk1ler1ne 1şaret etmekted1r. 

 



 63 

4.10. Irklar Arası Genet%k Mesafe 

 
Popülasyonlar arasındak1 genet1k mesafe ırklara göre Ne1’n1n uzaklık matr1s1 baz 

alınarak hesaplanmış, MEGA 11 (Tamura vd., 2021) programında nükleot1d yer değ1şt1rme 

oranlarına göre daha önceden bel1rlenen HKY85+R model1ne göre anal1z gerçekleşt1r1lm1şt1r. 

Anal1z sonucunda elde ed1len değerler 1le Spl1tsTree (Hudson ve Bryant, 2006) programında 

ç1zd1r1len dendrogram Şek1l 4.7’de sunulmuştur.  

 

Şekil 4.7. Irklara ait Nei’nin uzaklık matriksine göre çizdirilen dendogram 

 
Damascus keç1 popülasyonu, K1l1s, Hatay ve Kıl keç1 popülasyonlarına en uzak 

mesafede yer almaktadır. B1rb1r1ne en yakın mesafede olanlar 1se Hatay ve Kıl keç1 

popülasyonları olup daha sonra 1se K1l1s keç1s1 eklenmekted1r. K1l1s keç1ler1n1n, bölgedek1 

Kıl keç1s1 yet1şt1r1c1ler1n1n süt ve et ver1m1n1 artırmak amacıyla Damascus ve Kıl keç1ler1n1n 

kontrolsüz ç1ftleşt1rmeler1 sonucunda meydana geld1ğ1 daha önce yapılan çalışmalarda 

b1ld1r1lm1şt1r (Gül vd. 2020; Kesk1n, 2002). Dendograma göre, Kıl keç1ler1 1le Hatay keç1 

popülasyonlarının b1rb1r1ne yakın olduğu görülmekted1r. K1l1s ve Kıl keç1 ırklarının 

melezlenmes1yle elde ed1len Hatay keç1s1 genot1p1n1n (Kesk1n ve B1çer, 1997; Kaya, 1999; 

Gül, 2008) bölgedek1 Kıl keç1 popülasyonuna yakınlığı 1se beklenen b1r durumdur. 

DMS

KLS

HTY

KIL



 64 

İncelenen ırka a1t Ne1 n1n uzaklık matr1ks1, Da (genet1k benzerl1k) d1agonal1n üstünde, 

Dxy (genet1k mesafe) d1agonal1n altında bulunan değerler 1se Ç1zelge 4.9’da göster1lm1şt1r. 

 

Çizelge 4.9. Irklara ait Nei’nin uzaklık 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 dbagonalbn üstünde ve Dxy dbagonalbn altında yer almaktadır. 
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5. SONUÇ 

 
 

Türk1ye, evc1ltme sürec1nde öneml1 b1r yer olan Bereketl1 H1lal’1n b1r parçası olması 

neden1yle genet1k varyasyon ve mutasyonların b1r1k1m1 açısından kr1t1k öneme sah1pt1r. Bu 

çalışmada Hatay ve K1l1s 1ller1nde yet1şt1r1c1l1ğ1 yapılan Damascus, K1l1s, Hatay ve Kıl 

keç1ler1nde mtDNA D-loop bölges1 üzer1nde 598 bç uzunluğundak1 bölge d1z1 anal1z1 1le 

1ncelenm1ş ve genet1k karakter1zasyonun ortaya konması amaçlanmıştır.  

Çalışmaya konu olan popülasyonlarda 84 keç1de toplam 65 haplot1p bel1rlenm1ş, 

pol1morf1k ve pars1nom1k bölge sayısı sırasıyla 95 ve 64 olarak tesp1t ed1lm1şt1r. Bununla 

b1rl1kte, Haplot1p çeş1tl1l1ğ1 bakımından en yüksek değer Damascus ırkında 

HDMS=0,989±0,019, en düşük ise Hatay keçilerinde HHTY=0,944±0,028 hesaplanmıştır. 

Diğer yandan nükleotid çeşitliliği bakımından en yüksek değer Damascus p=0,02635±0,003 

ve en düşük değer ise Kıl keçilerinde p=0,01734±0,00109 olarak elde edilmiştir. Haplotip 

çeşitliliği ve nükleotid çeşitliliği dünya üzerinde farklı bölgelerde keçi ırklarıyla yapılan 

çalışmalarla kıyaslandığında Türkiye’nin keçilerin evciltme merkezine oldukça yakın bir 

bölgede olduğuna işaret etmektedir. 

Dört farklı keçi popülasyonunda A ve G haplogrupları belirlenmiş olmakla birlikte, 

yapılan geniş literatür taraması sonucu Damascus keçilerinde G haplogrubu ilk kez bu 

çalışmada ortaya konmuştur. Bu ırk için daha büyük sayılarda örneklem kümeleri ile daha 

hassas sonuçlar veren ve seleksiyon izlerinin takip edilebildiği mikroarray teknikleri ile 

genotipleme çalışmaları yürütülmesi önerilebilir. Diğer yandan, daha önce mitokondriyal 

genom bakımından literatürde olmayan Hatay keçilerinde ise A ve G haplogrupları ilk kez 

bu çalışmada tespit edilmiştir.  

Taj1ma’nın D test1 sonuçlarına göre tüm ırklarda negat1f değerler olması ırkların nötral 

popülasyon değerler1nden uzaklaşmadıklarını göstermekted1r. Nötralite test sonuçlarına göre 

özellikle Hatay keçilerinde Fu ve L1'n1n D 1le F değerler1n1n poz1t1f olması, bu popülayonda 

nad1r alleller1n azlığına ve popülasyonda dar boğazın haf1f etk1ler1ne 1şaret ett1ğ1n1 

göstermekted1r. Hatay keç1ler1n1n bulundukları bölgede mevcut genet1k varyasyonun 

kaybının önüne geç1leb1lmes1 açısından kontrollü ç1ftleşt1rmeler yapılması öner1leb1l1r. 
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Ne1’n1n genet1k uzaklık matr1s1ne göre ç1z1len dendogram ırkların b1rb1rler1yle olan 

1l1şk1ler1n1 açıkça göstermekted1r. Daha önce yapılan çalışmalar ve yet1şt1r1c1 b1lg1ler1 göz 

önüne alındığında K1l1s keç1ler1n1n, bölgedek1 Kıl keç1 yet1şt1r1c1ler1n1n süt ve et ver1m1n1 

artırmak amacıyla kontrolsüz şek1lde Damascus keç1ler1 1le melezleme yaptıklarını, bununla 

b1rl1kte K1l1s ve Kıl keç1s1 melez1 olan Hatay keç1ler1n1n, Kıl keç1 popülasyonu 1le b1rb1r1ne 

yakın çıkmasını desteklemekted1r. 

Keç1 yet1şt1r1c1l1ğ1 geçm1şten günümüze Anadolu kültüründe ekonom1k öneme sah1p 

olduğu kadar, manev1 role de sah1pt1r. Özell1kle gel1şmekte olan veya az gel1şm1ş ülkelerde 

“fak1r1n 1neğ1” olarak adlandırılan keç1 k1m1 zaman kutsal sayılmış k1m1 zamanlarda 1se 

şeytan1 değerlerle özdeşleşt1r1lm1şt1r (Çıkın ve Kaymakçı, 2005). Değerlend1rmeler 

sonucunda çalışmaya konu olan Damascus, K1l1s, Hatay ve Kıl keç1 ırklarının genet1k 

varyasyon açısından zeng1n olduğu görülmekted1r. 

Çalışma sonuçlarının ülke hayvancılığına ve l1teratüre öneml1 katkılar yapacağı 

düşünülmekted1r. Bununla b1rl1kte, Türkiye‘de yetiştiriciliği yapılan Damascus, Kilis, Hatay 

ve Kıl keçi ırklarına ait mtDNA D-loop dizilerinin GenBank’ta kayıt altına alınması için 

başvuru yapılması planlanmaktadır.  
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Ek-2: DNA İzolasyonunda Kullanılan Çözelt%ler 

100 ml 1M Tr%s-HCl Çözelt%s% (pH: 8.0): 

12.114 g Tr1s tartılıp saf su 1le 80 ml’ye tamamlanır. Çözelt1 pH’ı HCl 1le 8.0 olacak şek1lde 

ayarlanıp saf su 1le 100 ml’ye tamamlanır.  

100 ml 100mM EDTA Çözelt%s% (pH: 8.0):   

2.923 g EDTA tartılıp saf su 1le 80 ml’ye tamamlanır. Çözelt1 pH’ı NaOH 1le 8.0 olacak 

şek1lde ayarlanıp saf su 1le 100 ml’ye tamamlanır.  

500 ml T10E10 Çözelt%s% (pH: 8.0):  

5 ml 1M Tr1s-HCl (pH: 8.0)  

50 ml 100mM EDTA (pH: 8.0)  

Çözelt1 saf su 1le 400 ml’ye tamamlanır. Çözelt1 pH’ı NaOH veya HCl 1le 8.0 olacak şek1lde 

ayarlanıp saf su 1le 500 ml’ye tamamlanır.  

500 ml T10E1 Çözelt%s%:  

5 ml 1M Tr1s-HCl (pH: 8.0)  

5 ml 100mM EDTA (pH: 8.0)  

Çözelt1 saf su 1le 400 ml’ye tamamlanır. Çözelt1 pH’ı NaOH veya HCl 1le 8.0 olacak şek1lde 

ayarlanıp saf su 1le 500 ml’ye tamamlanır.  

500 ml D%gest%on Çözelt%s% (400mM NaCl, 10 mM Tr%s-HCl, 2mM EDTA; pH: 8.2):  

11.69 g NaCl  

10 ml 100 mM EDTA (pH: 8.0)  

5 ml 1M Tr1s-HCl (pH: 8.0)  

Çözelt1 saf su 1le 400 ml’ye tamamlanır. Çözelt1 pH’ı NaOH veya HCl 1le 8.2 olacak şek1lde 

ayarlanıp saf su 1le 500 ml’ye tamamlanır.  

10 ml Prote%naz K Çözelt%s% (2 mg/ml Prote%naz K, %1 SDS, 20mM EDTA): 

1 ml Prote1naz K  
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0.1 g SDS  

2 ml 100mM EDTA  

Çözelt1y1 hazırlamak 1ç1n öncel1kle EDTA 1ç1nde SDS çözdürülür. Elde ed1len karışıma 

Prote1naz K eklen1r ve çözelt1 saf su 1le 10 ml’ye tamamlanır.  

25 ml %10 SDS Çözelt%s%: 

2.5 g SDS, saf su 1le 25 ml’ye tamamlanarak çözdürülür.  

100 ml 6M NaCl Çözelt%s%: 

35.064 g NaCl tartılıp 100 ml’ye tamamlanarak saf suda çözdürülür.   
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Ek-3. DNA İzolasyonu İç%n Kullanılan Protokol 

ü Buzdolabı veya der1n dondurucuda bulunan kan örnekler1 oda sıcaklığına (25ºC) gel1nceye 

kadar beklet1lm1şt1r.  

ü Kan örnekler1nden 2.5 ml 15 ml’l1k falcon tüplere alınıp üzer1ne 5 ml T10E10 çözelt1s1 1lave 

ed1lerek kapakları kapatıldıktan sonra 20-25 san1ye vortekslenm1ş ve ardından tüpler 20 

dak1ka süreyle +4ºC’de 1500g’de santr1füjlenm1şt1r.  

ü Santr1füj sonrası tüpün tabanında 1-2 ml sıvı kalacak şek1lde üsttek1 sıvının tamamı atılmış, 

oluşan pelet üzer1ne 5 ml T10E1 çözelt1s1nden eklenm1şt1r. Tüpün d1b1ndek1 bütün pellet1n 

vorteks 1le 1y1ce parçalanması sağlanmıştır. Sonrasında tüpler 20 dak1ka süreyle +4 ºC 

1500g’de santr1füjlenm1şt1r (Bu 1şlem toplamda 2 kez tekrarlanmıştır).  

ü Santr1füjleme sonrasında tüpün d1b1nde 1-2 ml sıvı kalacak şek1lde üstek1 sıvının tamamı 

atılmış, tüpe 1.5 ml d1gest1on çözelt1s1 eklenm1ş ve vortex yapılmıştır.  

ü Daha sonra tüpe 250 μl Prote1naz K solüsyonu ve 100μl %10’luk SDS solüsyonu eklen1p 

haf1f şek1lde p1petaj yapıldıktan sonra tüpler yaklaşık 12 saat süreyle 65 ºC’ye ayarlanan su 

banyosunda 1nkübe ed1lm1şt1r.  

ü Su banyosundan alındıktan sonra prote1nler1 çökertmek 1ç1n her b1r tüpe 6 M NaCl solüsyonu 

0,5 ml eklenm1ş ve 15-20 san1ye vortekslenm1şt1r. Daha sonra tüpler 20 dak1ka süreyle +4 ºC 

1500 g’de santr1füj ed1lm1şt1r.  

ü Santr1füj b1tt1kten sonra üsttek1 berrak sıvı 15 ml’l1k tem1z falcon tüplere alınmıştır. İçer1s1nde 

DNA bulunan üzer1ne sıvı hacm1n1n 2 katı hac1mde %100’lük soğuk etanol (-86 ºC) eklenm1ş 

ve tüpler haf1fçe alt üst ed1lerek DNA’nın yeter1nce gözle görülür hale gelmes1 sağlanmıştır.  

ü Gözle görünen DNA’lar eppendorf tüplere alınmış ve kapakları açık b1r şek1lde beklenerek 

tüpte kalan etanolün uçması sağlanmıştır.  

ü Etanolu uçan tüplere 1 ml T10E1 çözelt1s1 eklen1p DNA’nın çözünmes1 sağlanmış ve oldukça 

yoğun olan DNA’nın tam olarak çözünmes1n1 sağlayab1lmek 1ç1n tüpler 37 ºC sıcaklıkta 

yaklaşık 48 saat süreyle çalkalayıcı üzer1nde tutulmuştur.  
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Ek-4. Elektroforez Aşamasında Kullanılan Çözelt%ler 

DNA Ladder  

2μl DNA Ladder  

2μl 6 X Load1ng Dye  

8μl De1yon1ze su  

 

TBE 10X Çözelt%s% (pH: 8.3)  

54 gr Tr1s-Base  

27.5 Bor1k As1t  

20 ml 0.5 M EDTA (pH: 8.0)  

Çözelt1 hazırlandıktan sonra 400 ml’ye tamamlanarak pH’ı 8.3’e ayarlanıp ardından çözelt1 

500 ml’ye tamamlanır. 
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Ek-5 Keç% (Capra H%rcus) M%tokondr%yal Genom Tüm Sekans D%z%s% 

Def1n1t1on : Capra h1rcus m1tochondr1on, complete genome 

Access1on : AF533441 

Vers1on : AF533441.1 

Ref. Authors  : Parma, P., Fel1g1n1, M., Greepp1, G. and Enne, G. 2003. D1rect Subm1ss1on 

Sequence  : 16.640 bp 

       
         1 gttgatgtag cttaaactta aagcaaggca ctgaaaatgc ctagatgagt gtaccaactc 
       61 cataaacaca taggtttggt cccagccttc ctgttaactc tcaacagact tacacatgca 
      121 agcatccacg ccccggtgag taacgccctc caaatcaata agactaagag gagcaggtat 
      181 caagcacaca tctcgtagct tacaacgcct cgcttaacca cacccctacg ggagacagca 
      241 gtgacaaaaa ttaagccata aacgaaagtt tgactaagcc atgttgacca gggttggtaa 
      301 atctcgtgcc agccaccgcg gtcatacgat taacccaagc taacaggaat acggcgtaaa 
      361 acgtgttaaa gcactacatc aaatagagtt aaattctaat taaactgtaa aaagccataa 
      421 ttacaacaaa aatagatgac gaaagtaacc ctactgcagc tgatacacta tagctaagac 
      481 ccaaactggg attagatacc ccactatgct tagccctaaa cacaaataat tacagaaaca 
      541 aaattattcg ccagagtact accggcaaca gcccgaaact caaaggactt ggcggtgctt 
      601 tatacccttc tagaggagcc tgttctataa tcgataaacc ccgataaacc tcaccaatcc 
      661 ttgctaatac agtctatata ccgccatctt cagcaaaccc taaaaaggaa caaaagtaag 
      721 ctcaatcaca acacataaag acgttaggtc aaggtgtaac ccatggaatg ggaagaaatg 
      781 ggctacattt tctaccttaa gaaaattaat acgaaagcca ttatgaaatt aatgaccaaa 
      841 ggaggattta gtagtaaact aagaatagag tgcttagttg aattaggcca tgaagcacgc 
      901 acacaccgcc cgtcaccctc ctcaagtaaa tacaatgcac tcaagcctat taacacgcat 
      961 caactacatg agaggagata agtcgtaaca aggtaagcat actggaaagt gtgcttggat 
     1021 aaatcaagat atagcttaac caaagcacct agtttacacc tagaagattt cacatattat 
     1081 gaatatcttg aactatatct agcccaatcc ccccccccat ctaaattacc aaaacagtct 
     1141 aaaacaaaac atttacccca attaaagtat aggagataga aattttaaat atggcgctat 
     1201 agagaaagta ccgtaaggga atgatgaaag aaaaagaatt aaagtacaaa aaagcaaaga 
     1261 ttaacccttg taccttttgc ataatgaatt aacgagcaaa aaacttaaca aaacgaattt 
     1321 tagctaagta acccgaaacc agacgagcta ctcatgggca gtttatcaga accaactcat 
     1381 ctatgtggca aaatagtgag aagacccata agtagaggtg acatgcctaa cgagcctggt 
     1441 gatagctggt tgtccagaaa atgaatttta gttcagcttt aaagatacca aaaatataaa 
     1501 taaattttac tgtattttta aaagttagtc taaaaaggtt cagcctttta gaaatggata 
     1561 caaccttcac tagagagtaa gactttacaa caccatagta ggcctaaaag cagccatcaa 
     1621 ttaagaaagc gttaaagctc aacaataaaa ataaaattaa tcccaacaat agtacaacta 
     1681 actcctagac ctaatactgg accactctat tattaaatag aagcaataat gttaatatga 
     1741 gtaacaagaa atattttctc cctgcacaag tttaagttag tatctgataa tattctgact 
     1801 gttaacagta aataaaaaca acctaacgat aaataattta ttaattatac tgttaaccca 
     1861 acacaggagt gcacccagga aagattaaaa gaagtaaaag gaactcggca aacacaaacc 
     1921 ccgcctgttt accaaaaaca tcacctccag catttccagt attggaggca ctgcctgccc 
     1981 agtgactaaa cgttaaacgg ccgcggtatt ctgaccgtgc aaaggtagca taatcatttg 
     2041 ttctctaaat aaggacttgt atgaacggcc acacgagggt tttactgtct cttacttcca 
     2101 atcagtgaaa ttgacctccc cgtgaagagg cgggaatgaa ttaacaagac gagaagaccc 
     2161 tatggagctt taactaacta gtccaaaaga aataaattta accaccaagg gataacaaca 
     2221 tcctttatgg actagcagtt ttggttgggg tgacctcgga gaacaagaga tcctccgagc 
     2281 gattttaaag actagactta caagtcaaat caaattatcg cttattgatc caaaaaactt 
     2341 gatcaacgga acaagttacc ctagggataa cagcgcaatc ctattcaaga gtccatatcg 
     2401 acaatagggt ttacgacctc gatgttggat caggacatcc tgatggtgca accgctatca 
     2461 aaggttcgtt tgttcaacga ttaaagtcct acgtgatctg agttcagacc ggagcaatcc 
     2521 aggtcggttt ctatctgtta tgtatttctc ccagtacgaa aggacaagag aaataaggcc 
     2581 aacttcaaca aagcgcctta aaccaattaa tgaccctatc tcaattaatt ttacaaacaa 
     2641 aacctgccct agaaaagggc ctagttaagg tggcagagcc cggtaattgc gtaaaactta 
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     2701 aacctttata ctcagagatt caaatcctct ccttaacaat atgtttataa ttaatattct 
     2761 aacattcatt attcccattc ttctagccgt agctttcctt acactagttg aacgaaaagt 
     2821 cctaggctac atacagctcc gaaaaggccc aaacgtcgta ggaccatacg gcttacttca 
     2881 accaatcgct gatgcaatta aacttttcat taaagaaccc ttacgacctg ccacatcctc 
     2941 aatctcaata tttattctag cccccatttt agctctgacc ctagccttaa ccatatgaat 
     3001 tcccctaccc ataccctacc ccctcattaa cataaattta ggagtcctct tcatattagc 
     3061 tatatcaagc ttagccgtat actcaattct ctgatcaggc tgagcttcca actcaaaata 
     3121 tgctctcatt ggagccttac gagcagtagc acaaacaatt tcatatgaag taacactagc 
     3181 aattatccta ctgtcaatct tactaataaa cggatccttt cgcctctcta cactaattat 
     3241 tacacaggaa caagtatgac taatcttccc agcatgacct ctagcaataa tgtgattcat 
     3301 ctcaacacta gcagaaacaa accgagcacc atttgacctg accgaaggag aatccgaact 
     3361 agtatcaggc ttcaacgtag aatatgccgg cggaccattt gccctatttt tcatagcaga 
     3421 atatgcttat attattataa taaatatctt cacaacaact ctcttcctag gagcatttca 
     3481 cagcccctat ataccagaac tctacacaat taactttatt atcaaatcac tcctacttac 
     3541 aatcactttc ctatgaatcc gagcatccta cccccgattc cgttacgacc aactaataca 
     3601 cttattatga aaaaatttcc tacccctaac actggcccta tgtatatgac acgtgtcact 
     3661 acccattctc ctatcaagca tccccccaca aacataagaa atatgtctga caaaagagtt 
     3721 actttgatag agtaaataat agaggtttaa atcctcttat ttctagaatt ataggaattg 
     3781 aacctactcc taagaaccca aaactcttcg tgctcccaat tacaccaaat tctaatagta 
     3841 aggtcagcta attaagctat cgggcccata ccccgaaaat gttggtttat atccttcccg 
     3901 tactaataaa tccaatcatt tttattatta ttctaataac cgttatactt ggaaccacaa 
     3961 tcgtcataat tagctcccac tgactacgca tctgaatcgg atttgaaata aacatactcg 
     4021 ccattatccc cattataata aaaaaacata acccacgagc cacagcagca tcaagcgact 
     4081 attttcttac tcaatcaaca gcctcaatat tactaataat agctattatt attaatttaa 
     4141 tattctcagg ccaatgaact gtgacaaaac tatttcaccc aacagcctcc atactcataa 
     4201 caatagccct cgctataaaa ctaggaatag ctccattcca cttctgagtc ccagaagtaa 
     4261 cacaaggtat ccccctatcc tcgggcctaa tcctactcac atgacaaaaa ctagtaccga 
     4321 tatctgtact ttaccaaatc ctcccatcca tcaacctaga cttaatctta accctatcaa 
     4381 ttttatccat tataattgga ggctgaggag gactaaacca aacccaacta cgcaaaatca 
     4441 tagcctactc atcaattgcc cacataggtt gaataacagc aattttacca tacaacccca 
     4501 ccataatact attaaaccta attatttata ttaccatgac ctccactata tttttactat 
     4561 tcatagctaa ttcaaccaca accaccctat cactatcact cacatgaaat aaaataccta 
     4621 tcataacaac cctagtcctc atcaccctcc tatcaatagg aggactcccc ccactatcag 
     4681 gatttgtacc aaaatgaata attattcaag aaataacaaa aaataacagc attatcttac 
     4741 ccacccttat agcaatcaca gcactactaa acctatattt ctacatacga ctcacatatt 
     4801 ctaccacact cacaatattc ccctccacaa acaatataaa aatgaaatga caattctcga 
     4861 ccacaaaacg aataactctc ctaccaacct taaccgtact atctacaata ctcctaccac 
     4921 tcacaccaat cctctcaatt ctagaatagg actttaggtt aaatagacga agagccttca 
     4981 aagccctaag caagtataat ttacttaatt cctgataagg actgcaagac catatcttac 
     5041 atcaattgaa tgcaaatcaa ccactttaat taagctaaat ccttactaga ctggtgggct 
     5101 ccacccccac gaaactttag ttaacagcta aataccctag ataactggct tcaatctact 
     5161 tctcccgccg cgaagaaaaa aaggcgggag aagccccggc agagtttgaa gctgcttctt 
     5221 tgaatttgca attcaatatg ttaattcact acaggacttg gtaaaaagag gaatcaaacc 
     5281 tctgttctta gatttacagt ctattgcttt gctcagccat tttacccatg ttcatcaacc 
     5341 gctgactatt ttcaaccaac cacaaagaca tcggcaccct ctaccttctg ttcggtgcct 
     5401 gagctggcat agtagggacc gccttgagct tactaattcg cgccgaacta ggtcaacccg 
     5461 gaaccctact tggagatgac cagatctaca atgtaattgt aactgcacac gcattcgtaa 
     5521 taattttctt tatagtaata cctattatga ttggagggtt tggcaactga ctagtccctc 
     5581 taataattgg agcccccgat atagcatttc ctcggataaa taatataagc ttttgactcc 
     5641 ttcccccctc tttcctatta cttctagcat cctctatagt tgaagccgga gcaggaacag 
     5701 gttgaaccgt atatcctcct ctagcaggta atctagccca tgcaggagcc tcagtagacc 
     5761 taactatttt ttccctacac ctagcaggca tctcttcaat tctaggagcc attaatttta 
     5821 tcacaactat cattaacatg aaaccacccg caatatcaca atatcaaact cccctgtttg 
     5881 tgtgatctgt cttaattact gccgtactac tcctcctttc acttcctgta ttagcagctg 
     5941 gcatcacaat actactaaca gaccgaaacc taaacacaac cttctttgac ccagcaggag 
     6001 gaggagaccc tattttatat caacacctat tctgattctt tggacaccct gaagtatata 
     6061 ttcttatttt acctggattt ggaataatct ctcacatcgt aacctactac tcagggaaaa 
     6121 aagaaccatt cgggtacata ggaatagtgt gagccataat atcaatcggg tttctaggat 
     6181 ttattgtatg agcccaccat atatttacag tcggaataga cgtcgataca cgggcttact 
     6241 tcacatcaac taccataatt atcgctatcc caactggagt aaaagtcttc agttgattag 
     6301 caacactcca cggaggcaat atcaaatggt cccccgccat gatatgagcc ctaggcttca 
     6361 tcttcctttt tacagtagga ggcctaactg gaattgtttt agctaactca tcccttgata 
     6421 ttgttctcca cgacacatac tatgtagtag ctcatttcca ctacgttcta tcaataggag 
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     6481 ctgtgttcgc tatcataggg ggatttgtac actgatttcc cctattttca ggctacactc 
     6541 ttaatgatac atgagccaaa atccacttcg caattatatt tgtaggtgtt aacatgacct 
     6601 tcttcccaca acatttccta ggattatctg gtataccacg acgatactct gattacccag 
     6661 acgcatatac aatatgaaat actatttcat ctataggctc attcatttca ctaacagcag 
     6721 taatactaat aatcttcatt atctgagaag catttgcatc caaacgagag gtcctaactg 
     6781 tagacctaac cacaacaaat ctagagtgac tgaacggatg ccccccacca taccacacat 
     6841 ttgaagaacc cacatacgtt agcctaaaat aagaaaggaa ggaatcgaac cccctattat 
     6901 tggtttcaag ccaacaccat aaccactatg tctctctcaa taaacgagat gttagtaaaa 
     6961 tattacataa tcttgtcaag attaaattac aggtgaaaat cccgtacatc tcatatggca 
     7021 taccccatac aactaggttt tcaagacgca acatcaccca ttatagaaga actactacat 
     7081 tttcacgatc acacactaat aattgttttc ctaattagct cactggtact ttatattatt 
     7141 tcactaatat taacaacaaa actaacccac accagcacca tagacgcaca agaagtagaa 
     7201 acggtctgaa ccatcttacc agccattatt ttaattatga ttgctctccc atctttacga 
     7261 attctataca taatagacga gatcaacaac ccatccctca cagtaaaaac tatgggacat 
     7321 caatgatact gaagctatga atatacagac tatgaagact taagcttcga ttcctatata 
     7381 attccaacat cagaattaaa acctggagaa ctacgactgc tagaggtaga taaccgagtt 
     7441 gtactaccca tagaaatgac aattcgaata ttaatctctt ccgaagacgt tctacactca 
     7501 tgagcagttc cctctctagg attaaaaaca gacgcaattc caggtcgttt aaatcaaaca 
     7561 acccttatgt cgactcgtcc aggtctattc tacggccaat gctcagaaat ctgcggatca 
     7621 aaccatagtt tcataccaat cgttctcgag ctagttccct taaaatattt tgaaaaatga 
     7681 tctgcatcaa tactataaag tcatcaagaa gctatgtagc gttaaccttt taagttaaag 
     7741 accgagagca taatactctc cttgatgata tgccacaact agacacatcg acatgactta 
     7801 caacaatttt atcaatattt ctagctctct ttattatctt ccaactaaaa atctcaaagt 
     7861 acgacttcta ccacaaccca gaattaacag caaaaatact aaagcataac accccttgag 
     7921 aaacaaaatg aacgaaaatc tatttacctc ttttattacc cctataatat taggcctccc 
     7981 ccttgttacc cttattattt tatttcctag cttactattt ccctcatcaa accgactaat 
     8041 taacaaccgc ctcgtctctc tccaacaatg ggcacttcaa ctcatatcaa aacaaataat 
     8101 aagtattcat aacaccaaag gacaaacatg aacattaata ttaatgtccc taatcctatt 
     8161 tattggatct acaaacctat taggccttct accccactca tttacaccaa ctacacaact 
     8221 atcaataaat ctaggcatgg ctattccctt atgagcaggg gctgtaatta caggttttcg 
     8281 caacaaaact aaagcatcac tcgcccattt ctacccacaa ggaacaccca ctccactaat 
     8341 cccaatgcta gtaattattg aaaccattag cctctttatt caaccaatag ccctcgccgt 
     8401 acgactgaca gccaacatca cagcaggaca cttactaatt cacttaatcg gaggggccac 
     8461 ccttgcacta acaagcatca gtcctacaac agcactcatt acattcatta ttctaattct 
     8521 actaacaatt ctcgaattcg agctcggtac ccgggaagcc tacgtattta ctctcctagt 
     8581 cagcctatac ctgcacgaca acacataatg acacaccaaa cccatgctta tcacatagta 
     8641 aatccaagcc cctgacccct cacaggggca ctatccgctc tcctactaac atccggcctc 
     8701 atcatatgat ttcacttcaa ctcaaccgcc ctactaaccc taggtctaac aacaaacatg 
     8761 cttacaatat accaatgatg acgagatgtg attcgagaaa gtaccttcca aggtcaccat 
     8821 actccagccg ttcaaaaagg ccttcgctat ggaataatcc tttttatcat ttccgaagtt 
     8881 ttattcttta ctgggttttt ctgagctttc tatcactcga gccttgcccc cacacccgaa 
     8941 ttaggcggct gctgacctcc aacaggcatt cacccactta atcccctaga agtcccatta 
     9001 cttaatactt ccgtcctcct agcctcagga gtttccatca cctgagctca ccatagcctt 
     9061 atggaaggag accgtaacca catactacaa gccttattca ttaccattat actaggctta 
     9121 tacttcacat tattacaagc atcagaatat tatgaagcac cattcacaat ttcagacgga 
     9181 gtctacggtt caactttctt cgtagccaca ggattccacg gtcttcatgt tatcatcgga 
     9241 tctacctttt tgattgtctg ctttttccgt caactaaaat ttcacttcac ctctaatcat 
     9301 cacttcggtt tcgaagctgc tgcctgatac tgacactttg tagacgtagt atgacttttc 
     9361 ctctatgtat ccatctattg atgaggctca tgtcctttta gtattaatca gtacaactga 
     9421 cttccaatca gttagtttcg gtacaatccg aaaaagaaca ataaacctca taattactct 
     9481 cctgactaat tttacactag ctacattact cgtaactatc gcattttgac tcccccaact 
     9541 aaacgtttac tcagaaaaaa caagcccata tgaatgcgga tttgacccca taggatcggc 
     9601 tcgccttccc ttctccataa aatttttcct agtagccatc acatttctcc tttttgacct 
     9661 agaaattgca ctacttcttc cactaccatg agcctcacaa acaactaatc taaacacaat 
     9721 gcttaccata gcccttctcc taatttttct attagctgta agcctagcct acgaatgaac 
     9781 tcaaaaagga ctagagtgaa ctgaatatgg tatttagttt aaaataaaat aagtgatttc 
     9841 gactcattag attatgatta aactcataat taccaaatgt ccctcgtata cataaatatt 
     9901 ataacagcat tcgcagtatc tctcacagga ctattgatat atcgatctca cctaatatcc 
     9961 tccctcctat gcctagaagg aataatatta tctctattta tcatagccac cctaatgatc 
    10021 ctaaattcac acttcacctt agccagcata atacctatta tcttactagt tttcgcagcc 
    10081 tgcgaagcag cactaggcct gtccttacta gtaatggtat caaacacata tggtaccgat 
    10141 tacgtacaaa accttaactt attacaatgc taaaatacat tattcctaca ataatactta 
    10201 tacccctaac ctgactatca aaaaataaca taatctgaat taactccaca cttcatagcc 
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    10261 tactaattag cttcacaagc ctactcctta taaaccaatt cggcgataac agcctcaact 
    10321 tctcattaac cttcttctcc gactccctat ctactccact actaatccta actatatgac 
    10381 tccttcccct gatacttata gctagtcaac atcacctatt aaaagaaagt ccaacccgga 
    10441 aaaaactctt catctcaata ctagtcctat tgcaactgtt cctaattata acattcaccg 
    10501 ctacagaact aattttcttt tacattatat ttgaagcaac actagtccct acactcatca 
    10561 tcatcactcg atgaggaaac caaacagagc gtctaaacgc cggcctctac ttcttgtttt 
    10621 ataccctaac aggatctcta cccctactag tcgcactaac tcacattcaa aacacagtag 
    10681 gatccctaaa cttcctaatc cttcaatact gagcacaacc agtacccaac tcctgatcca 
    10741 atgttttctt atgattagca tgcataatag ccttcatagt aaaaatacca ttatatggac 
    10801 tccacctttg actacctaaa gcccacgtag aagccccaat cgcaggctct atagtccttg 
    10861 cagcaatcct actaaaacta ggaggatatg gcatgatacg aatcacacta ctccttaatc 
    10921 caatcaccga ctatatagca tatccattta ttatactatc attatgaggc ataattataa 
    10981 ccagctcaat ttgtctccgt caaacggacc tgaaatcact catcgcatat tcttccgtca 
    11041 gtcatatagc gctcgttatc gtcgccatcc ttatccagac accctgaagc tacataggag 
    11101 ccactgccct aataattgcc catggcctta catcatctat acttttctgc ctagcaaatt 
    11161 ctaactatga gcgaatccac agccgtacaa taattttagc ccgcggcctc caaacactcc 
    11221 ttccactaat ggctgcctga tgactcctag caagcctaac taatctggcc ctacccccaa 
    11281 caatcaacct aattggagaa ctattcgtag taatatcaac tttttcatga tctaacatca 
    11341 caattattct aataggactt aacatagtga tcaccgccct atactccctc tacatactaa 
    11401 ttacaacgca acggggtaaa catacccatc acatcaacaa catcttacct tctttcacac 
    11461 gagaaaatgc actcatatca cttcatatat taccactact acttctatcc ctaaacccaa 
    11521 aaattatcct aggcccccta tactgtaaat atagtttaaa aaaaacatta gattgtgaat 
    11581 ctaacaatag aagcctatca ccttcttatt taccgaaaaa gtatgcaaga actgctaact 
    11641 ctatgcttcc atgtctaaca acatggcttt ttcaaacttt taaaggatgg tagttatcca 
    11701 ttggtcttag gagccaaaaa attggtgcaa ctccaaataa aagtaataaa cctgttttct 
    11761 tctcttgcac taaccaccct aaccctatta accgcaccca tcataataac caacctcaat 
    11821 atctacaaat ccaccaacta cccactttat gtaaaaacgg tcgtttcatg tgcctttatc 
    11881 actagcatag tccccacaat aatattcatt tatacaggac aagaaatagt catttcaaac 
    11941 tgacactgac tatctatcca aacccttaaa ttatcgctca gcttcaagat agactatttc 
    12001 tcaataatat ttgtcccagt agcactattc gtcacatgat ccatcataga attctcaatg 
    12061 tgatatatac actcagaccc caacatcaac caatttttca agtacttact cctatttctc 
    12121 atcacaatac tcattctcgt cactgcaaat aacctctttc aactatttat cggctgagaa 
    12181 ggagtaggaa tgatatcatt attactaatc ggatggtggt atggacgagc agacgcaaac 
    12241 acagcagccc tacaagcgat tctgtataac cgcaccggcg acatcggatt catcctggca 
    12301 atagcatgat tcctagtcaa ccttaacact tgggaccttc aacaaatctt tatactaaaa 
    12361 ccagacaact caaatctacc cctaataggc ttagtattag ccgcaaccgg aaaatccgca 
    12421 caattcggcc tacacccatg actgccctct gcaatagaag gcccaactcc cgtctcagca 
    12481 tcactccact caagtacaat agtagtagca ggcatttttc tactaattcg tttctaccca 
    12541 ctaacagaaa ataataaatt tgcccaatct attatattat gcctaggggc tgttaccaca 
    12601 ctattcacag caatatgtgc ccttacccaa aatgacatca aaaaaatcgt cgccttctcc 
    12661 acatccagcc aactcggcct tataatggta acaattggaa ttaaccaacc ctatttggca 
    12721 tttctccaca tctgcaccca cgccttcttc aaagccatat cattcatatg ctccagttct 
    12781 attatccaca gcctaaatga cgaacaagat attcgaaaaa taggaggcct attcaaagca 
    12841 ataccattta ccacaacagc cctcattatt ggcagtctcg cgctaacagg aatacccttc 
    12901 ctcaccggat tctattccaa agacctaatt attgaatccg ccaacacatc atataccaac 
    12961 gcctgagccc tcttaataac actaatcact acctctttca cagccatcta cagcacctgt 
    13021 attatttttt tcgcactcct aggacaaccc cgattcccaa ctcttattac tattaatgaa 
    13081 aacaacccat tcctaattaa ctcaatcaaa cccttattaa ttggaagcct tttcacagga 
    13141 tttatcattt ccaacaatat tcccccaata acaatccccc aaataactat accccactat 
    13201 ctaaaaataa ctgccctagc agtcacaatc ctaggcttta ttttagcgct agagattagc 
    13261 aacataaccc ataacctaaa atttaaccac ccatcaaaca tattcaaatt ctctaatcta 
    13321 ttaggatatt atcccacaat tatacaccgc ttaatgccct acataaacct aacaataagc 
    13381 caaaaatcag catcctccct cctagatcta atctgactag aaaccatttt accaaagacc 
    13441 atttcactaa cccaaataaa aatatctacc acaattacaa gccaaaaagg cctaattaaa 
    13501 ttatatttcc tctccttcct agtcacaatc ctcgtcagca caattttatt taatttccac 
    13561 gagtaatctc tataattact acaacaccaa ttaataaaga tcaaccagta acaataacca 
    13621 atcaagtacc ataactgtat aaagcagcaa tccctatagc ttcttcacta aaaaacccag 
    13681 aatcccctgt atcataaata acccaatccc ctataccatt aaatttaaat acaatctcca 
    13741 cctccttatc cttcaatacg taatagacta taagaaactc cattaacaaa ccagtaataa 
    13801 atgcccctaa aacaacctta ttagagactc aaatctcagg atattgctca gtagccatag 
    13861 ccgttgtata accaaaaacc accattatac cccccaaata aattaaaaaa accattaaac 
    13921 ctaaaaaaga cccaccaaaa ttcaacacaa taccacatcc caccccacca ctcacaatta 
    13981 accctaaccc cccataaata ggcgaaggtt ttgaagaaaa ccccacaaaa cctattacaa 



 93 

    14041 agataacgct taaaataaat acaatatata ttatcattat tctcacatgg aatctaacca 
    14101 tgaccaatga tatgaaaaac catcgttgtt attcaactac aagaacacta atgaccaaca 
    14161 tccgaaagac ccacccatta ataaaaattg taaacaacgc atttattgac ctcccaaccc 
    14221 catcaaacat ctcatcatga tgaaactttg gatccctcct aggaatttgc ctaatcttac 
    14281 aaatcctgac aggcctattc ctagcaatac actatacatc cgacacaata acagcatttt 
    14341 cctctgtaac tcacatttgt cgagatgtaa attatggctg aatcatccga tacatacacg 
    14401 caaacggagc atcaatattc tttatctgcc tattcataca tatcggacga ggtctatatt 
    14461 atggatcata tacctttcta gaaacatgaa acattggagt aatcctcctg ctcgcaacaa 
    14521 tggccacagc attcataggc tatgttttac catgaggaca aatatcattt tgaggggcaa 
    14581 cagtcatcac taatcttctt tcagcaatcc catatattgg cacaaaccta gtcgaatgaa 
    14641 tctgaggggg gttctcagta gacaaagcca ctctcacccg attcttcgcc ttccacttta 
    14701 tcctcccatt catcatcaca gccctcgcca tagtccacct gctcttcctc cacgaaacag 
    14761 gatcgaacaa ccccacagga attccatcag acacagataa aatcccattt cacccttact 
    14821 acaccattaa agatatctta ggcgccatgc tactaattct tgttctaata ttactagtac 
    14881 tattcacacc cgacctactc ggagacccag acaactatat cccagcaaat ccactcaata 
    14941 caccccctca cattaaacct gagtggtatt tcctatttgc atacgcaatc ctacgatcaa 
    15001 tccccaacaa actaggagga gtcctagccc tagtcctctc aatcctaatc ttagtacttg 
    15061 tacccttcct ccacacatct aaacaacgaa gcataatatt ccgcccaatc agccaatgca 
    15121 tattctgaat cctggtagca gatctattaa cactcacatg aattggagga cagccagtcg 
    15181 aacatcccta cattattatt ggacaactag catctattat atatttcctc atcattctag 
    15241 taataatacc agcagctagc accattggaa acaaccttct aaaatgaaga caagtctttg 
    15301 tagtacaatc aatacactgg tcttgtaaac cagaaaagga gaatagccaa tctccctaag 
    15361 actcaaggaa gaagccatag cctcactatc agcacccaaa gctgaaattc tatttaaact 
    15421 attccctgaa ccactattaa ccacatctat taatataccc ccaaaaatat taagagcctc 
    15481 cccagtatta aatttactaa aaatttcaaa tatacaacac aaacttccca ctccacaagc 
    15541 ctacagacat gccaacaacc cacacgtata aaaacatccc aatcctaacc caacttagat 
    15601 acccacacaa acgccaacac cacacaatat tacgtgtatg caagtacatt acaccgctcg 
    15661 cctacacaca aatacattta ctaacatcca tataacgcgg acatacagcc ttcatatagt 
    15721 ttactgtata tctaccctac acatatgcag tactaatcca gcataaacgt aatgtatgta 
    15781 cattacattt tatgatctac ttcatgtgta cgtacataat attaatgtaa caaggacata 
    15841 gtatgtatat agtacattaa acgattttcc acatgcatat taaggacgta catcagtatt 
    15901 aatgtaataa ggacatagta tgtatattgt acattaaacg atcttcctca tgcatataag 
    15961 catgtataat atttctatcg gcagtacata gtacatttta ctgcatattc gtacatggca 
    16021 catagggtca aatccattct tgccaacatg cgtatcccgt ccactagatc acgagcttgt 
    16081 tgaccatgcc gcgtgaaacc agcaacccgc ttggcaggga tccctcttct cgctccgggc 
    16141 ccattaaccg tgggggtcgc tatttaatga actttatcag acatctggtt ctttcttcag 
    16201 ggccatctca cctaaaatcg cccactcttc cctcttaaat aagacatctc gatggactaa 
    16261 tgactaatca gcccatgctc acacataact gtgctgtcat acatttggta ttttttaatt 
    16321 ttcggggatg cttggactca gctatggccg tctgaggccc cgacccggag cataaattgt 
    16381 agctggactt aactgcatct tgagcatccc cataatggta ggcatgggca ttacagttaa 
    16441 tggtcacagg acatatttat tatgttgcat ttcatcatgc atccgctcca cctttccccc 
    16501 cctccttctt agatatatac caccgtttta aacacgctcc ctcctagata ttagtgcaaa 
    16561 atttttctac ttccaatact caaatcttta ctccagccaa ggtaaatata taagtgcctg 
    16621 ggtcttttac atggtaagtg 
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