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ÖNSÖZ 
 

 

Hayvanlarla ilgili olarak filogenetik ilişkilerin ve evciltme bölgelerinin 

belirlenmesinde, morfolojik veriler, protein ve allozim polimorfizmi gibi çeşitli 

metotlar kullanılmış ancak son 20 yıldır bu tür çalışmalar yerlerini mikrosatelit, Y 

kromozomu, mtDNA ve tekli nükleotit polimorfizmi gibi moleküler belirteçlerin 

kullanıldığı çalışmalara bırakmıştır. Moleküler verilerin kullanıldığı teknikler 

rakamsal ve tekrarlanabilir veriler oluşturduğundan, incelenen ırklar arası farklılığın 

istatiksel olarak ortaya konulabilmesine olanak sağlamıştır. Moleküler çalışmalarda 

uygulanan tekniklerle eş zamanlı gelişim gösteren istatistik analiz metotları da farklı 

kıtalardaki türler, ırklar ve hatta bireyler arasındaki genetik yakınlıkların ortaya 

konulmasında ve evciltmenin tarihsel süreci hakkında oldukça önemli katkılar 

sunmaktadır. Böylece incelenen türlerin ilk evciltildiği kıtalar ve olası kıtalararası 

göçleri hakkında bilgilere ulaşılabilmektedir. Hatta hayvan göç yollarından 

yararlanılarak insan göç yollarının aydınlatılması yönünde olumlu çalışmalar 

yapılmıştır. Örneğin Pellechia ve ark. (2007), Ġtalya’nın orta kesimlerinde yaşamış 

etnik bir halk olan Etrüsklerin, Yunanlı tarihçi Herodot’un hikâyelerinde Lidya’dan 

Anadolu’ya göç eden bir kavim olarak ifade edişini, sığırların mtDNA’sı yoluyla 

doğrulamışlardır.  

 

 Benzer çalışmalar, tüm dünya ırklarıyla ilgili olarak keçilerde de 

yapılmaktadır. Çeşitli ırklardan elde edilecek moleküler sonuçlarla “yap-bozun” 

parçalarının bir araya getirilmesi sağlanabilecek ve böylece keçilerin evciltme tarihi 

daha net anlaşılabilecektir. Bu konuda, Evciltme bölgelerinden birisi olduğu 

düşünülen Türkiye keçi ırkları ile ilgili az sayıda çalışma bulunmaktadır. Bu çalışma 

ile Ankara, Honamlı, Kıl, Kilis ve Norduz keçi ırklarının mitokondrial DNA 

çeşitliliği ve haplogrup dağılımları ortaya konulmuş ve G haplogrubunu belirlemede 

yeni bir metot geliştirilerek mevcut literatüre katkı yapılması sağlanmıştır. 
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aldığım, Ankara Üniversitesi Biyoteknoloji Enstitüsü’nden hocam Sayın Doç. Dr. 

Hilal ÖZDAĞ’a en içten duygularla teşekkürlerimi sunarım. Ayrıca Anabilim 

Dalı’ndaki ilk günlerimden bu yana hep yanımda olan ve desteklerini esirgemeyen 

Sayın Yrd. Doç. Dr. Bilal AKYÜZ’e, tezimin yazım aşamasında bana olan 

desteklerinden dolayı Sayın Yrd. Doç. Dr. Emel ÖZKAN’a teşekkür ederim. 

 

 Çalışmamın uygulama aşamalarında yanımda olan, fedakarlıklarını 

esirgemeyen ve beraber çalısmaktan zevk aldığım arkadaşlarım Veteriner Hekim Dr. 

Özge ÖZMEN’e, Doktora öğrencisi Veteriner Hekim Özgecan Korkmaz 
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1. GİRİŞ 

 

 

 

Keçiler çok eski çağlardan bu yana insan toplulukları için ekonomik, kültürel ve 

hatta dini amaçlarla kullanılmıĢtır. ―Fakir adamın sığırı‖ olarak da bilinen keçi, 

özellikle aile tipi küçük iĢletmelerde eti, sütü, kılı ve derisinin kullanılabilmesi 

sebepleriyle Türkiye gibi geliĢmekte olan birçok ülke için hala önemli bir çiftlik 

hayvanıdır (MacHugh ve Bradley, 2001). Keçilerin ilk ne zaman, nerede evciltildiği 

ve hangi ırkların ilk olarak ortaya çıktığı konusundaki bilinmeyenler, arkeoloji ve 

genetik biliminin ortak katkıları ile hızla aydınlanmaya baĢlamıĢtır (Zeder, 2008).  

 

 Mitokondri DNA‘sı, türlerin coğrafi dağılımına göre farklılıklar göstermesi, 

genomik DNA‘ya oranla daha hızlı evrimleĢmesi ve maternal kalıtılmasına bağlı 

olarak diĢi ebeveynin geçmiĢi açısından fikir verici olması gibi özelliklerinden 

dolayı, keçilerin genetik polimorfizmi çalıĢmalarında sıklıkla tercih edilen 

belirteçlerden birisidir (Luikart ve ark., 2001). Bu sebeplerle diğer türlerde olduğu 

gibi, keçi filogenetik çalıĢmalarında populasyon geçmiĢlerinin ortaya konulması, 

coğrafi ve genetik uzaklık bağıntılarının araĢtırılması, populasyonların farklılaĢma 

zamanlarının belirlenmesi gibi konularda sıklıkla tercih edilirler (Naderi ve ark., 

2008; Wu ve ark., 2009).  

 

 Türkiye, keçinin ilk evciltme bölgelerinden birisidir. Bu araĢtırma Türkiye‘deki 

bazı yerli keçi ırklarında (Ankara, Honamlı, Kilis, Kıl ve Norduz) mitokondrial DNA 

çeĢitliliği, ırklar arası ve coğrafi farklılık ve keçinin evcilleĢtirilme tarihini 

aydınlatmadaki yeri incelenmiĢtir. 

 

 

 

1.1. Mitokondrinin Yapısı  

 

 

Yunanca mitos (μίτος- iplik) ve khondrion (χονδρίον- tanecik) sözcüklerinden 

türetilen ve kendine ait metabolik ve genetik otonomiye sahip olan mitokondri, bazı 

memeli hücreleri ile mikroorganizmalarda bulunan, DNA ve ribozomları olan ve 
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çoğalabilen bir organeldir (Lodish ve ark., 2003). Boyu 1–10 m arasında, Ģekli ise 

ovalden çubuğa kadar değiĢkenlik göstermektedir. Bazı memeli hücreleri ile 

mikroorganizmalar (örn., Chlamydomonas) tek ve büyük mitokondri içerse de 

genellikle birden çok sayıda bulunur ve memeli karaciğer hücresinde sayıları 2500 

civarına ulaĢabilir. Prokaryotik hücreler, yeĢil algler ve memeli alyuvarlarında 

bulunmazlar. Mitokondrilerin kendi DNA ve ribozomları vardır ve bölünüp çoğalma 

özelliğine de sahiptirler. Çekirdek ve kloroplastta olduğu gibi biri iç diğeri dıĢ olmak 

üzere iki membranı vardır (ġekil 1.1.) ve membranlar arası küçük bir boĢluk bulunur 

(Lodish ve ark., 2003; Lemire, 2005). Ġki membran hem yapıları hem de görevleri 

açısından farklılıklar gösterir. DıĢ membran, eĢit oranda yağ ve proteinden oluĢur ve 

moleküler ağırlığı 10.000‘e kadar olan molekülleri geçirebilecek porlara sahiptir. Ġç 

membran daha az geçirgendir ve % 20 yağ, % 80 proteinden oluĢur. Ġç membranın 

yüzey alanı, matrikse doğru uzantılar yapan kristalarla arttırılmaktadır. Mitokondrial 

matriks, mitokondrial genom, ribozom, taĢıyıcıRNA (transferRNA, tRNA) ve 

mitokondrial fonksiyonlar için gerekli çeĢitli protein ve enzimleri içerir (Lodish ve 

ark., 2003). 

 

                           

Şekil 1.1. Mitokondrinin yapısı (Lodish ve ark., 2003‘den alınarak 

uyarlanmıĢtır). 

 

 

 Solunumsal oksidasyon sırasında açığa çıkan enerjinin yakalanması ve 

tutulmasındaki görevleri nedeniyle mitokondri, hücrenin ―enerji merkezi‖ olarak 

kabul edilir. Bunun yanı sıra, hücre döngüsü ve büyümesinin kontrolü, hücresel 
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farklılaĢma, sinyalizasyon ve hücre ölümü gibi olaylarda da önemli rol 

oynamaktadır.  

 

 Mitokondri içerisinde, özellikle fosforilasyon reaksiyonları ve elektron transfer 

zincirinde rol oynayan çok sayıda enzim bulunur. Mitokondri tarafından en fazla 

üretilen biyokimyasal molekül Adenozin trifosfattır (ATP). ATP, hücrenin enerji 

gerektiren basamaklarında kullanılan ve yıkıma uğradığında yüksek kaloride ısı 

veren bir moleküldür. Mitokondride ATP üretim sistemi ―oksidatif fosforilasyon‖ 

olarak adlandırılır (Lodish ve ark., 2003; Lemire, 2005). Bunun yanı sıra, mitokondri 

-oksidasyon enzimleri ve temel besin maddelerinin oksidasyonu için son ortak yol 

olan sitrik asid siklüsü (Kreb‘s döngüsü) enzimlerini de içermektedir (Lemire, 2005; 

San Diego State Üniversitesi Kütüphanesi, ROHAN veritabanı) (ġekil 1.2).  

 

Şekil 1.2. Mitokondride gerçekleĢen önemli mekanizmalar ve besin enerjisinin 

ATP‘ye dönüĢümünde mitokondrinin rolü (San Diego State Üniversitesi 

Kütüphanesi, ROHAN veritabınından alınarak uyarlanmıĢtır).  

 

 

 Mitokondri, indirgeme ve yükseltgeme reaksiyonları (redoks reaksiyonları) ile 

elektron transportunda önemli bir göreve sahiptir. Elektron taĢıyıcı koenzimlerden 

birisi olan olan NAD‘i (nicotinamide adenine dinucleotide) indirgenmiĢ hali olan 

NADH‘a, FAD‘i (flavin adenine dinucleotide) ise indirgenmiĢ formu olan FADH2‘ye 

çevirir (Lodish ve ark., 2003). 

 

  Mitokondrinin enerji üretimi, oksidasyon ve elektron transferi görevlerinin yanı 

sıra hücre için bazı önemli görevleri de vardır. Membran potansiyelinin 
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düzenlenmesi, programlı hücre ölümü (apoptozis), hücresel yenilenmenin 

düzenlenmesi, hücresel metabolizmanın düzenlenmesi ve steroid sentezi bunlardan 

bazılarıdır. Bazı mitokondrial fonksiyonlar sadece bazı hücrelerde yürütülür. Örneğin, 

karaciğer hücrelerindeki mitokondriler amonyağın detoksifikasyonunda rol oynayan 

enzimleri içerirler (Lewin, 2004). Mitokondrial hasar ya da mutasyonlar bu 

mekanizmalarda aksamalara yol açmakta ve mitokondrial ensefalomiyopati 

(MELAS), Leber‘in kalıtsal optik nöropati hastalığı (LHON), Alzheimer ve 

Parkinson hastalığı (ADPD), nörojenik kas zayıflığı, ataksi ve retinitis pigmentosum 

(NARP), sağırlık gibi çeĢitli hastalıklar Ģekillenmektedir (Günlemez, 2003; Saara, 

2000).  

 

 

 

1.2. Mitokondrial Genom 

 

 

Mitokondri evrimi tam olarak anlaĢılamasa da bu konu ile ilgili olarak, bir milyar yıl 

önce oksijenli solunum yapan bir bakterinin, ilkel bir ökaryot hücre içine adapte 

olduğunu savunan endosimbiyotik teori yaygın olarak kabul görmektedir. Kendine ait 

DNA‘sının olması, genomik DNA‘dan bağımsız replikasyona uğraması ve protein 

sentezi yapabilmesi bu görüĢü destekleyen bulgulardır (Klug ve Cummings, 2002; 

Lodish ve ark., 2003; Lewin, 2004) . 

 

Mitokondride bulunan DNA‘nın (mtDNA) organel içerisinde, sayıları 2-15 

arasında değiĢen kopyaları bulunmaktadır. Dairesel bir forma sahip olan mtDNA, 

insanlarda 16,569 bazdan oluĢurken, hayvanlarda 16-18 kilobaz (kb) arasında 

değiĢkenlik gösterir (Çizelge 1.1) (Saara, 2000; Klug ve Cummings, 2002; Lodish ve 

ark., 2003) . 
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Çizelge 1.1. Türlere göre mtDNA genom büyüklüğü, protein ve RNA kodlayan gen 

sayıları (Lewin, 2004). 

 

Tür 
Genom 

Büyüklüğü (kb) 

Protein Kodlayan 

Genler 

RNA Kodlayan 

Genler 

Mantarlar 19-100 8-14 10-28 

Protistalar (Tek 

hücreli Ök.) 
6-100 3-62 2-29 

Bitkiler 186-366 27-34 21-30 

Hayvanlar 16-17 13 4-24 

İnsan 16.5 13 24 

 

 Memeli mtDNA‘sı nükleer DNA‘dan farklı olarak, intron ve uzun kodlamayan 

bölgeler içermez. Çok hücreli hayvanların (metazoanların) çoğunda mtDNA aynı 

büyüklüktedir ve benzer proteinleri kodlar. Ancak bazı türlerin mtDNA‘sı çok daha 

büyüktür. Örneğin, maya mtDNA‘sı yaklaĢık 5 kat daha büyüktür (≈78,000 bp), 

intron bulundurur ve memeli mtDNA‘sındaki benzer proteinlerin yanı sıra 

memelilerin nükleer DNA‘sında yer alan bazı proteinleri de kodlar (Saara, 2000). 

mtDNA, organel içerisinde bakterilerde olduğu gibi çeĢitli proteinlerle paketlenmiĢ 

nükleoid halinde bulunur (Chen ve Butow, 2005).  

 

Mitokondrial DNA, herbiri kendi baĢına replike olabilen Guanince zengin ağır 

(H) zincir ve Sitozince zengin hafif (L) zincir olmak üzere iki zincire sahiptir. Ağır 

zincir, polipeptid kodlayan 13 genden 12‘sini, transfer RNA (tRNA) kodlayan 22 

genden 14‘ünü ve ribosomal RNA (rRNA) kodlayan her iki geni üzerinde 

bulundurmaktadır. mtDNA‘da kodlanmayan tek bölge ―Yer DeğiĢim Halkası‖ adı 

verilen bölgedir (displacement loop, D-loop) ve ağır zincirin kısa bir bölümünün 

tekrarından oluĢarak üçüncü kısa bir zincir oluĢturmaktadır. D-loop bölgesi H-zinciri 

replikasyon orjinini (OH) ve L ve H-zinciri transkripsiyonu için promotorları 

bulundurmaktadır. mtDNA iki kökenli replikasyona uğrar, yani bidirectional DNA 
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replikasyonu, L-zincirinden transkribe edilen bir RNA primeri kullanılarak, OH 

orjininden 5'-3' yönünde baĢlatılır. Ağır zincir sentezi mtDNA‘nın 2/3‘sini tamamlar, 

tRNA genlerinden 5‘ini içeren bölgeyi kapsayan L-zincir orjinine (OL) ulaĢtığında, 

OL ilmik Ģeklinde bir yapı alır ve H zincirine ters yönde L zinciri replikasyonu 

baĢlatılır. Sonuç olarak, mtDNA replikasyonu çift yönlü, yarı korunumlu 

(semikonservatif) ve eĢzamansız (asenkronize) olarak tamamlanır (Günlemez, 2003; 

Clayton, 1982 ). Replikasyondan sonra segregasyon ve bölünme tamamen tesadüfi bir 

Ģekilde mitokondrinin orta noktasından olur (ġekil 1.3) (Lewin, 2004). 

 

 

Şekil 1.3. Mitokondride replikasyon ve segregasyon (Lewin, 2004). 

 

mtDNA transkripsiyonu ise D loop bölgesindeki promotorlardan (ağır zincir 1, 

H1; ağır zincir 2, H2 ve hafif zincir, L promotorları) birbirine ters yönde baĢlar ve iki 

zincir de, aynı anda tamamen transkripsiyona uğrar (ġekil 1.4). Uzun zincire ait H1 

promotoru tüm ağır zinciri transkribe eder. H2, iki mitokondrial rRNA molekülünün 
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transkripsiyonundan sorumludur. Ağır zincirin transkripsiyonu ile polisistronik 

transkript oluĢur. Hafif zincir ise ya replikasyon için primer olarak kullanılan küçük 

transkriptler üretir ya da uzun bir transkipt oluĢturur. Transkriptler, fonksiyonel 

rRNA, tRNA ve mesajcıRNA (mRNA)'ların oluĢumu için kesilir ve iĢlenir. 

Mitokondrial translasyonlar ribozomdan bağımsız olmakla birlikte hala tam olarak 

anlaĢılamamıĢtır. Ayrıca, replikasyon ve transkripsiyonu için gerekli enzimler ve 

proteinler, genomik DNA tarafından sentezlendiğinden, mtDNA tam bir otonomiye 

sahip değildir (Saara, 2000; Lewin, 2004).  

 

Şekil 1.4. Ġnsan mtDNA‘sında kodlanan gen bölgeleri, replikasyon orjinleri ve 

promotorların gösterimi. H zinciri replikasyon orjini (OH), L zinciri replikasyon orjini 

(OL), H ve L zincirleri promotorları (PH ve PL) (Saara, 2000). 

 

Mitokondrial DNA‘da mRNA‘dan proteine translasyon sırasında evrensel 

olduğu düĢünülen genetik koddan sapmalar olmaktadır (Çizelge 1.2). Örneğin UGA, 

birçok türde ―dur‖ kodunu ifade ederken, insan ve mantar mitokondrisinde 

translasyon sırasında ―triptofan‖ olarak ifade edilir. AGA ve AGG, tüm türlerde 

genomik DNA‘da ―arjinin‖e karĢılık gelirken memeli mtDNA‘sında ―dur‖ kodunu, 

Drosophila mtDNA‘sında ―serin‖i ifade eder (Lodish ve ark., 2003; Lewin, 2004).  
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Çizelge 1.2. mtDNA‘da evrensel genetik koddan sapmalar (Lodish ve ark., 2003). 

Genomik 

DNA 

Mitokondrial  

DNA 

Kodon Standart 

kod 

Memeliler Drosophila Neurospora Mayalar Bitkiler 

UGA Dur Trp Trp Trp Trp Dur 

AGA,AGG Arg Dur Ser Arg Arg Arg 

AUA Ile Met Met Ile Met Ile 

AUU Ile Met Met Met Met Ile 

CUU,CUC 

CUA,CUG 

 

Leu 

 

Leu 

 

Leu 

 

Leu 

 

Thr 

 

Leu 

 

 Vertebralı mitokondrial DNA‘sındaki bu kodon-antikodon değiĢkenliği 

avantaj olarak da ifade edilebilir. Çünkü evrensel koddan sapma sonucunda 

mitokondri için, çekirdek DNA‘sından farklı olarak tüm kodonların tanımlanmasında 

en az 31 tRNA olması zorunluluğu geçerli değildir ve sadece 22 tRNA yeterli 

olmaktadır (Lewin, 2004).  

 

 Çoğunlukla yumurta döllenme esnasında sperm hücresine ait mtDNA‘nin 

hücre içine alınmaması ve embriyonun sadece anasal (maternal) mtDNA‘yı taĢıması 

nedeniyle her organizma sadece bir çeĢit mtDNA içermektedir. Bu durum 

―homoplazmi‖ adını almaktadır. Dolayısıyla mtDNA‘nın kalıtımı çoğunlukla anaya 

aittir. Ancak midye, meyve sineği ve arı gibi bazı canlılarda ve klonlanmıĢ sığır, fare 

ve koyunda bazı istisnalar da bildirilmiĢtir. Ġnsanlarda da bir bireyde mitokondrial 

DNA‘nın babasal (paternal) geçtiği ve sadece iskelet kaslarında mitokondrial 

miyopatiye neden olduğu belirtilmiĢtir (Schwartz ve Vissing, 2002). 

 

 mtDNA‘nın evrim hızı nükleer DNA'ya göre 10–20 kat daha fazladır. Bunun 

nedeni, oksijen radikallerine daha fazla maruz kalması, koruyucu ve tamir 

sistemlerinin yokluğudur (Günlemez, 2003). Bu sebeple, bazen bir hücrede birden 

fazla çeĢitte mtDNA da bulunabilir ve bu duruma ―heteroplazmi‖ adı verilir. Her 

hücrede 10–100 arasında değiĢen sayıda mitokondri olduğu düĢünüldüğünde, bir 

hücrede bine yakın mtDNA‘nın mevcut olabileceği söylenebilir. Heteroplazmik 
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mtDNA'lar, gametlere düzensiz geçer. Sonuçta tekrar tekrar bölünen hücreler, saf 

mutant veya saf normal mtDNA'lar içeren genotipe dönüĢebilirler (Günlemez, 2003).  

   

 Her organ sisteminin yaĢ ve aktivitesiyle de iliĢkili olarak, değiĢik oranlarda 

mitokondrial enerjiye ihtiyacı vardır ve farklı miktarlarda mitokondri içerir. Yine her 

doku farklı miktarlarda normal ve mutant mitokondrial DNA içerebilir. Mutasyona 

göre değiĢmekle birlikte dokuda mutant genomların oranı ne kadar fazla ise ATP 

üretimi o denli yetersizleĢir ve doku-organ disfonksiyonları baĢlar. Doku veya 

organın enerji metabolizmasında yetersizliğe yol açacak (disfonksiyona neden 

olacak) minimum mutant mtDNA miktarına eĢik değer (threshold effect) denir. EĢik 

değer, doku ve yaĢa göre değiĢir. Örneğin; beyin ve kas hücreleri daha fazla enerji 

ihtiyacı içindedir ve geliĢmekte olan çocuklarda daha aktiftir. Bu organlarda düĢük 

miktarda mutant mtDNA klinik belirtiye yol açabilirken, daha yüksek oranda mutant 

mtDNA karaciğerde belirti vermeyebilir. Sonuçta, mutant ve normal genomların 

oranı, doku tipi, yaĢ, enerji ihtiyacı gibi faktörlere bağlı olarak fenotipte mitokondrial 

hastalığa neden olur (Günlemez, 2003). 

 

Mitokondri üre döngüsü, glukoneogenezis, oksidasyon, krebs döngüsü ve en 

önemlisi de oksidatif fosforilasyonda görevli yüzlerce protein içerir. Herhangi bir 

nedenle oluĢacak mitokondrial disfonksiyon tüm sistemleri etkileyecek ve eĢik 

değere göre semptomlarını verecektir (Günlemez, 2003, Saara, 2000). Mitokondrial 

DNA tarafından kodlanan bu önemli genler NADH dehidrogenaz 1-6 (mt-ND1- 

mtND6), Sitokrom b, Sitokrom c oksidaz, Sitokrom c redüktaz  (MT-CYB, MT-

CO1, MT-CO2, MT-CO3), ATP-sentaz (MT-ATP6, MT-ATP8), rRNA (MT-RNR1, 

MT-RNR2) ve tRNA (MT-TA, MT-TA, MT-TC, MT-TD, MT-TE, MT-TF, MT-TG, 

MT-TH, MT-TI, MT-TK, MT-TL1, MT-TL2, MT-TM, MT-TN, MT-TP, MT-TQ, 

MT-TR, MT-TS1, MT-TS2, MT-TT, MT-TV, MT-TW, MT-TY, MT1X) genleridir 

(National Library of Medicine, EriĢim adresi: 

http://ghr.nlm.nih.gov/chromosome=MT; Saara, 2000). 

 

Mitokondri genomu ile ilgili olarak en güncel bilgilerin toplandığı, on-line 

ulaĢılabilen veritabanları bulunmaktadır. Mitokondri biyolojisi ve genetiği ile 

http://en.wikipedia.org/wiki/MT-CYB
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-CO1
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-CO1
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-CO2
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-TA
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TC&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TD&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TE&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TF&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TG&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-TH
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TI&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TK&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-TL1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TL2&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TM&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TN&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TP&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TQ&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TR&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TS1&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TS2&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TT&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/wiki/MT-TV
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TW&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=MT-TY&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/wiki/MT1X
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ilgilenenler için oldukça faydalı olan bu veritabanlarından bazıları ve eriĢim adresleri 

aĢağıda listelenmiĢtir. 

1.Mitomap A human Mitochondrial Genome Database: Ġnsan mtDNA‘sı 

polimorfizmleri ve mutasyonlarını içeren veritabanıdır. EriĢim 

adresi:www.mitomap.org 

2.Mamit-tRNA: Memelilere ait mitokondri tRNA‘larına ait veritabanıdır. 

EriĢim adresi: http://mamit-trna.u-strasbg.fr/Summary.asp  

3.MitEURO: Avrupa‘da mitokondrial biyogenezis ve hastalık çalıĢan 

laboratuvarların paylaĢımlarıyla oluĢturulan bir veritabanıdır. EriĢim 

adresi:www.miteuro.org 

4.V-MitoSNP: Mitokondrial tek nükleotit polimorfizmi (Single Nucleotid 

Polymorphism, SNP) ve kanserlerle, hastalıklarla bağlantılarının paylaĢıldığı 

veritabanıdır. EriĢim adresi: http://bio.kuas.edu.tw/v-mitosnp 

 

 

 

1.3. Filogenetik Araç Olarak Mitokondrial DNA 

 

 

 Organel DNA‘sı çekirdek DNA‘sından farklı replikasyon sistemlerine sahip 

olduğundan, replikasyondaki hata oranı da farklı olmaktadır. mtDNA memelilerde, 

nükleer DNA‘dan daha hızlı mutasyon biriktirir, fakat bitkilerdeki mtDNA‘da 

mutasyon birikimi çekirdektekinden de yavaĢ olmakta; kloroplast DNA‘sında ise bu 

ikisinin arasında bir oranda olmaktadır. mtDNA‘nın maternal kalıtımının bir sonucu 

olarak populasyon değiĢimlerine karĢı, çekirdek DNA‘sından daha duyarlıdır. 

mtDNA dizilerinin populasyonlarda karĢılaĢtırılması evrimsel ağaçların çizilmesine 

olanak sağlar (Lewin, 2004). Bu tür çalıĢmalarda mtDNA üzerinde bulunan 

12srRNA, 16srRNA, Sitokrom-b ve D-loop bölgeleri kullanılmaktadır. 

 

mtDNA mutasyonlarının hızı insanlarda, 1 milyon yıllık süreçte ortalama % 2–

4 oranındadır. Eğer iki organizma arasında % 1 oranda mtDNA farklılığı varsa bu 

250.000–500.000 yıl önce bu iki organizmanın farklılaĢmaya baĢladığını gösterir. Ek 

olarak nükleer genin her nesilde farklı rekombinasyon göstermesi filogenetik 

çalıĢmalarında zorluk yaratırken, mtDNA'nın homoplazmik oluĢu kullanılabilirliğini 
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arttırır. mtDNA bu özelliklerinden dolayı 1987 yılından itibaren, filogenetik 

çalıĢmalarda kullanılmaya baĢlanmıĢtır (Günlemez, 2003). 

 

 

 

1.4. Keçilerde Filogenetik Çalışmalar ve Evciltme İle İlgili Arkeolojik ve 

Genetik Bulgular 

 

 

Ġnsanlık için dönüm noktalarından birisi sayılan ―Evciltme‖, Neolitik çağda, yaklaĢık 

11.000 yıl önce (Y.Ö.), ―Verimli Hilal-Fertile Crescent‖ olarak bilinen topraklarda 

(Şekil 1.5) baĢlamıĢtır (Zeder, 2008).  

 

 

 

Şekil 1.5. Fırat ve Dicle nehirlerinin sınırladığı Verimli hilal bölgesi 

(NASA earth Observatory; http://earthobservatory.nasa.gov/Features/HarranPlains/) 

 

Çiftlik hayvanlarının evciltilmesinde öncelikli olarak 4 türün adı geçmektedir. 

Bunlar sığır, domuz, koyun ve keçidir (ġekil 1.6). Evciltme tarihleri yakın olmakla 

beraber koyun ve keçinin ilk evciltilen türler olduğu bilinmektedir (Zeder, 2008) 
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Şekil 1.6. Türlere göre evciltme tarihleri (milattan önce) (Zeder, 2008). 

 

Tüm hayvanlar için evciltmenin ilk ne zaman, nerede olduğu ve hangi ırkların 

ilk olarak ortaya çıktığı konusundaki bilinmeyenler, arkeoloji ve genetik biliminin 

katkıları ile aydınlanmaya baĢlamıĢtır. Bu çalıĢmalarda arkeolojik bilgiler morfolojik 

ve morfolojik olmayan belirteçler baĢlıkları altında toplanırken, genetik bilgiler 

moleküler belirteçlerden yararlanılarak değerlendirilir (ġekil 1.7). 

 
Şekil 1.7. Evciltmenin ve ırkların tarihinin aydınlatılmasında kullanılan belirteçler. 

 

Evciltmenin morfolojik belirteçleri iki ana kategoride toplanabilir.  

 

A. Bir jenerasyondan diğerine aktarılarak evciltmeye genetik yanıtı 

gösteren morfolojik belirteçler: Evcil hayvanların morfolojik, fizyolojik ve 

psikolojik karakterlerde önemli değiĢiklikler meydana geldiği, daha kolay idare 

Evciltmenin tarihi 

 

Arkeolojik 

bilgiler 

Genetik bilgiler 

Moleküler belirteçler 

 

Morfolojik belirteçler 

 

Morfolojik olmayan 

belirteçler 
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edilebilme yönünde değiĢime uğradığı bildirilmektedir. Ġnsanların yaban hayvanları 

arasından kolay idare edebilecekleri ve faydalanabilecekleri hayvanları seçmeleri ve 

bu hayvanlardan yavru almaları sebebiyle genetik olarak aktarılan bazı morfolojik 

karakterler belirteç olarak kullanılabilmektedir. Vücut büyüklüğü, boynuz Ģekli ve 

büyüklüğü gibi karakterler morfolojik arkeolojik belirteçler olarak kullanılabilirler 

(Zeder ve ark., 2006). 

 

B. Değişen çevreye bağlı olarak bireysel yanıtları gösteren morfolojik 

belirteçler (suni morfolojik belirteçler): Kazı alanlarından elde edilen kemiklerde 

evciltilmiĢ hayvanlarda görülen bazı karakterlerin belirteç olarak kullanılmasıdır. 

Bunlar; yeme alıĢkanlıklarının değiĢmesi sonucunda bir atın ikinci molar diĢindeki 

aĢınma yüzeyi ya da, normalde serbest dolaĢıma alıĢmıĢ bir keçinin ağılda kapalı 

kalması sonucu ayak kemiklerinde Ģekillenen patolojiler de olabilir. Bu belirteçler 

insan idaresi altına giren hayvanlarda bazı olaylar sonrasında Ģekillendiği için bir 

sonraki soya aktarılmayan ve bireye özgü olarak kalan karakterlerdir (Zeder ve ark., 

2006). 

 

Morfolojik olmayan belirteçler ise suni morfolojik belirteçler gibi genetik 

olarak aktarılmayan ama insan eliyle yapılan seleksiyonun sonucunda 

gözlemlenebilen belirteçlerdir. Bunlar kazı alanlarından elde edilen hayvan 

topluluklarına ait demografik profili tarif eden ölüm yaĢı, yetiĢtirmede ağırlıklı 

olarak tercih edilen cinsiyet gibi belirteçlerdir (Zeder ve ark., 2006). 

 

Morfolojik ve morfolojik olmayan belirteçlerin kullanılması kazı alanlarında 

elde edilen kemikler avcı-toplayıcı toplumu mu, tarım toplumu mu sorularının 

cevaplanmasına yardımcı olur. Örneğin; avcı toplumlarda büyük cüsseli, ergin yaĢta 

hayvanlar özellikle de erkekler tercih edildiğinden kazı alanlarından elde edilen 

kemikler kalın, geliĢmiĢ ve genelde erkek hayvanlara aittir. Tarım toplumlarında ise 

daha narin, ince yapılı diĢi hayvanlar rağbet gördüğünden ve erkek hayvanlar da 

genelde ilk reprodüktif yıllarından sonra kesildiklerinden böyle alanlarda elde edilen 

kemikler genellikle ya diĢi hayvan kemikleridir ya da genç kolay eriyebilir, ince 

erkek kemikleridir (Zeder ve ark., 2006.; Zeder, 2008). 
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Keçilerle ilgili olarak bütün bu arkeolojik belirteçlerden yararlanılarak, 

evciltme konusunda iki farklı bölgeye ulaĢılmaktadır. Bunlar; ġanlıurfa yakınlarında 

Fırat nehri vadisinde Nevali Çori (11,000 Y.Ö.), ve Ġran‘da Zagros dağlarında Ganj 

Dareh (10,000 Y.Ö.) bölgesidir. Diğer olası evciltme bölgelerini de içeren liste 

Çizelge 1.3‘de ve harita üzerindeki yerleri ġekil 1.8‘de gösterilmiĢtir. Ancak, Orta 

Asya‘da böyle çalıĢmalar yapılmadığından keçi evciltme tarihi eksik kalmaktadır.  

 

Çizelge 1.3. Keçinin ilk evciltme yerleri olduğu düĢünülen bölgeler (Hirst, 2008). 

 

Bölge ve ülke Kazı alanı 
Hesaplanan evciltme  

tarihi 

Toroslar, Urfa, Güneydoğu Türkiye 

Toroslar, Urfa, Güneydoğu Türkiye 

Güney Kıbrıs Rum Yönetimi 

Aksaray, Türkiye 

Zagros Dağları, Ġran 

Güney Levant, Ġsrail 

Baluchistan, Pakistan 

Nevali Çori 

Çayönü 

Shillourokambos 

AĢıklı Höyük 

Ganj Dareh 

Jericho 

Mehrgarh 

8.500-8.000 M.Ö. 

8.500-8.000 M.Ö. 

8.500-8.000 M.Ö. 

8.000-7.800 M.Ö. 

8.000-7.800 M.Ö.  

7.500 M.Ö. 

7.000 M.Ö. 

 

 

 
 

Şekil 1.8. Evciltme bölgelerinin harita üzerinde gösterimi (Naderi ve ark., 

2008). 
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 Evciltmenin tarihi, evcil keçiye köken alan yabani keçiler ve keçi ırklarının 

tarihi, evciltmeye katkıda bulunan yabani keçi sınıfları ve evcil keçide ırkların 

birbirinden ayrılmaya baĢlamalarının belirlenmesinde sıklıkla kullanılan moleküler 

belirteçler ise anasal katkıyı gösteren mtDNA analizleri, babasal katkıyı gösteren Y 

kromozomu çalıĢmaları ve introgresyonu gösteren mikrosatellit analizleridir (Luikart 

ve ark., 2001; Naderi ve ark., 2007; Pereira ve ark., 2009). Kan grupları gibi protein 

polimorfizmine dayanan sınıflandırma çalıĢmaları da yapılmıĢ ancak boynuz 

morfolojisine göre yapılan ve yaygın olarak kabul gören klasik sınıflandırma (ġekil 

1.9) sonuçlarına uyumlu sonuçlar alınamamıĢtır. Bu durum moleküler analizlere 

özellikle de, mitokondrial DNA analizlerine yönelinmesine sebep olmuĢtur 

(Manceau ve ark., 1999).  

 

          

Şekil 1.9. Boynuz morfolojisine göre sınıflandırma:(a) ibeks-tipi (C. [i.] ibex, C. 

[i.] nubiana, C. [i.] sibirica, ve C. [i.] caucasica), (b) Ġspanya keçisi tipi (C. 

pyrenaica), (c) Doğu Tur‘u (C. cylindricornis), (d) markhor (C. falconeri), ve (e) 

bezoar-tipi (C. aegagrus). Julie Dlugos tarafından resmedilmiĢtir (Pidancier ve 

ark., 2006). 
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Hayvan türlerinin filogenetik analizlerinde mitokondrial DNA‘nın Sitokrom-b 

ve D-loop bölgeleri sıklıkla tercih edilmektedir (Irwin ve ark., 1991; Hiendleder ve 

ark., 1998; Guiffra ve ark., 2000; Luikart ve ark., 2001). Bu iki bölgenin, keçilerin 

evciltilmesi ile ilgili tarihin aydınlatılmasında büyük önemi vardır ve bu amaçla 

birçok çalıĢmada kullanılmıĢtır Keçilerde D-loop bölgesi ile ilgili olarak Manceau ve 

ark., (1999); Luikart ve ark., (2001); Mannen ve ark., (2001); Sultana ve ark., (2003); 

Sultana ve Mannen, (2004); Joshi ve ark., (2004); Chen ve ark., (2005); Pereira ve 

ark., (2005); Sardina ve ark., (2006); Fernandez ve ark., (2006); Naderi ve ark, 

(2007); Naderi ve ark., (2008) ait çalıĢmalar ile Sitokrom b bölgesi ile ilgili olarak da 

Manceau ve ark., (1999); Chen ve ark., (2006); Pidancier ve ark., (2006) ait 

çalıĢmalar literatüre katkıları açısından önemlidirler. 

 

D-loop, keçilerde yaklaĢık 140 değiĢken bölge ile en fazla varyasyonun 

görüldüğü bölgedir. Bu bölgenin analizi ile ırklar arasındaki ayrım daha belirgin 

olarak filogenetik ağaca yansımaktadır. Sitokrom-b ise yaklaĢık 50 değiĢken bölge 

kapsamakta ve bu gen bölgesinde bulunan kodonlardaki 3.baz değiĢimi ile Ģekillenen 

suskun mutasyonlar yardımıyla ırkların birbirlerinden ayrılmaya baĢladıkları zaman 

ortaya konulabilmektedir. En yakın ortak ata zamanı (the time to the most recent 

common ancestor, TMRCA) adı verilen bu analiz ile sessiz mutasyonların 

populasyonlardaki birikimi incelenmekte ve herbir mutasyonun oluĢum hızı 

gözönüne alınarak geriye doğru yıl hesabı yapılabilmektedir (Luikart ve ark., 2001; 

Joshi ve ark., 2004). 

 

 

 

1.5. Evcil Keçinin Tarihi 

 

 

Boynuz yapısı ve yayılım alanları göz önüne alınarak evcil keçilerin atası 

belirlenmeye çalıĢılmaktadır. Bazı yazarlara göre evcil keçinin (Capra hircus) 5 

yabani keçi türünden köken aldığı ifade edilmektedir. Bunlar C. ibex, C. prisca, C. 

caucasica, C. aegagrus (bezoar) ve C. falconeri (markhor)‘dur (Batu, 1951). Bazı 

yazarlar ise evcil keçinin 3 yabani keçi türünden köken aldığını ifade etmekte ve 

bunların C. aegagrus, C. falconeri ve C. prisca olduğunu belirtmektedir (Akçapınar, 
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1994; Yarkın, 1965). Bu keçilerin kendi aralarındaki çiftleĢtirilmelerinden fertil 

döller alınabilmektedir. Hibridlerin fertil olması 3 keçi yaban keçisini de evcil 

keçinin atası olması ihtimalini arttırmaktadır. Evcil keçinin tarihi ve kökenine 

yönelik ilk moleküler çalıĢmayı yapan Takada ve ark., (1997) bezoarın coğrafi 

dağılımı ve morfolojik özellikleri ile D-loop ve Sitokrom-b dizi analizi sonuçlarına 

bakıldığında evcil keçinin atası olma ihtimalinin yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir. 

Zoolojik sınıflandırma ile Capra cinsine ait yaban keçiler Çizelge 1.4‘de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.4 Capra cinsi altındaki türlerin klasik sınıflandırması (Shackleton, 1997). 

 

— Cins: 

Capra 

— Tür: 

Yaban keçisi (Bezoar Ġbex)  Capra aegagrus 

Batı Kafkas Tur‘u  Capra caucasia  

Doğu Kafkas Tur‘u  Capra cylindricornis 

Markhor Capra falconeri 

Alpine Ibex Capra ibex  

Nubian Ibex Capra nubiana  

Spanish Ibex Capra pyrenica 

Siberian Ibex Capra sibirica  

Walia Ibex Capra walie   

Evcil keçi  Capra hircus 

 

Evcil keçilerin genetik yapısını araĢtıran en önemli genetik çalıĢma Luikart ve 

ark. (2001) tarafından yapılmıĢtır ve materyal olarak eski dünyadan (Avrupa, Asya, 

Afrika) 88 ırkı temsil eden örnekleri kapsamaktadır. Bu çalıĢma, keçilerin filogenetik 

tarihini anlayabilmek için mitokondrial DNA‘nın (mtDNA) en değiĢken bölgesi olan 

ve D-loop kontrol bölgesinde bulunan 1.çokdeğiĢken bölgenin (1. hypervariable 

region, HVR-1) dizi analizini kapsamaktadır ve coğrafi olarak ırklar arası iliĢkilere 

bakılmıĢtır. Elde edilen veriler, keçilerde evciltmenin tarihi ve ırkların ortaya çıkıĢı 

için önemli bir kilometre taĢı olduğu söylenebilir. Bu çalıĢmada (Luikart ve ark., 

2001); Avrupa, Asya, Afrika, Ortadoğu ve Yakındoğu‘dan 44 farklı Ģehirden 
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toplanan 406 evcil ve 14 yaban keçisine ait materyaller incelenmiĢ ve ayrıca mtDNA 

haplogrupların ilk ayrıldığı (farklılaĢtığı) zamanı hesaplamak için tüm Sitokrom-b 

geninin dizi analizi yapılmıĢtır. Elde edilen dizi analizi sonuçları komĢu birleĢtirme 

analizi (Neighbour Joining) ve çift grup aritmetik ortalama metodu ve gruplandırma 

analizi (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean, UPGMA) ile 

incelenmiĢ, her iki analiz de benzer görüntüyü vermiĢtir. ÇalıĢma sonucunda 

belirlenen 3 haplogrubun (A, B ve C) 200.000 yıl önce birbirlerinden farklılaĢtıkları 

ve bundan binlerce yıl sonra evciltmeye farklı zamanlarda, farklı yerlerde katılarak 

yayılım gösterdiklerini belirlemiĢlerdir (Luikart ve ark., 2001). ġekil 1.10‘da görülen 

büyük yıldız-Ģekilli küme (C.hircus A) 316 mtDNA tipini içermektedir. Daha küçük 

olan diğer iki hat ise (C.hircus B ve C) sırasıyla, sadece 8 ve 7 mtDNA tipi 

içermektedir. C.hircus B sadece doğu ve güney Asya‘da görülürken, C.hircus C 

Moğolistan, Slovenya ve Ġsviçre‘den alınan örneklerde görülmüĢtür. Evcil keçiye en 

yakın yaban keçisi C. aegagrus olarak belirlenirken (ortalama 61,3 baz değiĢimi), 

ikinci benzer dizin C. cylindricornis‘de (ortalama 84,5 baz değiĢimi) görülmüĢtür.  
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Şekil 1.10. Keçide mtDNA haplotipleri ve komĢu birleĢtirme analizleri (Luikart ve 

ark., 2001).  

 

Elde edilen veriler, keçinin birden fazla anasal orjinden köken aldığı 

(parafiletik) ya da ilk evciltmenin ardından diğer haplogrupların introgresyonu (gen 

havuzuna dahil olma) olduğu düĢüncelerini pekiĢtirmektedir. Bu bulgular ıĢığında 

yanlıĢ eĢleĢme dağılım analizi de yapılmıĢ ve bu sonuçlardan hareketle introgresyon 

sırası için bir varsayım üretilmiĢtir. Bu varsayıma göre; 10.000 yıl önce ilk 

evciltmenin A haplogrubundan bir diĢi hayvanla baĢladığı, bundan 6000 yıl sonra C 

haplogrubu ve 2000 yıl sonra da B haplogrubundan diĢi hayvanların evciltmeye dahil 

edildiği düĢünülmektedir. Ayrıca yine bu çalıĢmaya göre, genetik çeĢitliliğin daha 

çok ırklar içinde olması ve coğrafi farklılık göstermemesi, keçilerin kıtalar arası 

yoğun bir Ģekilde yer değiĢtirmelerinin bir sonucu olabileceği Ģeklinde 

yorumlanmıĢtır. Sığırlarda total mtDNA varyasyonunun % 84‘ü kıtalararası 

farklılıktan gelirken, bu değer keçilerde sadece %10‘da kalmaktadır. Ancak bu 
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önemli araĢtırmada varılan bir diğer sonuç da, özellikle evciltme bölgesinden yapılan 

örneklemenin sayısının arttırılması durumunda keçilerde evciltmenin tarihini 

değiĢtirebilecek sonuçlara varılabileceğidir (Luikart ve ark., 2001). Bu önemli 

çalıĢmanın ardından evcil keçi ırklarında A, B ve C haplogruplarına ek olarak Joshi 

ve ark. (2004) tarafından D haplogrubu, Sardina ve ark. (2006) tarafından F 

haplogrubu, Naderi ve ark. (2007) tarafından G haplogrubu.olduğu da bildirilmiĢtir 

Ancak bu haplogrubu taĢıyan örnek sayıları yetersiz olduğu için, gen havuzuna 

introgresyon zamanının hesaplanmasında kullanılan uyumsuzluk dağılım analizinden 

tutarlı sonuçlar alınamamıĢtır (Naderi ve ark., 2007). 

 

Fernandez ve arkadaĢlarının (2006) Fransa‘da neolitik radyoizotop iĢaretleme 

ile tarihlendirdikleri ve Neolitik döneme ait olduklarını bildikleri yaban keçisi 

örneklerinde yaptıkları bir diğer çalıĢmada sunduğu bilgiler açısından ayrı bir öneme 

sahiptir. Bu çalıĢma ile adı geçen Neolitik göç rotalarından özellikle Akdeniz yoluyla 

olan dağılımın önemli olduğu ve ilk evciltmeye katkıda bulunan haplogrupların A ve 

C hatları olduğu hipotezi ortaya atılmıĢtır (ġekil 1.11).  

 
 

Şekil 1.11. C. aegagrus‘un Neolitik dönemde evciltme bölgesinden, Tuna ve Akdeniz 

rotasıyla batıya doğru dağılımı (Fernandez ve ark.,2006). 

 

Fernandez ve ark. (2006) tarafından bulunan bu sonuç iĢaret ettiği iki nokta 

açısından önemlidir. Birincisi evciltmenin olası ilk merkezlerini ikiye indirmesidir 
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(ya Türkiye ya da Ġran). Her iki bölgeden de Akdeniz yoluyla Avrupa‘ya Neolitik 

göçler olmuĢtur. Ġkincisi ise diğer hatların evciltmeye katılması Avrupa‘ya neolitik 

göçlerin olduğu dönemden sonradır. Çünkü 2007 yılında Naderi ve arkadaĢlarının 

ağırlıklı olarak A haplogrubunu ortaya koyduğu Güney Avrupa‘da incelenen antik 

kemikler evcil keçi ırklarında görülmekte olan A, B, C, D, F ve G haplogruplarından 

sadece ikisini (A ve G) taĢımaktadır. Bu haplogrupların daha sonra yine Türkiye ya 

da Ġran‘daki evciltme merkezlerinde mi gen havuzuna katıldıkları yoksa Pakistan, 

Hindistan gibi diğer türlerin (sığır, manda vb.) evciltme merkezi olan bölgelerden mi 

dahil oldukları hala tam olarak net değildir.   

 

MacHugh ve Bradley (2001) tarihte önemli rol oynamıĢ evciltme bölgelerinden 

daha fazla örneklem ile daha farklı sonuçlar elde edilebileceğini bildirmiĢlerdir. 

Naderi ve ark. (2007) tarafından yapılan çalıĢmada, Luikart ve ark. (2001) 

çalıĢmasında kullanılan ve sadece A haplogrubu bulunan ırklarda ayrıca D 

haplogrubunun da bulunduğu gösterilmiĢtir. Bu sonuç, daha fazla sayıda örneklemle 

çalıĢmanın önemini göstermesi açısından önemlidir. 

 

 

 

1.6. Filogenetik Çalışmalarda Kullanılan Teknikler  

 

 

Filogenetik teriminin sözlük anlamı, bir türün ya da yüksek taksonomik grupların soy 

geliĢimi ve evrim geçmiĢidir (Türk Dil Kurumu, TDK; 2008). Bir grubun evrimsel 

tarihi onun Filogenisi olarak adlandırılmaktadır. Türler arasındaki iliĢkiler, ırkların 

tarihi ve genetik çeĢitlilik çalıĢmaları ise filogenetik çalıĢmalardır ve populasyonlar 

arasındaki fenotipik ve genetik farklılıkların belirlenmesine dayanmaktadır (Freeman 

ve Herron, 2007). Bu amaçla filogenetik çalıĢmalarda önceleri ölçülebilir morfolojik 

karakterler, allel çeĢitliliği gösteren protein ve allozimler kullanılırken, 1987 yılında 

Polimeraz Zincir Reaksiyonunun (PZR; Polymerase Chain Reaction, PCR) 

yayınlanmasının ardından üzerindeki gen bölgeleri polimorfizmlerine dayanan yeni 

teknikler daha fazla tercih edilir olmuĢtur. Bu tekniklerin en sık kullanılanları 

KesilmiĢ Parçacık Uzunluk Polimorfizmi (Restriction Fragment Length 

Polymorphism, RFLP), ÇoğaltılmıĢ Parça Uzunluk Polimorfizmi (Amplified 
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Fragment Length Polymorphism, AFLP), Polimorfik DNA‘nın Rastgele Çoğaltılması 

(Random Amplified Polymorphic DNA, RAPD), 2-5 baz çiftinin değiĢken sayıda 

tekrarını ifade eden mikrosatelit belirteçleri, Tekli Nükleotit Polimorfizmi (TNP; 

Single Nucleotide Polymorphism, SNP) ve DNA dizi analizi teknikleridir (Hartl, 

2000). 

 

DNA dizi analizi diğer tekniklere oranla, populasyonların farklılaĢmasında rol 

oynayan mutasyonları daha iyi ortaya koyabildiği ve mutasyon oluĢum hızını 

kullanarak populasyonların ayrıldığı zamanın hesaplanmasına katkı sağladığı için 

filogenetik çalıĢmalarda tercih edilmektedir. Bu amaçla baba ile ilgili geçmiĢi ortaya 

koyan Y kromozomu genleri ve ana ile ilgili geçmiĢi ortaya koyan mitokondri 

dizileri sıklıkla kullanılmaktadır (Freeland, 2005). 

 

DNA dizi analizinde iki metot uygulanmaktadır. Bunlardan birisi Maxam ve 

Gilbert‘in (1977) yılında yayınladıkları kimyasal kırılma yöntemidir (Reece, 2004). 

Bu metot baz-spesifik-kimyasallar yardımıyla, DNA‘da yer alan bazı nükleotit 

bölgelerinde Ģeker-fosfat iskeletinde rastgele kırılmalar oluĢturulmasına 

dayanmaktadır. Bu amaçla hidrazin, dimetil sülfat ya da formik asit kullanılarak 

bazlar değiĢikliğe uğratılmakta ve daha sonra piperidin yardımıyla degiĢikliğe 

uğramıĢ nükleotitlerin bulunduğu noktalardan DNA zinciri kırılmaktadır (Maxam ve 

Gilbert, 1977; Ausubel ve ark., 2002). Bu yöntemde, nükleotit dizisi saptanacak olan 

DNA önce 5‘ ucundan 32P ile iĢaretlenmektedir. Daha sonra DNA‘nın ayrı ayrı A, 

C, G ya da T nükleotitlerinden kırılması için dört ayrı tüpte değiĢime uğrama ve 

kırılma tepkimeleri gerçekleĢtirilmekte ve böylece her tüpte farklı nükleotitlerden 

kırılmıĢ boyları birbirinden farklı DNA parçaları elde edilmektedir. Elde edilen DNA 

parçacıkları, yüksek çözünürlükte poliakrilamid jel elektroforezi ile küçükten büyüğe 

doğru ilerleyerek birbirlerinden ayrılmakta ve otoradyografi uygulanarak DNA 

bantları görünür hale getirilmektedir (ġekil 1.12). Zararlı kimyasalların kullanıldığı 

bu yöntem bir tepkimede en fazla 100 baz okumasıyla sınırlı kalmaktadır (Ausubel 

ve ark., 2002; Klug ve Cummings, 2002). 
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Şekil 1.12. Kimyasal dizi analizi yönteminin aĢamaları; (a) radyoaktif iĢaretlemeyi, 

(b) farklı nükleotitlerden kırılma tepkimelerini (c) ise elde edilen farklı boydaki DNA 

parçacıklarının jelde görüntülenmesini göstermektedir. (Usser, 2000). 

 

Bir diğer ve daha sık kullanılan dizi analizi tekniği ise Sanger ve ark. (1977) 

dideoksi dizi sonlandırma (chain termination) reaksiyonudur. Bu teknik, dNTP´lerin 

yanı sıra 3'-hidroksil (OH
-
) grubu olmayan 2‘,3‘-dideoksiribonükleozit trifosfatların 

(ddNTP) ve DNA Polimeraz enziminin yardımıyla DNA moleküllerinin 5‘3‘ 

yönünde uzatılmasına dayanmaktadır (Ausubel ve ark., 2002). Reaksiyon sırasında 

DNA polimeraz tarafından sentezlenen PZR ürününe herhangi bir ddNTP´nin 

katılması ile 3´ pozisyonunda serbest hidroksil grubu olmadığından yeni bir baz 

eklenemez ve sentez devam etmez (ġekil 1.13). Bunun sonucu olarak da serbest 

Hidroksil grubu olmayan A,G,T ve C bazlarına bağlı olarak değiĢen boylarda PZR 

ürünleri oluĢmaktadır (Hartl ve Jones,1998; Klug ve Cummings, 2002; Reece, 2004). 
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Şekil 1.13. Deoksiribonükleotit trifosfat ve dideoksi türevinin kimyasal yapısı 

(Reece, 2004) 

 

 Sanger ve arkadaĢları (1977) tarafından geliĢtirilen metotda kalıp DNA, bir 

primer, DNA polimeraz, üç iĢaretlenmemiĢ dNTP, bir iĢaretli dNTP ve iĢaretli 

dNTP‘nin ddNTP formunu içeren 4 ayrı tüp içerisinde (A tüpü, G tüpü vb.) dört ayrı 

PZR reaksiyonu kurulmaktadır. Reaksiyonda primer tek zincirli DNA kalıbına 

bağlanıp, ddNTP formdaki baz eklenene kadar tek bir baz yönünden iĢaretli halde 

uzamaktadır. PZR ürünlerinin büyüklüğünün belirlenmesi, yüksek çözünürlüklü 

denatüre edici poliakrilamid jel elektroforezinde yapılmaktadır. Elektroforez 

mobilitesi en yüksek olan bant en küçük DNA fragmentidir ve hangi ddNTP ile 

oluĢturulmuĢ ise primerden sonra gelen ilk baz odur. Mobilitesi ilk banta en yakın 

olan ikinci bant ise ikinci bazı göstermektedir. Böylece aĢağıdan yukarıya doğru 

mobilitesi giderek düĢen, baz uzunluğu ise giderek artan bantların hangi ddNTP ile 

oluĢturuldukları belirlenmekte ve 5‘ 3‘ yönüne doğru olan baz dizilimi okunmaktadır 

(ġekil 1.14.A) (Hartl ve Jones, 1998; Klug ve Cummings, 2002; Reece, 2004). Daha 

sonraki yıllarda geliĢtirilen ve artık daha yaygın kullanılan dideoksi metodunda ise 

tek tüp içinde dört dNTP‘de reaksiyona katılmakta ve farklı renk floresan boyayla 

iĢaretlenmiĢ ddNTP‘ler de reaksiyona girmektedirler. Floresan iĢaretli ddNTP‘ler 

kapiller elektroforez cihazlarında bulunan fotodedektörlerle algılanıp her bir baz 

farklı renkte pik verecek Ģekilde görsel olarak kaydedilmekte ve böylece hassas bir 

Ģekilde dizileme yapılabilmektedir (ġekil 1.14.B) (Hartl ve Jones,1998; Reece, 

2004).  
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Şekil 1.14. Eski (A) ve yeni (B) dideoksi metotlarının Ģekil üzerinde gösterimi (Hartl 

ve Jones (1998) ve Reece, (2004)‘den alınarak düzenlenmiĢtir) 

 

 

Kapiller elektroforez cihazlarında dideoksi metodu ile yapılan dizi analizleri 

kromotogramlar Ģeklinde ve ―SCF, ABI, AB1 veya AB‖ gibi veri formatlarında 

kaydedilirler. Bu kromotogramlar, floresan iĢaretli bazlara ait piklerden oluĢan 

elektroferogram görüntülerini içerdikleri gibi bazların dizilimini de vermektedirler. 

Bu formatları açabilen bilgisayar yazılımları sayesinde incelenen kromotogramlar 

genellikle Fasta formatında kaydedilmekte ve çeĢitli programlar kullanılarak 

populasyon istatistiği parametreleri ve filogenetik analiz parametrelerinin belirlenip 

değerlendirilmesinde kullanılmaktadırlar. Bu amaçla sıklıkla aĢağıdaki sıra 

izlenmektedir: 

 

1) Dizilerin hizalanması 

2) Nükleotit değiĢimlerinin (mutasyonların) saptanması ve farklılıkla ilgili 

parametrelerin hesaplanması 

3) Filogenetik ağacın oluĢturulması 

4) Filogenetik ağacın çeĢitli parametreler açısından değerlendirilmesi 

5) Dizi analizine dayalı filogenetik çalıĢmalarda kullanılan istatistik metotlarla 
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yorumlanması. 

 

 

 

1.7. mtDNA Dizi Analizine Dayalı Filogenetik Çalışmalarda Sıklıkla Kullanılan 

İstatistik Metotlar 

 

 

1.7.1. Nükleotit Çeşitliliği () 

 

 

Populasyonlar içinde, populasyonlar arasında ve türler arasında bulunan nükleotit 

varyasyonunu anlaĢılır kılmak moleküler populasyon genetiğinin temelidir. Ġki tip 

ölçüm metodu bulunmaktadır; bunlardan birisi varyasyon gösteren nükleotit oranı 

diğeri ise nükleotit düzeyinde populasyonların çeĢitliliğidir. 

 

Nükleotit varyasyonunun ölçümünün en basit yolu incelenen bölgede değiĢken 

nükleotit bölgelerinin belirlenmesidir ve incelenen bir DNA dizisi ise ayırdedici 

bölgelerin diziyi oluĢturan toplam nükleotit sayısına bölünmesi ile bulunmaktadır. 

Populasyonda varyasyon oluĢturan nükleotit bölgeleri oranı 1.1 numaralı denklemde 

verilmiĢtir. 

N

S
ps          Denklem 1.1 

 

Denklemde S (segregating) ayırdedici bölgeleri, N ise diziyi oluĢturan toplam 

nükleotit sayısını ifade etmektedir. 

 

Bir diğer kullanım alanı bulan nükleotit varyasyonu ölçümü metodu ise sekans 

çiftleri arasındaki nükleotit farklılıklarının oranı belirlenerek, bu farklılıkların sekans 

frekanslarıyla tartılmasıdır. ÇalıĢılan populasyondan rastgele seçilen herhangi iki 

DNA dizisi arasındaki ortalama nükleotit sayısı belirlenerek hesaplanır ve π Simgesi 

ile gösterilir. Bu istatistik değer ekolojik populasyonlar arasındaki ve içindeki 

çeĢitliliği görmek için ve evrimsel iliĢkileri belirlemek için sıklıkla kullanılır. π 

değeri olası bütün sekans çiftleri için hesaplanacak olursa aĢağıda verilen denklem 

elde edilmektedir (Nei ve Kumar, 2000): 
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



ij

ijji xx
n

n
 ˆˆ

1
ˆ       Denklem 1.2 

 

 Denklemde, n belirli bir DNA bölgesi için birbirinden farklı olmak üzere 

toplam örnek sayısını, xi ve xj değerleri i. ve j. dizilerinin frekanslarını ifade 

etmektedir. πij ise i. ve j. diziler arasındaki herbir nükleotit bölgesi için nükleotit 

farklılıklarının sayısıdır.  

 

 

 

1.7.2. Haplotip Çeşitliliği (H) 

 

 

Kromozom ya da mtDNA üzerinde yakın mesafade bulunan genler ya da nükleotit 

bölgeleri gamete birlikte aktarılırlar ve bu bağlı bölgeler daima birlikte bulundukları 

için Haplotip adını alırlar (Hedrick, 2005; s:8). Irkların haplotip çeĢitliliği ırkları 

karĢılaĢtırma açısından bilgi verici bir değerdir ve aĢağıda verilen denklemle 

hesaplanabilir.  

)1(

)1( 2







n

nxi
h       Denklem 1.3 

 

Burada xi değeri bir haplotipin frekansını, n ise gen kopya sayısını ifade 

etmektedir ve mtDNA için 1‘dir. (Nei and Tajima, 1981; Jobling ve ark., 2004; 

s:155). 
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1.7.3. Haplogrup Frekanslarının Belirlenmesi 

 

 

Haplogrup filogenetik ağaçlarda aynı kümeye dahil olan ve ortak ataya sahip 

haplotipleri ifade etmektedir. Haplogruplar, harfle (A haplogrubu vb. gibi) veya harf-

sayı birleĢimi (R1 vb. gibi) kodlarla ifade edilmektedirler. Haplogrup frekansı bir 

populasyonda bir haplogruba ait oransal frekansın ölçüsüdür ve o türe ait genetik 

çeĢitliliği göstermektedir. Sunulan çalıĢmada referans diziler yardımıyla belirlenen 

mtDNA haplogruplarının frekansı her bir ırk için hesaplanmıĢtır. Frekansların 

hesaplanmasında aĢağıda verilen denklem kullanılmıĢtır:  

 

Haplogrup frekansı(ij) = i populasyonunda j haplogrubunu taĢıyan toplam birey sayısı 

  i populasyonunda toplam birey sayısı 

 

Denklem 1. 4 

 

 

 

1.7.4. Nükleotit Yer Değiştirme Oranları 

 

 

1.7.4.1. Transisyonel ve Transversiyonel değişimler  

 

 

Nükleotit yer değiĢtirmelerinin sayısının belirlenmesi için farklı yazarlar tarafından 

birçok matematiksel model oluĢturulmuĢtur. Ancak bunlardan en çok kullanılanları 

Jukes-Cantor (JC69), Kimura (K80), HKY (KHY85) ve ―General time-reversible‖ 

(GTR) modelleridir (Çizelge 1.7.4.1).  

 

DNA‘da nükleotit yer değiĢim modeli fikri ilk olarak Jukes ve Cantor 

tarafından 1969 yılında ortaya atılmıĢtır. Tek parametre modeli olarak da bilinen 

JC69 modeli herhangi bir DNA dizisinde nükleotit değiĢimleri eĢit olasılıkla 

olmakta, her 3 nükleotitden herbiri belirli bir zaman aralığında mutlaka α frekansıyla 

değiĢmektedir prensibine dayanmaktadır (Nei ve Kumar, 2000). Ancak gerçek diziler 

incelendiğinde değiĢimlerin eĢit olmadığı transisyonel yani pürin/pürin (A<-->G)  ya 

da pirimidin/pirimidin (C<-->T), değiĢimlerinin transversiyonel yani pürin/pirimidin 
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ya da pirimidin/pürin değiĢimlerine (A ya da G <--> C ya da T) oranla daha sık 

olduğu görülmektedir (Nei ve Kumar, 2000). Kimura bu gözlemi dikkate alarak 1980 

yılında Kimura 2 parametre modelini önermiĢtir. Bu modele göre her yıl için her bir 

nükleotit transisyon değiĢim oranı α‘dır ve transversiyon değiĢim oranı 2ß olarak 

kabul edilir. Eğer iki dizinin birbirinden ayrıldıkları zaman (t) biliniyorsa herbir yıl 

için herbir bölgenin toplam yer değiĢim oranı (r= α+2ß) kullanılarak toplam yer 

değiĢim sayısı (d değeri) aĢağıdaki denkleme göre hesaplanabilmektedir (Nei ve 

Kumar, 2000): 

 

d=2rt= 2αt+4ßt       Denklem 1. 5 

 

Denklemde t iki dizinin birbirinden ayrıldıkları zamanını, r herbir yıl için herbir 

bölgenin toplam yer değiĢim oranını, d toplam yer değiĢim sayısını ifade etmektedir. 

 

Hasegawa, Kishino ve Yano tarafından 1985 yılında yayınlanan HKY modeli 

ise 6 parametreli model olarak kabul edilmektedir. Kimura iki parametre metodu 

gibi farklı transisyon ve transversiyon oranlarını kabul etmekle birlikte GC içeriği 

açısından da farklı hesaplamalar yapmaktadır. Tamura‘nın 1992 yılında 

yayınladıkları model ile Tamura ve Nei‘nin 1993 yılında yayınladıkları modellerde 

de bu metodun temel prensibinden hareket edilmiĢtir. Bir diğer sık kullanılan 

model de General time-reversible modelidir. Bu modelde  sekans çiftleri için ayrı 

ayrı ve iki yönlü analiz yapılmakta ve 6 farklı substitusyon değiĢim oranı, 4 

nükleotit için farklı frekans hesaplaması kullanılmaktadır. Bu sebeple, non-

reversible olan diğer modellerin kullanıldığı genetik mesafe ölçümlerinde A 

dizisinden B dizisine elde edilen genetik mesafe ile B dizisinden A dizisine elde 

edilen genetik mesafe farklı olabilmektedir (Nei ve Kumar, 2000; Holsinger, 2008). 

En sık kullanılan modeller Çizelge 1.5‘de verilmiĢtir. 
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Çizelge 1.5. En sık kullanılan nükleotit yer değiĢim modelleri ( ve  değiĢim 

oranlarını, gA, gT gC ve gG nükleotit frekanslarını, a, b, c, e ve f her iki dizi 

açısından nükleotit frekanslarını ifade etmektedir)  

 

 

Ġncelenen herhangi bir dizide nükleotit değiĢim oranlarını tanımlamak ve 

görselleĢtirmek amacıyla gamma dağılımı kullanılmaktadır (ġekil 1.15). Olası 

değiĢim oranları varyasyonuna göre çizilen eğriler ―” adı verilen gamma 

parametresine göre değiĢmektedir. Yüksek değerli parametre, iki bölge arası değiĢim 

oranındaki varyasyonun düĢük olduğunu ifade etmektedir (Holsinger, 2008) 

 

Şekil 1.15. Ortalama değiĢim oranı 0,1 olan eğriler için Gamma parametresi 

örnekleri (Holsinger, 2008‘den alınmıĢ ve düzenlenmiĢtir). 
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1.7.4.2. Suskun Bölge ve Değiştirici Bölge Değişimleri 

 

 

Nükleotit yer değiĢimleri amino asit değiĢimleri ile sonuçlanmayan DNA dizisi 

değiĢimleri Suskun bölge (sinonim) baz değiĢimleri olarak adlandırılırken, bir amino 

asit değiĢimi ile sonuçlanan baz değiĢimleri ise değiĢtirici (non-sinonim) değiĢimler 

olarak adlandırılmaktadır (Freeman ve Herron, 2007). Suskun bölge değiĢimleri 

doğal seçilime uğrayacak bir ürün oluĢturmadıklarından zaman içinde sürüklenmenin 

sonucu olarak artar ya da azalırlar. DeğiĢtirici bölge değiĢimleri ise oluĢan yeni 

amino asidin rolüne göre doğal seçilim sürecinde yararlı mutasyonsa pozitif seçilimle 

populasyonda artmakta, zararlı mutasyon ise negatif seçilimle ayıklanmaktadır 

(Freeman ve Herron, 2007).  

 

 

 

1.7.5. Genetik Mesafe Ölçümü ve Kullanılan Metotlar 

 

 

Populasyonlar arasındaki genetik varyasyonun yapısı ve miktarı birçok faktörden 

kaynaklanabilir. Örneğin iki populasyon aĢağıdaki nedenlerden dolayı genetik olarak 

benzer olabilir: 

1. Bir populasyonun geçmiĢte iki gruba ayrılmıĢtır; 

2. Ġki populasyon arasında gen karıĢımı olmuĢtur; 

3. Büyük bir populasyonda küçük bir genetik sürüklenme olmuĢtur;  

4. Her iki populasyon da aynı seleksiyon etkisinde kalmıĢtır. 

 

Benzer Ģekilde iki populasyon aĢağıdaki nedenlerden dolayı genetik olarak 

farklı da olabilir: 

1. Çok uzun süre önce yalıtılmıĢ ve aralarında hiç gen akımı olmamıĢtır; 

2. Büyük bir genetik sürüklenme ile büyük farklar oluĢmuĢtur; 

3. Her iki populasyon da farklı seleksiyon etkisinde kalmıĢtır. 

 

Her iki olay için birden çok faktör de rol almıĢ olabilir. GeçmiĢ ve geri 

döndürülemez bir tarihte yaĢandığı için bunların hangisinin/hangilerinin gerçekten 

etkili olduğunu belirlemek oldukça zordur. Ancak populasyonlar arasındaki benzerlik 
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ve farklılıklar kullanılarak populasyonlar arasındaki genetik mesafe 

ölçülebilmektedir (Hedrick, 2005).  

 

En sık kullanılan genetik mesafe hesaplama metotları FST ve Nei‘nin standart 

genetik mesafe metodu, Da‘dır (Lavery, 2009). Bunlardan baĢka genetik mesafe 

hesaplama metotları da geliĢtirilmiĢtir. Bu metotlardan Cavalli-Sforza metodu ve 

Roger‘ın metodu geometrik ölçüm yaparken, Nei‘nin genetik mesafe metodu, 

Reynolds, Weir ve Cockerham‘ın metodu ile Goldstein‘ın mikrosatellitler için 

oluĢturduğu aĢamalı mutasyon modeli (Stepwise Mutation Model, SMM) ise 

biyolojik varsayımla hareket etmektedir. Ayrıca SMM ve Nei‘nin genetik mesafe 

metodu mutasyon ve genetik kaymaları göz önüne alırken, diğer metotlar sadece 

genetik kaymaya dayanan mesafe ölçümünü kullanarak hesaplama yaparlar 

(McDonald, 2008).  

 

 

 

1.7.5.1. Nei’nin “Standart Genetik Mesafe” ölçümü 

 

 

Yeni genetik mesafe ölçüm metotları ortaya konulmuĢ olsa da hala sıklıkla Nei‘nin 

(1972) ―Standart Genetik Mesafe‖ formülü kullanılmaktadır. Bu formüle göre 

nötralite (ayrıĢtırıcı seleksiyonun yokluğu) ve genetik kayma vardır ve yeni 

mutasyonlar zamanla paralel olarak artan yeni allellerle sonuçlanır (Freeland, 2005; 

s:110). Nei‘nin standart genetik mesafe ölçümü için önce 1.6 numaralı denklem 

kullanılarak n kadar allele sahip bir lokus için genetik benzerlik (IN) hesaplanır. 
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     Denklem 1.6 

 

Pix ve Piy değerleri x ve y populasyonlarında i. allelin frekansını ifade etmektedir. I 

değeri 0 ile 1 arasında bir değer alabilir. I değerinin 0 olması durumunda 

populasyonlar arasında paylaĢılan allel yoktur, 1‘e eĢit olması durumunda ise iki 

populasyon aynı allel frekansına sahiptir Ģeklinde yorumlanabilir (Jobling ve ark., 
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2004, s:166–168; Freeland, 2005; Hedrick, 2005). Buradan yola çıkılarak iki 

populasyon arasındaki genetik mesafe aĢağıdaki denklemle hesaplanabilir: 

 

)ln( nN ID         Denklem 1.7 

 

 

Bu formüle dayanan Nei‘nin Dxy ve Da genetik mesafe metotları sıklıkla 

kullanılmaktadır. Dxy iki grup arasındaki her bölgede meydana gelen nükleotit yer 

değiĢtirme sayılarının ortalamalarını kullanırken, (Da) toplam nükleotit yer 

değiĢtirme sayılarını temel almaktadır (Nei ve Kumar, 2000). 

 

 Eğer populasyonlar arasında gen akımı yoksa genetik mesafe zamana (t) 

paralel olarak ve mutasyon oranıyla iliĢkili olarak artmaktadır. Bu bağlamda, genetik 

mesafe aĢağıda verilen Denklem 1.8 ile de hesaplanabilir ve moleküler saat 

hesaplamalarında kullanılabilir. Çünkü herhangi iki populasyon ne kadar uzun süre 

birbirlerinden ayrı kalırlarsa, DNA‘ları üzerinde meydana gelen mutasyonlardan 

ötürü ortaya çıkan genetik farklılıklar o kadar çok olmaktadır.  

  

 DN=2ut        Denklem 1.8 

 

Burada DN genetik uzaklığı, u her yıl için mutasyon oranını ve t ise iki 

populasyonun farklılaĢma zamanını ifade etmektedir (Jobling ve ark., 2004, s:168). 

 

 

 

1.7.5.2. Wright'ın F istatistiği  

 

  

Fiksasyon indeksi adı da verilen Wright'ın F istatistiği (FST) allel frekanslarını temel 

alan ve klasik belirteçler yardımıyla alt populasyonlar arasındaki genetik mesafenin 

ölçümünde sık kullanılan bir istatistiktir. Aynı zamanda gen akımı veya izolasyon 

olup olmadığının test edilmesini sağlamaktadır (Jobling ve ark., 2004). FST değerinde 

“S” harfi alt populasyonları (subpopulasyon) ifade ederken, karĢılaĢtırıldığı toplam 

populasyon varyansı ise ―T” harfi ile gösterilmektedir (Hedrick, 2005; s:488). 



 

 

34 

Populasyonlar arası farklılaĢmaya sebep olan genetik kayma yüksek olduğunda FST 

de bu oranda yüksek olurken, iki populasyon arası gen akıĢı fazlaysa (ortak ataya 

sahiplerse veya geçmiĢte iki populasyon arası gen akımı olmuĢsa) FST de bu oranda 

küçük olmaktadır (FST≈0). FST değerleri 0 ve 1 arasında değiĢmekte ve daima (+) 

değerler almaktadır. FST değerinin hesaplanması için sıklıkla aĢağıdaki denklem 

kullanılmaktadır (Hedrick, 2005; s:491; Allendorf ve Luikart, 2007; Lavery, 2009).: 

 

 FST= 1- (HS/HT)       Denklem 1.9 

 

Formülde geçen HS değeri alt populasyon için beklenen heterozigotluk, HT 

değeri ise tüm populasyon için beklenen heterozigotluk olarak hesaplanmaktadır. 

Ayrıca FST değeri hesaplanmasında aĢağıda verilen denklem de kullanılabilmektedir: 

 



FST Vp / p(1 p)         Denklem 1.10 

 

 

Burada geçen  p değeri iki populasyon arasındaki gen frekansları ortalamasını, 

Vp değeri ise iki populasyon arasındaki gen frekansları varyansını ifade etmektedir 

(Jobling ve ark., 2004, s:168; Hedrick, 2005; s:490). 

 

Mikrosatellit ve Allozim gibi diploid verilerin kullanıldığı çalıĢmalarda FST‘nin 

aldığı değer 0,0 – 0,05 aralığında ise düĢük düzeyde yani iki populasyon genetik 

olarak oldukça benzer, 0,05 – 0,25 aralığında ise orta düzeyde, 0,25‘in üstünde ise 

yüksek düzeyde genetik farklılaĢma anlamına gelmektedir. Ancak genetik 

farklılaĢma ya da mesafenin değerlendirilmesinde istatistiki önemlilik testi de baz 

alınmalıdır. Bu amaçla permütasyon testi ile yani 1.000 hatta 10.000 defa genotipler 

ortak havuzda karıĢtırılıp tekrar örneklemenin yapılması ile değerlendirilmelidir 

(Freeland, 2005; s:114).  

 

Ancak mitokondrial DNA gibi haploid verilerin kullanıldığı çalıĢmalar için de 

FST‘nin uyarlanma zorunluluğu doğmuĢ ve böyle verilerde haplotip çeĢitliliğini (H) 

temel alan bir denklem oluĢturulmuĢtur. Haplotip çeĢitliliği, bir populasyonda 
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bulanan haplotiplerin varyasyonunun ölçütüdür ve pi değeri i haplotipinin 

populasyondaki frekansı olmak üzere aĢağıda verilen denklem ile hesaplanır (Lavery, 

2009):   

 





j

i

ipH
1

21        Denklem 1.11 

 

 Elde edilen toplam haplotip çeĢitliliği 1.9 nolu denklemde toplam beklenen 

heterozigotluk (HT) yerine, populasyon haplotip çeĢitliliği ise populasyondan 

beklenen heterozigotluk yerine yerleĢtirilerek FST hesaplanabilmektedir (Lavery, 

2009). 

 

 Ayrıca alt populasyonlar ve toplam populasyon içinde Hardy-Weinberg (HW) 

dengesinden sapmayı hesaplamak amacıyla FIS ve FIT değerleri de kullanılmaktadır. 

Bunlardan elde edilen pozitif değerler heterozigot azlığını, negatif değerler ise 

heterozigot fazlalılığını göstermektedir. Tanımlarında kullanılan “I” harfi bireyleri 

(individual) ifade etmektedir (Hedrick, 2005; s:488).  

  

 Sadece F değeri ile de gösterilebilen FIS (kanyakınlığı katsayısı), bir birey 

tarafından alt populasyonun varyansında yapılan katkıyı göstermektedir. Değer 

aralığı (+1) ve (-1) arasında değiĢmektedir (Lavery, 2009). Yüksek FIS değeri alt 

populasyonda kanyakınlığının artıĢını göstermekte ve  bir ırk için ise ırk içi HW 

dengesinden sapmayı vermektedir (Hedrick, 2005; s:488). FIS değeri aĢağıdaki 

denklemle hesaplanabilmektedir: 

 

 FIS=( HS  - Ho) / HS      Denklem 1.12 

 

 Formülde geçen HS değeri alt populasyon için beklenen heterozigotluk, Ho 

değeri ise birey için gözlenen heterozigotluk olarak hesaplanmaktadır (Freeland, 

2005; s:112). 

 



 

 

36 

FIT değeri ise incelenen tüm populasyonlar için fiksasyon indeksini ve 

kanyakınlığı katsayısıni ifade etmekte ve Denklem 1.13 ile hesaplanmaktadır. 

 

 FIT = =( HT  - HI) / HT      Denklem 1.13 

 

 

 FIT değeri, populasyonlar içindeki rastgele olmayan çiftleĢmeler (FIS) ve 

populasyonlar arasındaki rastgele sürüklenmelerin (FST) katkılarıyla oluĢmaktadır. 

Bu sebeple aĢağıdaki denklem sadeleĢtirilerek yeni bir FST denklemi de elde 

edilebilir (Hedrick, 2005; s:488): 

 

)1)(1()1( STISIT FFF   

IS

ISIT
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FF
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1
      Denklem 1.14 

 

 Ayrıca Weir ve Cockerham‘ın (1984) theta, Nei‘nin (1973) GST, Lynch ve 

Crease‘in (1990) NST, Slatkin‘in Rst (1995), Goldstein‘ın (1995) δμ
2
 (delta mü) ve 

Excoffier‘in (1992) φST değerleri de Fst analogu olarak genetik mesafe 

hesaplanmasında kullanılan metotlardır (Jobling ve ark., 2004; Meirmans, 2006; 

McDonald, 2008). 

 

 

 

1.7.6. Mantel Test Analizi 

 

 

Mantel test, farklı değiĢkenler arasında iliĢki olup olmadığının test edilmesinde 

kullanılan metotlardan birisidir. Genetik çalıĢmalarda coğrafi uzaklık matrikslerinin 

FST gibi genetik uzaklık matriksleri veya morfolojik ölçümler gibi değiĢkenlerin 

matriksleri ile karĢılaĢtırılmasında sıklıkla kullanılmaktadırlar. Analizin sıfır hipotezi 

(h0) incelenen matriksler arasında iliĢki olmadığı ve herhangi bir bağıntı 

bulunmadığıdır. Test 1.000 ile 1.000.000 arasında değiĢebilen permutasyon değerleri 

altında elde edilen regresyon değeri (r) ve X değiĢkeni yoluyla Y değiĢkenini 

belirleme katsayısının (r
2
)

 
 ölçülmesine dayanmaktadır. R değeri +1 ve -1 arasında 
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değiĢmektedir. -1 güçlü bir negatif korelasyon durumunu, 0 korelasyon un 

olmadığını ve +1 ise güçlü bir pozitif korelasyonu ifade etmektedir (Manly, 2004; 

s:70-71) 

  

 Eğer güven eĢiği altındaki (r) değeri
 

1‘e yakınsa matriksler arası bir 

bağıntıdan söz edilebilmekte ve karĢıt hipotez (h1) kabul edilmektedir. Mantel test 

hesaplanmasında 1.15 numaralı denklem kullanılmaktadır (Manly, 2004; s:70-71). 

 

1



n

stdBstdA
r

ijij
      Denklem 1.15 

 

 Burada ―A‖ ve ―B‖ uzaklık matrikslerini, ―std‖ standart sapmaları, ―n‖ ise 

toplam örnek sayısını ifade etmektedir. 

 

 

 

1.7.7. Filogenetik Ağaç Oluşturma Metotları 

 

 

Populasyonların veya türlerin evrimsel akrabalığını gösteren soy ağaçlarına 

Kladogram veya Filogenetik Ağaç‖ adı verilmekte ve bir grubun evrimsel tarihinin 

(filogenisinin) grafik Ģeklinde aktarımı için filogenetik ağaçlar kullanılmaktadır. 

Filogenetik ağaçlar, evrimsel ve tarihsel geliĢimin görsel olarak gösterilmesinde 

sıklıkla kullanılan dizileme çalıĢmaları ile elde edilen bilginin özetlenmesini ve 

görsel olarak anlaĢılabilmesini sağlamaktadır (Freeman ve Herron, 2007).  

 

Populasyonlar arasındaki gen akımı ile farklı ve eski haplotipler arasında 

rekombinasyonlar da Ģekillenebilmektedir. Bu durum filogeniler arasında dairesel ya 

da ağsı bir görüntüye neden olmaktadır ve bu nedenle böyle filogenilere ağ ya da 

network adı verilmektedir. Mesafe ya da dizi bazlı olarak çizilebilen tek bir network 

birden çok ağacı içerebilmekte ve verileri daha iyi özetleyebilmektedir (Jobling ve 

ark., 2004). 
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Filogenetik ağaçların dayandıkları temel prensip, benzer nükleotit dizilimine 

sahip bireylerin farklı nükleotit dizilimine sahip bireylere göre, daha yakın zaman ait 

ortak bir ataya sahip olduklarıdır. Filogenetik ağaçtaki yatay çizgiler nükleotit 

farklılığı yüzdesini göstermektedir. Dikey çizgiler ise ağacın görsel hale getirilmesi 

için kullanılmakta ve bir anlam ifade etmemektedir (Freeman ve Herron, 2007). 

 

Filogenetik ağaçlar dallanma noktaları yani düğümler (node) ve düğüm 

noktalarına bağlanan dallardan (branch) oluĢmaktadır (ġekil 1.16). Sıklıkla dalların 

uzunlukları bağlandıkları taksonların uzaklığını göstermektedir (Hedrick, 2005).  

 

 

Şekil 1.16. Temel filogenetik ağaç yapısı 

 

Filogenetik ağacın dallanma yapısına Topoloji adı verilmektedir. Ağaçlar genel 

olarak köklü (rooted) ve köksüz (unrooted) olarak ayrılmaktadır. Köklü ağaçlarda 

paloentolojik olarak belirlenen bir dıĢ grup ata hat olarak da kullanılmakta ve 

evrimsel bir yön verilmektedir. Köksüz ağaçlarda ise atasal bir veri giriĢi 

yapılmamaktadır. Böylece, köklü ağaçlar olayların sırası için fikir verirken, köksüz 

ağaçlar taksonlar arası iliĢkiyi ortaya koymakta ve tarihsel bir açıklama 

getirmektedirler (ġekil 1.17). Köklerin yerleĢimi eğer tabanda ise ağaçlar vertikal; 

kökler solda, dallar sağda ise horizantal olarak yerleĢmektedir. (Hedrick, 2005; 

Freeman ve Herron, 2007). 
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Şekil 1.17. Sabit populasyon, geniĢlemiĢ ve bölünmüĢ populasyonlara ait filogeniler 

(Jobling ve ark., 2004). 

 

Filogenetik ağaçların oluĢturulmasında ya dizi bazlı metotlar (Maksimum 

Parsimoni, Maksimum Olasılık, Bayesian metotları vb gibi), genetik mesafe bazlı 

metotlar (UPGMA, NJ, Fitch ve Margoliash metodu vb. gibi) ya da networkbazlı 

metotlar (Median Joining, Minimum Spanning vb. gibi) tercih edilmektedir (Jobling 

ve ark., 2004; s:173; Mount, 2004).  

 

AĢağıdaki bölümlerde en sık kullanılan filogenetik ağaçlardan 3‘ü ve 

networklerden 2‘si hakkında bilgi verilmiĢtir. Maksimum olasılık ve Bayesian 

metotlarına ise çok daha az kullanıldıkları için değinilmemiĢtir. 
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1.7.7.1. UPGMA Ağacı 

 

 

UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using arithmetic Averages) aritmetik 

ortalamaların kullanıldığı ağırlıklı olmayan çift grup yöntemidir ve bu yöntemde tüm 

populasyonlar arasında zamana göre evrimsel değiĢim oranı sabit kabul edilmektedir. 

Türler, ırklar ya da diğer biyolojik gruplardan elde edilen allel frekansları, nükleotit 

değiĢimleri, restriksiyon enzim kesim verileri ve benzeri moleküler veriler 

kullanılarak ikiĢerli gruplar (i ve j) arasındaki genetik mesafeler (Dij) matriks tablosu 

Ģeklinde çıkartılmaktadır (Hedrick, 2005). 

 

 Genetik mesafelerle birbirinden ayrılan taksonlara ―iĢlevsel taksonomik 

birimler‖ (operational taxonomic units, OTUs) adı verilmektedir. UPGMA bu 

birimlerin birbirleriyle olan mesafe matriksini kullanmaktadır ve bir kümeleme 

(clustering) metodudur. Genetik mesafe matriksi yardımıyla en uzak takson ile bunu 

izleyen en yakın takson birleĢtirilerek yeni bir taksonomik birim (OTUs) elde 

edilmektedir. Elde edilen bu yeni taksonomik birimin diğer taksonlardan uzaklıkları 

tekrar orijinal matriksten hesaplanmaktadır (Allendorf ve Luikart, 2007).  

 

 Örneğin; 1, 2, 3 ve 4 birer taksonomik birim ve 1 ile 2 en yakın birimler olarak 

kabul edilirse 1 ve 2 yeni bir birim oluĢturmak üzere birleĢtirilmektedirler. 

Diğerleriyle mesafeleri aĢağıda verilen denkleme göre hesaplanmaktadır ve yeni bir 

mesafe matriksi oluĢturulmaktadır (Hedrick, 2005) : 
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1.7.7.2. Neighbor Joining (Komşu Birleştirme Metodu) 

 

 

Saitou ve Nei (1987) tarafından geliĢtirilen Neighbor Joining (KomĢu BirleĢtirme 

Metodu) UPGMA metodundan farklı olarak farklı hatlar arasındaki farklı 

evrimleĢme oranları da analize dahil edilebildiği için birçok moleküler veri açısından 

en sık kullanılan metotlardan birisi haline gelmiĢtir. Bu metot her dalda aynı 

evolusyon oranını sağlayan güçlü tahminleri nedeniyle UPGMA metodunun 

eksikliğini düzeltmektedir yani bir nevi modifiye edilmiĢ mesafe matriksi 

kullanmaktadır. Bununla birlikte unrooted (köksüz ) ağaç oluĢturur ve moleküler saat 

hakkında fikir vermez. UPGMA metoduna benzer Ģekilde taksonomik birimlerin 

düğümlerin en uzak çiftleri birleĢtirilir ve bunların ortak atasal düğümü ağaca 

eklenir. Ġlk önce herhangi bir kümeleme olmadan yıldız Ģekilli bir ağaç 

oluĢturulmakta ve tüm taksonomik birim çiftleri olası en yakın komĢu gibi 

düĢünülerek ağacın toplam uzunluğu belirlenmektedir. Sadece 4 taksonomik birim 

kalana kadar tüm dizi için en yakın komĢular birbirine eklenmeye devam edilir ve 

elde edilen ağaçtan dalların uzunlukları hesaplanabilir. UPGMA‘dan en büyük 

farklılığı taksonlar arasındaki minimum uzaklıklara göre ağaç çizilirken, NJ‘de en 

yakın komĢu çiftleri kullanılarak minimum total dal uzunluğu elde edilmeye 

çalıĢılmaktadır (Hedrick, 2005). 

 

 Taksonomik birim sayısı arttıkça topoloji sayısı da artacağından istatiksel 

olarak en uygun topolojinin hangisi olduğunun belirlenmesi de kritik önem 

taĢımaktadır. Bu bağlamda en çok kabul gören yaklaĢım ―bootstrap‖ değeri 

hesaplayarak ağacın düğümlerinin istatistiksel güven aralığını arttırmaktır. En yüksek 

güven eĢiğini oluĢturmak üzere her defasında bir örnek rastgele seçilmekte, bu 

örneğe göre ağaç çizilmekte ve ağaç incelenmektedir. Genellikle bu iĢlem birçok kez 

(1.000 hatta 10.000 kere) tekrarlanmakta elde edilen kümenin toplam örnekleme 

içinde oluĢum yüzdesi o kümenin üzerine yazılmaktadır. Bu değerlerin yüksek 

olması elde edilen topolojinin doğruluğunu yansıması açısından önemlidir (Hedrick, 

2005). 
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1.7.7.3 Maksimum Parsimoni (Maksimum Tutumluluk)  

 

 

Maksimum Parsimoni, en eski, en basit ve en sık kullanılan metotlardan birisidir. 

Ġncelenen gruplar arasında farklılıkları açıklamak için en az sayıda mutasyon 

değiĢimi ile ağaç oluĢturulması Ģeklinde tanımlanmaktadır. Bu metoda göre ağaç 

çiziminde kullanılan birimler bilgi verici bölgelerdir (informative sites) ve diğer 

nükleotit dizileri analiz dıĢı bırakılmaktadır. Bilgi verici diziler ise ―bir nükleotit 

bölgesinde en az iki farklı çeĢit nükleotit olmalı ve bunlardan herbiri incelenen 

örneklerden en az ikisinde gözlenmeli‖ Ģeklinde tanımlanmaktadır Maksimum 

parsimoni kısa sürede sonuç veren bir metottur ancak sadece evrimsel değiĢim hızı 

yavaĢ ve dallar kısa ise yüksek doğrulukla topoloji elde edilmektedir. Aksi takdirde 

diğer filogenetik metotlar tercih edilmelidir (Freeman ve Herron, 2007; Hedrick, 

2005; s:609). 

 

Ağaçların çiziminde kullanılan genetik mesafe nükleotit değiĢim oranları 

yardımıyla da hesaplanabilmektedir. Evrimsel mesafelerin ölçümünde kullanılan 

substitüsyon modellerinden birisi Jukes ve Cantor (1969) modelidir. Bu model tüm 

yer değiĢimlerini bağımsız sayar ve tüm diziler değiĢim açısından eĢit Ģansa sahiptir, 

değiĢimler 4 nükleotit arasında tamamen rastlantısal olur, insersiyon ve delesyonlar 

olmaz varsayımlarından hareket etmektedir (Van de Peer, 1998). Buradan hareketle 

aĢağıda verilen denklem elde edilmektedir: 
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Burada fAB A ve B dizileri arasındaki nükleotit farklılıklarının oranı ve dAB ise 

hesaplanan evrimsel mesafedir.  

 

 

 Evrimsel mesafe hesaplanmasında birçok model ortaya atılmıĢtır. Örneğin, 

Kimura (1980) evrimsel mesafeyi ortaya koymak için transisyon ve 

transversiyonların farklı oranlarda olmasına dayanan bir metot önermiĢtir. Dört 
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nükleotidin eĢit oranlarda değiĢime uğramadığını (Tajima and Nei, 1984) ve değiĢim 

oranlarının bazı nedenlerle yanlı olduğuna dayanan baĢka modeller de bulunmaktadır 

(Tamura and Nei, 1993). Bu modellerin en önemli dezavantajı bir molekülün farklı 

bölgeleri arasındaki değiĢim oranlarının da farklı olabildiğini göz önüne 

almamalarıdır. Eski olmasına rağmen nükleotit değiĢimlerinin hesaplanmasında hala 

en çok tercih edilen ve en basit metotlardan birisidir. 

 

  

 

1.7.7.4. Ağ (Network) Oluşturma 

  

 

Filogenetik çalıĢmalarda en sık kullanılan networkler dizi (karakter) bazlı minimum 

spanning ve median joining networkleridir. Minimum spanning networku aĢağıdaki 

sıra takip edilerek elle çizilebilmektedir (Jobling ve ark., 2004): 

► tüm populasyonlar arasındaki karakter-bazlı (dizi analizi bazlı) mesafe matriksi 

hesaplanır; 

► önce tek bir mutasyonal adımla ayrılan populasyonlar arasındaki bağlantılar 

çizilir; 

► mutasyonal adımların sayısı arttırılarak tüm populasyonlar tek bir networkte 

birbirine bağlanana kadar bağlantılar çizilir (ġekil 1.18); 

►haplotiplerin populasyondaki frekanslarına göre dairelerin çapı arttırılır. 
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Şekil 1.18. Dizi bazlı Minimum spanning networku oluĢturma aĢamaları (Jobling ve 

ark., 2004) 

 

Median networkleri ise elde edilen networkun, tüm tutarlı (parsimonik) ağaçları 

kapsamasını garantileyerek, atasal düğümlerin belirlenmesinde sistematik bir metot 

sağlamaktadır (Bandelt, 1999). Bu networklerin çizimi için de basit bir prosedür 

bulunmaktadır: 

 

► dizi içindeki ya da mikrosatellit haplotiplerindeki değiĢken bölgeler ikilik 

sistemde (0 veya 1 Ģeklinde) haplotipler olarak kodlanırlar; 

► tüm diziler içinde yaygın olarak bulunan haplotiplere bir karakter atanır (0 

Ģeklinde) diğerleri de farklı karakterle (1 Ģeklinde) kodlanır; 
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► sırayla her üç haplotip için median network hesaplanır ve bu üç haplotip için 

konsensus elde edilir, eğer yeni bir dizi ise haplotip setlerinin içine eklenir; 

► gözlenen haplotipler ve median haplotipler tek mutasyon adımına göre birbirine 

bağlanır ve minimum spanning networkte olduğu gibi çok mutasyonlu adımlar 

eklenerek network büyütülür (ġekil 1.19). Median networkler sıklıkla mtDNA gibi 

paralel mutasyonların sık görüldüğü homoplazik verilerde kullanılmaktadırlar. 

Olasılığı düĢük bağlantıların elenmesiyle indirgenmiĢ median networkleri (Reduced 

Median Joining) de kullanılabilmektedir (Bandelt, 1999). 

 

 
Şekil 1.19. Dizi bazlı haplotiplerden median networku oluĢturma aĢamaları (Jobling 

ve ark., 2004) 

 

 Networkler yorumlanırken aĢağıdaki ölçütlere göre değerlendirilirler 

(Freeland, 2005) 

1- Yüksek frekanslı haplotiplerin eski olma olasılığı yüksektir; 

2- Eski haplotipler genellikle networkun içinde, yeni haplotipler ise dıĢ kısmında yer 

alır; 

3- Çoklu bağlantılar yapan haplotiplerin eski olma olasılığı yüksektir; 

4- Eski haplotiplerin geniĢ bir coğrafi alanda yayılımı beklenir, çünkü uzun zaman 

içerisinde taĢıyıcı bireylerin göçleriyle geniĢ bir alana yayılmıĢlardır; 

5- Sadece tek bir bağlantıya sahip olan haplotipler (singleton) büyük olasılıkla aynı 

populasyondan ve yakın bir tarihte kaynaklanmıĢlardır, çünkü zamanla 

farklılaĢmıĢlar ve yayılmak için fazla zamanları olmamıĢtır. 



 

 

46 

1.7.8. Uyumsuzluk Dağılım Analizleri  

 

 

Moleküler bilgilerin farklı tipleri için çeĢitliliğin ölçülmesinde sık kullanılan 

yöntemlerden birisi ikili grup farklılıklarının dağılımı olarak da bilinen uyumsuzluk 

dağılımı analizidir. Baz değiĢimi, RFLP band yapısı veya mikrosatellit tekrar sayısı 

gibi sayılabilen alleller arasında farklılıkların olduğu veri setleri için uygun bir 

analizdir. Her bir allel ve diğer alleller arasında farklılıkların sayısının dağılımı 

Çizelge Ģeklinde incelenmekte ve yorumlanmaktadır. DNA diziliminde uyumsuzluk 

dağılımının nasıl hesaplandığı ġekil 1.20‘de görülmektedir. 

 

 
Şekil 1.20. DNA dizilerinden uyumsuzluk dağılımı grafiğinin çizilimi (Jobling ve 

ark. (2004)‘den alınıp düzenlenmiĢtir). 

 

 

 Dağılımın ortalaması çeĢitliliğin düzeyini ortaya koyarken, dağılımın Ģekli de 

populasyonun tarihi açısından fikir vericidir. Çan eğrisi Ģeklinde ve unimodal (tek 

tepe noktasına sahip) düzgün bir dağılım, tek bir haplotipten hızlı bir populasyon 

büyümesi yaĢandığını iĢaret etmektedir. Bununla birlikte, multimodal (birden fazla 

tepe noktasına sahip) düzgün olmayan bir dağılım ise populasyonun uzun bir süre 

sabit kaldığını göstermektedir (ġekil 1.21) (Rogers ve Harpending, 1992).  
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Şekil 1.21. GeniĢlemiĢ ve sabit populasyon varsayımları altında uyumsuzluk dağılım 

grafiklerinin unimodal (soldaki) ve multimodal (sağdaki) çan eğrileri gösterimi 

(Rogers, 2004). 

 

 Ayrıca dağılımların karĢılaĢtırılması için raggedness  istatistiği (r) 

kullanılmaktadır (ġekil 1.22). Bu değer komĢu pikler arasındaki kareler ortalamasını 

ifade etmektedir (Jobling ve ark., 2004). 

 

 

Şekil 1.22. Uyumsuzluk dağılımı grafikleri (Jobling ve ark., 2004). 

 

 Düzgün dağılımlar, düzgün olmayan dağılımlara oranla genellikle daha düĢük 

r değerlerine sahiptir (DNA dizileri için 0.03‘den aĢağıda). Bu sonuç geçmiĢte 

populasyon geniĢlemesini göstermektedir. Bu geniĢlemenin zamanı dağılımın 

ortalamasının y ekseninden uzaklığı ile iliĢkilendirilerek hesaplanabilmektedir. 

GeniĢleme ne kadar eski bir zamanda yaĢandıysa ortalama y ekseninden o kadar uzak 

olmaktadır (ġekil 1.23). 
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Şekil 1.23. Sabit populasyon ve farklı zamanlarda populasyon geniĢlemesi yaĢanmıĢ 

populasyonlar için uyumsuzluk dağılım grafikleri (Jobling ve ark., 2004). 

 

 

 

 Dalların uzunluğu zamanın ve buna bağlı mutasyon birikiminin göstergesidir; 

sabit populasyonlarda bireyler arasında paylaĢılan allel sayısı geniĢleyen 

populasyonlara oranla daha fazladır ve daha eski geniĢlemelerde bireyler daha fazla 

sayıda mutasyonla birbirlerinden farklılaĢmıĢlardır. Bu uyumsuzluk dağılımı 

analizinin temelini oluĢturmaktadır (Jobling ve ark., 2004). 

 

 

 

1.7.9. Nötralite testleri  

 

 

Motoo Kimura (1968) tarafından geliĢtirilen nötral teori genetik çeĢitliliğin büyük 

bölümünün seçilimle değil, mutasyon ve genetik sürüklenme ile oluĢtuğunu ve bunun 

sonucunda da bazı allellerin rastgele nötral durumda kaldığını savunmaktadır 

(Hedrick, 2005). Bu kurama göre, bir populasyon belli bir genin birkaç farklı allelini 

bulunduruyorsa bütün aleller eĢit düzeyde iĢ görmekte, yaĢama veya üreme açısından 

fark oluĢturmamaktadırlar; yani diğer bir deyiĢle, hangi allelin taĢındığı seçilimde 

etkin rol oynamamaktadır. Bu nedenle nötralite teorisi, populasyondaki çeĢitliliğin 

herhangi bir negatif ya da pozitif seçilimden mi yoksa tamamen rastlantısal mı 
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olduğunun test edilmesinde ―sıfır hipotezi‖ olarak kullanılmaktadır (Hedrick, 2005; 

s:408). 

 

 Ayrıca nötral teori ile ortaya konulan, dizilerin evrim oranının tamamen 

mutasyon oranına ve genetik sürüklenmeye bağlı olduğu görüĢü, evrimsel olayların 

zamanının belirlenebilmesinin temel prensibini oluĢturmaktadır (Jobling ve ark., 

2004). 

 

 Negatif ya da saflaĢtırıcı seleksiyon yeni, zararlı varyantları populasyondan 

uzaklaĢtırırken, pozitif, çeĢitlendirici seleksiyon yeni varyantların populasyonda sabit 

hale gelmesini arttırmaktadır. GeçmiĢte yaĢanmıĢ olan bu tür seleksiyonların test 

edilmesinde nötralite testleri kullanılmaktadır. Tek bir test genellikle tam olarak fikir 

vermez, farklı metotlar kullanılarak yorum yapılmalıdır. Nötral teorinin test 

edilmesinde sıklıkla McDonald-Kreitman testi, Hudson-Kreitman-Aguadé (HKA) 

testi, Fu ve Li‘nin D* Testi, Fu ve Li‘nin F* Testi, Fu‘nun Fs ve Tajima‘nın D 

testleri tercih edilmektedir. Her bir testin hassas olduğu yönler bulunmakta ve 

yorumlamaları da buna göre değiĢmektedir. Kodlanan bölgelerde değiĢtirici ve 

suskun bölge değiĢimlerinin oranına dayanan McDonald-Kreitman testi tercih 

edilirken, iki veya daha fazla bölgenin analiz edildiği durumlarda da HKA testi tercih 

edilmektedir.  

 

 Nötralite altında Tajima‘nın D değerinin 0 olması beklenmektedir. Ġstatistiki 

olarak önemli pozitif değer populasyon bölünmesini ya da dengeleyici seleksiyonu 

gösterirken, negatif değer populasyon büyümesini ya da pozitif seleksiyonu iĢaret 

etmektedir (Fu, 1996). Pozitif seçilimin olup olmadığının test edilmesinde ise 

özellikle HKA testi gibi haplotip-temelli testler diğer testlere göre daha hassas 

görünmektedir (Jobling ve ark., 2004). Ayrıca nötralite altında bir populasyonda çok 

az sayıda yüksek frekanslı allel bulunmaktadır. Yüksek frekanslı allel sayısını 

arttıran yönlü seçilim gibi durumlar ise seçici süpürülmeye neden olmakta yani 

seçilen genler kromozomal olarak yakın yerleĢim gösteren (bağlı oldukları) yüksek 

frekanslı allellerin ya da köken aldıkları maternal/paternal haplotipin oranının 

artmasına neden olmaktadırlar. Bu olaya genetik otostop veya ―Genetic hitchiking‖ 

adı da verilmektedir (Türkhaygen-I Populasyon Genomiği-II ÇalıĢtayı, 2008) 
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 Populasyonların geçmiĢinin ortaya konulmasında filogenetik ağaç 

çizimlerinden de yararlanılmakta ve sabit populasyonlarla büyümüĢ, darboğzadan 

geçmiĢ veya seçilime uğramıĢ populasyonlar tahmin edilebilmektedir (Depaulis ve 

ark., 2003). Uyumsuzluk dağılımı, nötralite testleri ve populasyonun geçmiĢi ile ilgili 

bilgiler bir arada kullanıldığında ve özellikle birden fazla gen bölgesinden sinyaller 

bir arada değerlendirildiğinde hangi evrimsel mekanizmanın populasyon üzerinde 

etkili olduğu konusunda daha güvenilir sonuçlara varılabilmektedir (Türkhaygen-I 

Populasyon Genomiği-II ÇalıĢtayı, 2008). 

 

 

 

1.7.10. Filocoğrafi ve Moleküler Varyans Analizi (Analysis of Molecular 

Variance, AMOVA) 

 

 

―Filocoğrafi‖ terimi ilk olarak Avise ve ark. (1987) tarafından kullanılmıĢtır ve bir 

tür içinde ya da yakın iliĢkili türler arasında, atasal hatların coğrafi dağılımlarını 

belirleyen olaylarla ilgili çalıĢma alanı olarak tanımlanmıĢtır. Genetik hatların 

evrimsel iliĢkileri ile coğrafi konumları karĢılaĢtırılarak genetik varyasyonun 

dağılımı üzerinde hangi faktörlerin etkili olduğu belirlenebilmektedir (Freeland, 

2005; s.:155). Evrimsel akrabalık iliĢkisinin belirlenmesinin temelinde en yakın 

akraba taksonların en fazla ortak özelliğe sahip olmaları vardır (Freeman ve Herron, 

J., 2007; s.:112). Bu bağlamda, hem coğrafik gruplar açısından hem de sahip 

oldukları allel çeĢitliliği bakımından analiz yapan çeĢitli metotlar bulunmaktadır. 

Excoffier ve ark. (1992) tarafından ortaya konulan AMOVA (Moleküler varyansın 

analizi) allel frekansını baz alan bir metottur ve FST analoğu olan ФST  (phi-st) 

değerini kullanarak, incelenen hiyerarĢik populasyon yapısının farklı katları arasında 

paylaĢılan varyansı ve alleller arasındaki iliĢkiyi ölçmektedir. Alleller arasındaki 

genetik mesafenin ölçülebildiği her veri seti için kullanılabilmektedir (Jobling ve 

ark., 2004).  

 

 AMOVA varyansın hiyerarĢik analizidir ve genetik çeĢitliliği populasyonların 

grupları arasında, gruplar içinde populasyonlar arasında ve bir populasyonda bireyler 

arasında olmak üzere üç farklı Ģekilde test edebilmektedir (ġekil 1.24).  
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Şekil 1.24. Varyansın hiyerarĢik analizi (Holsinger, 2008) 

 

 AMOVA, özellikle coğrafi olarak populasyon bölünmelerini ayırt etmek için 

kullanılmaktadır. Hipotezleri permutasyonal metotlar kullanarak test etmekte ve 

normal dağılım varsayımlarına ihtiyaç duymamaktadır (Dupanloup ve ark., 2002; 

Allendorf ve Luikart, 2007; s:219). Veriler median network analizinde olduğu gibi 

ikilik sisteme göre girilmekte ve matriks oluĢturulmaktadır. 



 istatistikleri 1.18 

numaralı denklemde görüldüğü hesaplanabilir (Holsinger, 2008). 

)1)(1(1 CTSCST        Denklem 1.18 

 

 

1.7.11. Moleküler Saat Analizleri ve En Yakın Ortak Ata Zamanı (The Time To 

The Most Recent Common Ancestor, TMRCA) 

 

 

Filogenetik ağaçlardan elde edilen populasyonlar arası dal uzunlukları, 

populasyonların genetik farklılıklarının miktarı için oransal bir değer vermektedir. 

Eğer mutasyon oranı radyoaktif yarılanmaya benzer Ģekilde sabitse, mutasyon ya da 

genetik sürüklenme ile oluĢan moleküler farklılığın zamanla orantılı olması 

beklenmektedir. Bu düĢünce moleküler saat fikrinin ortaya atılmasına sebep olmuĢtur 

(Allendorf ve Luikart, 2007). Analiz için öncelikle populasyonlar ve farklı türden dıĢ 

grup arasında filogenetik ağaç oluĢturulmakta ve Karbon–14 izotopu gibi arkeolojik 

tarihlendirmede kullanılan bir belirteç yardımıyla dıĢ grubun populasyonların ortak 
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atasında ayrılma zamanı bulunarak tarihsel bir kalibrasyon değeri elde edilmekte ve 

incelenen populasyonlar için uygulanmaktadır Ancak moleküler saat hesaplamasında 

darboğaz ve kurucu etkisi gibi durumlar hatalı sonuca da sebep olabilmektedir 

(Jobling ve ark., 2004; s:148).  

 

 Moleküler saat hesaplamalarında özellikle rekombinasyonun olmadığı Y 

kromozomu ve mitokondrial DNA belirteçleri tercih edilmektedir. Böyle 

belirteçlerdeki suskun bölge baz değiĢimleri birikiminin kullanılmasıyla, 

filogenilerde dallanma noktalarının tarihleri yani iki dal arasındaki en yakın ortak ata 

zamanı (The Time to the Most Recent Common Ancestor, TMRCA) 

belirlenebilmektedir (Jobling ve ark. 2004; s:177; Freeland, 2005; s:39).  

 

 

 

1.8. Türkiye Yerli Keçi Irkları ve Çalışmanın Kapsamı 

 

 

Keçi yetiĢtiriciliği ineğin ekonomik olarak yetiĢtirilemediği yerlerde et, süt, tiftik, kıl, 

deri gibi verim karakterleriyle Dünya ekonomisinde önemli yer tutmaktadır (Özcan 

ve Yalçın, 1985). Özellikle baĢta Asya ülkeleri olmak üzere Fransa, Ġspanya gibi 

ülkelerde de keçi üzerine dayalı endüstriler geliĢmiĢtir (FAO Avrupa ve Orta Asya 

Bölge Ofisi, 2007). Türkiye‘de genellikle küçük aile tipi iĢletmelerde olmak üzere 

giderek azalan bir yoğunlukta Ankara, Kıl, Honamlı, Kilis, Norduz, Abaza, Gürcü ve 

Malta (Maltız) keçi ırklarının yetiĢtiriciliği yapılmaktadır. (Özcan ve Yalçın, 1985; 

Yalçın, 1986; Akçapınar, 1994; Porter, 1996). 

 

 Tiftik veya Angora keçisi olarak da bilinen Ankara keçisinin yetiĢtiriciliğinin 

M.Ö. 3.000 veya 4.000‘li yıllarda Ankara‘da baĢladığı düĢünülmekte, bununla 

birlikte Orta Asya‘dan köken aldığı, tam ırk özelliklerini de Ankara civarında 

kazandığı belirtilmektedir. (Yalçın, 1986; Akçapınar, 1994). Osmanlı döneminde 

1800‘lü yıllardan sonra Kuzey Afrika‘ya ve Ġngiltere‘ye daha sonraki yıllarda da 

Amerika BirleĢik Devletleri, Avustralya, Rusya ve Yeni Zellanda‘ya götürüldüğü 

bildirilmiĢtir (Yalçın, 1986).  
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 Ankara keçisi, ırk özelliklerini kazandığı Ankara ili ve ilçelerinde yaygın 

olarak, Konya, Siirt ve Mardin‘de de sınırlı olarak yetiĢtirilmektedir (Akçapınar, 

1994; Porter, 1996). Küçük, narin yapılı bir ırktır. BaĢın yandan görünüĢü diĢilerde 

hafif içbükey ya da düz, tekelerde ise dıĢbükeydir. Yüz ve bacaklar dıĢında bütün 

bedeni tarsal ve karpal eklemlere kadar ince, yumuĢak, parlak ve lüleli tiftikle 

örtülüdür (TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynakları Katoloğu, 2009). 

Don rengi çoğunlukla beyazdır (ġekil 1.25). Ankara yöresinde yetiĢtirilen saf Ankara 

keçilerinde baĢ ve ayaklar dahil tüm vücut beyazdır. Konya ve yöresi keçileri krem 

ve sarı renkli, Doğu illerinde yetiĢtirilenler gümüĢi gri, kahverengi ve siyah 

renktedir. Erkek ve diĢiler boynuzludur. Boynuz yapısı erkeklerde burgu Ģeklinde 

kuvvetli, uzun ve geriye doğru hafifçe kıvrık, diĢilerde ise daha zayıf, kısa ve arkaya 

kıvrıktır (TÜRKHAYGEN-I,  http://www.turkhaygen.gov.tr/data/index_tr.asp) 

 

 

Şekil 1.25. Ankara keçisi yandan görünüĢü (TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan Genetik 

Kaynakları Katoloğu, 2009). 

 

 
 ―Kara keçi, Adi keçi veya Anadolu karası olarak da bilinen Kıl keçisi 

Türkiye‘nin tüm bölgelerinde yetiĢtirilmektedir (Porter, 1996). Sıklıkla süt, et ve kıl 

verim karakterleri yönünden kombine verim amaçlı kullanılmaktadır. Vücudu orta 

irilikte olmakla birlikte, bölgeden bölgeye büyük farklılıklar göstermektedir. Don 

rengi genellikle siyahtır ancak gri, kahverengi ve kır renkli olanları da görülmektedir 

(Akçapınar, 1994). Don rengi sadece siyah olan bireylerde yüzde iki taraflı ağza 

kadar inen kahverengi veya beyaz lekelerle, bacak uçları ve süt aynası çevresindeki 
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renk açılması yaygındır. Erkekler ve diĢiler çoğunlukla boynuzludur. Boynuzlar 

erkeklerde geliĢmiĢtir ve boynuz uçları arasındaki mesafe 60–70cm‘ye ulaĢabilmekte 

(ġekil 1.26), diĢilerde ise daha zarif bir Ģekilde geriye kıvrılmakta bazen bir iki 

kıvrım yapabilmektedir. Anadolu‘nun her türlü iklim ve arazi koĢullarına adapte 

olmuĢ, kötü bakım ve besleme koĢullarında yetiĢtirilebilen, sağlam vücut yapılı, 

hastalıklara karĢı dirençli, çevre Ģartlarına karĢı dayanıklı bir ırktır. Yılın hemen 

tamamında merada barındırılabilirler, anızlar ve nadasa bırakılmıĢ alanlardaki otlarla 

neredeyse masrafsız bir Ģekilde yetiĢtirilirler (TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan 

Genetik Kaynakları Katoloğu, 2009; TÜRKHAYGEN-I,  

http://www.turkhaygen.gov.tr/data/index_tr.asp) 

 

  

Şekil 1.26. Kıl keçisi yandan görünüĢü (TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan Genetik 

Kaynakları Katoloğu, 2009). 

 

 Norduz keçisi özellikle Van‘ın Gürpınar ilçesi Norduz bölgesinde 

yetiĢtirilmektedir ve süt, et, kıl açısından kombine verim yönlü bir ırktır. Irkın, Ġran 

ve Irak‘ta kaĢmir keçisi olarak bilinen Morghose keçisinin bölgedeki yerli keçilerle 

melezlenmesi sonucu ortaya çıktığı düĢünülmektedir (Porter, 1996; 

TÜRKHAYGEN-I,  http://www.turkhaygen.gov.tr/data/index_tr.asp). Yaz ve kıĢ 

aylarında ek yemleme yapılmadan bölgedeki meralarda beslenmektedir. Orta irilikte 

bir vücuda sahiptir ve kulakları sarkıktır. Don rengi siyah olmakla beraber, beyaz, 

krem, siyah beyaz, gri, kül, kahverengi ve sütlü kahve renkliler de görülmektedir. 
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Erkekler boynuzludur, boynuzlar uzun, sağlam, yukarı doğru ve her iki yanda arkaya 

doğru hafif eğimlidir (ġekil 1.27). DiĢiler genel olarak boynuzsuzdur, boynuzlu 

diĢiler ise daha küçük ve ince boynuz yapısına sahiptirler (TAGEM, Türkiye Evcil 

Hayvan Genetik Kaynakları Katoloğu, 2009). 

 

 

Şekil 1.27. Norduz keçisi yandan görünüĢü (TÜRKHAYGEN-I,  

http://www.turkhaygen.gov.tr/data/index_tr.asp) 

 

 Van ili yakınlarında yetiĢtirilmekte olan Norduz keçisinin bilinen tarihi 

M.Ö.2 bin yıl öncelerine, Urartulara kadar gitmektedir (ġekil 1.28).  

 

 

Şekil 1.28. Norduz keçisi boynuz yapısına benzer bir keçinin sağımını resmeden 

Urartular‘a ait taĢ mühür (Örs, 2005). 
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 Kilis keçisi, Kilis, Gaziantep, Urfa ve Hatay illerinde yetiĢtirilmekte ve sütçü 

ırk olarak kabul edilmekle birlikte et açısından kombine verim yönüyle de 

kullanılmaktadırlar. Kilis keçilerinin, Kıl keçilerinin diĢileri ile Damascus (Halep) 

keçilerinin erkeklerinin birleĢtirilmesi sonucu oluĢan bir ırk olduğu bildirilmektedir 

(Porter, 1996). Bu yüzden rengini kıl keçisinden, geliĢmiĢ meme yapısı ve sütçü 

görünümünü ise Halep (Damascus) keçilerinden almıĢtır (TÜRKHAYGEN-I,  

http://www.turkhaygen.gov.tr/data/index_tr.asp). Uzunluğu ortalama 28cm olan iri 

sarkık kulakları ve çoğunlukla çene altında bir çift küpesi bulunmaktadır. Vücut 

rengi çoğunlukla siyah olmasına rağmen, koyu kestane, kır, kızıl-kahve renkler ile 

yer yer beyaz lekelere de rastlanabilmektedir (Porter, 1996). Boynuzsuz olanları 

bulunmakla birlikte genellikle erkekleri kalın, kuvvetli ve uzun, diĢileri kısa, ince ve 

geriye kıvrık boynuzludur (ġekil 1.29). Çok iyi geliĢmiĢ, sarkık meme tipindedir. 

Meme lobları belirgin derecede ayrılmıĢ, meme baĢları yana doğru dönüktür. 

Genelde yerli ırklarda olduğu gibi sağlam vücut yapılı, çevre Ģartlarına dayanıklı ve 

hastalıklara karĢı dirençlidir. Yıllık ortalama süt verimi 500–600kg civarındadır 

(Özcan ve Yalçın, 1985; TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynakları 

Katoloğu, 2009). 

 

 
 

Şekil 1.29. Kilis keçisi yandan görünüĢü (TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan Genetik 

Kaynakları Katoloğu, 2009). 
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 Honamlı keçisi, Akdeniz Bölgesinin Toros Dağları etekleri, Antalya, Isparta 

ve Konya civarında, et, süt ve kıl karakterleri açısından kombine verim yönüyle 

yetiĢtirilmektedirler. Yıllık süt verimi 175-200kg‘dır. Beden çoğunlukla siyahtır. 

Antalya yöresinde yetiĢtirilen saf Honamlı keçilerinde alın ve ayaklar beyaz veya 

kahverengi vücut siyah olup bazen kırçıl renkte olanlarına da rastlanmaktadır 

(TÜRKHAYGEN-I, http://www.turkhaygen.gov.tr/data/index_tr.asp). Kulaklar 

küçük ve kalındır. Irk özelliklerinden birisi boynuzlar arası mesafenin 2 parmak 

(2cm) geniĢlikte olmasıdır. Boynuz her iki cinsiyette de görülmekte ve genellikle 

kendi ekseni etrafında kıvrımlı, kulakların etrafında geriye doğru yay çizip, uçları 

aĢağı ve öne doğru uzamaktadır (ġekil 1.30). Alt çene üst çeneden uzun, gözleri iri 

ve canlıdır. Küçük ve kalın kulaklara sahiptrir. Burun belirgin bir Ģekilde dıĢbükeydir 

(TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan Genetik Kaynakları Katoloğu, 2009). 

 

 

 

Şekil 1.30. Honamlı keçisi yandan görünüĢü (TAGEM, Türkiye Evcil Hayvan 

Genetik Kaynakları Katoloğu, 2009). 

 

 Türkiye‘de yaygın olarak yetiĢtiriciliği yapılan bu 5 ırka ek olarak özellikle 

süt verimleri yönünden yetiĢtirilmekte olan lokal ırklar da bulunmaktadır. Bunlardan 

birisi olan ve Doğu Anadolu‘da yetiĢtirilen Abaza keçisi (Abkhasian) pembemsi-

beyaz don rengine ve kısa kıllara sahiptir. Ağız, kulak ve ayak çevresinde koyu renk 

görülebilir. DiĢiler boynuzsuzdur ancak erkekler genellikle uzun, yassı, kılıç Ģeklinde 

boynuzlara sahiptir. Bedeni 1cm uzunluğunda, kısa ama çok yumuĢak kıllarla 
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kaplıdır. Meme yapısı iyi geliĢmiĢtir ve yıllık süt verimi 200 kg civarındadır (Özcan 

ve Yalçın, 1985; Porter, 1996).  

 

 Gürcü keçisi, Tiflis keçisi veya Kafkas keçisi olarak da bilinmektedir. 

Ermenistan, Gürcistan sınırlarında yoğunlukla da Kars‘ın Çıldır bölgesinde 

yetiĢtirilmektedir. Don rengi siyah, gri ya da benekli olanlar bulunduğu gibi; beyaz 

donlu olanlarında ise baĢta, kulakta ve boyun altında siyahlıklar görülmektedir 

(Porter, 1996). Yıllık ortalama süt verimi 200- 250kg civarındadır (Özcan ve Yalçın, 

1985).  

  

 Malta keçisi Maltız keçisi olarak da bilinmekte ve Ġzmir, Aydın civarında ve 

özellikle ÇeĢme KuĢadası ilçelerinde yetiĢtirilmektedir. Çok önceleri Ege ve Akdeniz 

adalarından getirilmiĢ olan keçilerle bölgedeki keçilerin melezlemesi sonucunda 

ortaya çıkmıĢ bir keçi ırkıdır (Özcan ve Yalçın, 1985). Çoğunlukla boynuzsuz, alaca 

kahverenkli don rengine sahiptir. KoçbaĢlıdır ve kısa, uzun kulakları, çene altında da 

iki küpe bulunmaktadır Yıllık ortalama süt verimi 250–400kg civarındadır (Özcan ve 

Yalçın, 1985).   

 

 Türkiye‘de yetiĢtirilmekte olan evcil keçi sayısı FAO 2003 istatistiklerine 

göre 7 milyon, 2008 istatistiklerine göre ise 5,5 milyon civarındadır. Ancak keçi sütü 

üretimi ile ilgili olarak FAOSTAT (http://faostat.fao.org/default.aspx) verileri 

1985‘ten bu yana incelendiğinde 2004 yılına kadar keçi sayısına paralel bir azalma, 

2004 yılından itibaren ise hızlı bir artıĢ görülmektedir (Çizelge 1.6). Bu da yerli 

ırkların bırakılıp süt üretimi amaçlı yetiĢtirilen Saanen keçisi yetiĢtiriciliğinin 

artmasına bağlanmaktadır (FAO Avrupa ve Orta Asya Bölge Ofisi, 2007). 
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Çizelge 1.6. Türkiye‘de yıllara göre keçi sütü üretimi 
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 Özellikle Saanen keçisi gibi entansif üretimle yüksek miktarda verim alınan 

keçi ırkları nedeniyle yerli ırklara olan ilgi giderek azalmaktadır. Bu da zaten sayıca 

az olan yerli ırk hayvanları yok olma açısından tehlikeye atmaktadır. Irkların 

kaybolması riskinin tehlike düzeyini belirtmek için çeĢitli sınıflandırmalar 

yapılmaktadır. Örneğin Henson (1992) FAO veri tabanını baz alarak ülkelerin 

verdiği rapor doğrultusunda Çizelge 1.7‘de sunulduğu gibi bir sınıflandırma 

yapmıĢtır. 
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Çizelge 1.7. Tek doğuran çiftlik hayvanları için damızlık diĢi sayısına göre koruma 

altına alma kriterleri (Henson, 1992; Ertuğrul ve ark., 2000). 

 

Tehlike seviyesi Damızlık 

dişi hayvan 

sayısı 

Özellikler 

Yok olmuş - —Populasyonu yeniden oluĢturmak olanaksızdır 

— Saf erkek ve diĢi hayvan bulunmamaktadır. 

Kritik <100 — Yok olmaya yaklaĢılmıĢtır. 
— Genetik varyasyon ebeveyn 

populasyonundakinin aĢağısına düĢmüĢtür. 

Populasyon büyüklüğünü arttırmak gerekir. 

Yok olma 

tehlikesi altında 

100-1.000 —Etkin populasyon büyüklüğünün populasyon 
içerisindeki genetik kayıpları karĢılamayacak 

kadar küçük olması ve akrabalı yetiĢtirme 

sonucunda yaĢama gücünün gerilemesi nedeniyle, 
populasyon yok olma tehlikesi altındadır. 

Tehlike 

sınırında 

1.000-5.000 —Populasyon geniĢliği hızlı Ģekilde azalmaktadır. 

Yok olma 

tehlikesine açık 

5.000-
10.000 

—Bazı istenmeyen faktörler populasyonun 
varlığını tehdit etmektedir. Daha fazla azalmayı 

önelemek için önlem alınmalıdır. 

Normal >10.000 —Populasyon yok olma tehlikesi altında değildir. 

Genetik kayıplar olmaksızın üreyebilir. 
Populasyon geniĢliğinde gözlenebilir bir değiĢim 

yoktur. 

 

 Bu çizelgeye göre sunulan tez çalıĢmasında incelenen yerli keçi ırklarının 

mevcut durumu ise Çizelge 1.8‘de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 1.8. ÇalıĢmada incelenen keçi ırkları için tehlike seviyeleri (Ertuğrul ve ark., 

2010) 

 

İncelenen Irklar Yok olma 

tehdidi yok 

Tehdit 

altında 

Ağır tehdit 

altında 

Ankara Keçisi  X  

Kıl Keçisi X   

Kilis Keçisi X   

Norduz Keçisi   X 

Honamlı Keçisi  X  

 

 Çizelgeden de anlaĢılacağı gibi 5 ırk için acil önlemler alınması 

gerekmektedir (FAO, 2007). Koruma amacıyla ex-situ ve insitu koruma metotları 

önerilmektedir. Ex-situ koruma metotlarından birisi de genetik materyalin 
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tanımlanması ve saklanmasıdır. Özellikle, Türkiye‘deki keçi ırkları için yapılan 

kaynak taramalarında ırklar arası genetik yakınlık ve mtDNA polimorfizmlerinin 

incelendiği çalıĢmalara ulaĢılamamıĢtır.  

 

 Bu araĢtırmada Türkiye‘de en yoğun olarak yetiĢtirilen Ankara, Honamlı, 

Kilis, Kıl ve Norduz keçilerinde mtDNA D-loop ve Sitokrom-b bölgeleri incelenmiĢ 

ve filogenetik analizler yardımıyla iliĢkilendirilmeye çalıĢılmıĢtır.  
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2. GEREÇ VE YÖNTEM 
 

 

 

Bu çalıĢmada, Ankara (n=50), Honamlı (n=49), Kilis (n=51), Kıl (n=53) ve Norduz 

(n=49) keçi ırklarının mitokondrial DNA çeĢitlilikleri, ırklar arası farklılıklar ve bu 

ırkların coğrafik yerleĢimleri ile olan iliĢkisinin ortaya konulması amacıyla 

hayvanlardan alınan kan örneklerine; sırasıyla DNA izolasyonu, D-loop bölgesinin 

Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile yükseltgenilmesi ve ardından dizi analizi 

uygulanmıĢtır. DNA dizi analizi sonrası elde edilen sekans verileri filogenetik 

analizler kullanılarak incelenmiĢ, yorumlanmıĢ ve farklı haplogruplara atanan 

örnekler Sitokrom-b bölgesi için dizi analizi yapılarak moleküler saat 

hesaplanmasında kullanılmıĢlardır. 

 
 

2.1. Hayvan Materyali 
 

 

Bu araĢtırmanın materyalini, TÜBĠTAK-KAMAG 106G005 numaralı ―Türkiye Yerli 

Evcil Hayvan Genetik Kaynaklarından Bazılarının In-Vitro Korunması ve Ön 

Moleküler Tanımlanması-I (TÜRKHAYGEN-I) adlı proje kapsamında Ankara 

Üniversitesi Veteriner Fakültesi Eğitim-AraĢtırma ve Uygulama Çiftliği‘ne getirilen 

50 baĢ Ankara, 49 baĢ Honamlı, 51 baĢ Kilis, 53 baĢ Kıl ve 49 baĢ Norduz keçisi 

olmak üzere toplam 252 baĢ keçiden alınan kan örnekleri oluĢturmaktadır. 

 

Proje kapsamında ırkların sahip olduğu genetik çeĢitliliğin güvenilir düzeyde 

temsil edilebilmesi için ırklara ait bireylerin birbirine uzak bölgelerden olmasına, 

akraba olmamalarına, yaĢ, cinsiyet, akrabalık, sağlık ve ırk özelliklerine dikkat 

edilmiĢ, coğrafi alan bilgileri kaydedilmiĢtir. Keçilerin toplandığı bölgeler harita 

üzerinde gösterilmiĢtir (ġekil 2.1). 

 

 

 AraĢtırmada ele alınan ırkların her bireyinden kan örnekleri 9ml K3EDTA‘lı 

vakumlu tüplere alınmıĢ ve daha sonra altüst edilerek karıĢması sağlanmıĢtır. Kan 

örneklerinin alınmasından laboratuara ulaĢtırılmasına ve DNA izolasyon aĢamasına 

kadar +4
o
C‘lik soğuk zincirde olmasına dikkat edilmiĢtir. 
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Şekil 2.1. Örnekleme yapılan bölgeler (Kilis keçisi sarı, Kıl keçisi kırmızı, Ankara 

keçisi mavi, Honamlı keçisi yeĢil ve Norduz keçisi bordo dairelerle gösterilmiĢtir) 

 

 Örneklenen yerli keçi ırkları ve örneklem sayıları Çizelge 2.1‘de 

görülmektedir. Örneklerin toplandığı coğrafik bölgelere ait GPS verileri Ek 1‘de 

detaylı olarak verilmiĢtir. 

 

  Çizelge 2.1. Ġncelenen ırklar ve hayvan sayıları 

Keçi ırkı Hayvan Sayısı, n 

Ankara 50 

Kilis 51 

Honamlı 49 

Kıl 53 

Norduz 49 
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2.2. DNA İzolasyonu  

 

 

Kan örneklerinden DNA izolasyonu için standart fenol:kloroform yöntemi 

kullanılmıĢtır (Sambrook ve ark., 1989). Laboratuara göre düzenlenen protokol 

aĢağıda listelenmiĢtir: 

 

 9ml‘lik vakumlu tüplerde saklanan kanlar 50ml‘lik falkon tüplere alındıktan 

sonra çekirdek içermeyen kan hücrelerinin (eritrositlerin) parçalanması 

amacıyla 2X Lysis solüsyonu ile 50ml‘ye tamamlanmıĢtır.  

 Tüpler 10dk boyunca karıĢtırıcı yardımıyla 50rpm‘de iyice karıĢtırıldıktan 

sonra donmamasına dikkat edilerek 30dk süresince buzun içinde 

bekletilmiĢtir.  

 Daha sonra, tüpler 10 dakika 3000rpm, +4°C‘de santrifüj edilmiĢ ve üst kısım 

(süpernatant faz) yavaĢça dökülerek atılıp, çökeltiye 3ml salt/EDTA 

eklenerek iyice karıĢtırılmıĢtır.  

 Ardından, örneklere 0,3ml %10‘luk SDS solusyonu ve 150l proteinase K 

(10 mg/ml) eklenerek tekrar karıĢtırılma iĢlemi yapılmıĢ ve 55°C‘de 3 saat 

etüvde bekletilmiĢtir.  

 Bekleme süresi bittiğinde örnekler etiketlenmiĢ, yeni 15ml‘lik tüplere 

aktarılarak 3ml fenol (pH 8,0) eklenmiĢtir. Ardından, 20s sert bir Ģekilde 

çalkalanmıĢ ve karıĢtırıcı yardımıyla 5dk boyunca alt üst edilmiĢtir.  

 Süre sonunda, 10 dakika 3000rpm ve +4°C‘de santrifüj iĢlemi uygulanmıĢtır. 

 Santrifüj iĢleminin ardından, üst faz, yeni falkon tüplere aktarılmıĢtır. Bu 

kısmın bulanık olduğu ve/veya zorlukla ayrıldığı örneklerde, fenol iĢlemi 

tekrarlanmıĢtır.  

 Yeni tüplere alınan üst fazın üzerine 3ml fenol:kloroform:izoamil alkol 

(25:24:1) eklenmiĢ ve önce 20s sert bir Ģekilde çalkalanıp, ardından 5 dk 

boyunca karıĢtırıcı yardımıyla alt üst edilmiĢtir.  

 ĠĢlem sonunda 3000rpm ve +4°C‘de 10 dakika santrifüj iĢlemi uygulanmıĢtır. 

Santrifüj iĢleminin ardından üst fazlar tekrar steril ve uygun Ģekilde 

etiketlenmiĢ tüplere aktarılmıĢtır. Berrak ve kolay ayrılan bir faz elde 

edilemeyen örneklerde fenol: kloroform: izoamil alkol iĢlemi tekrarlanmıĢtır.  
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 Yeni tüplere aktarılan berrak üst fazın üzerine 2 katı kadar -20°C‘de 

soğutulmuĢ saf etanol eklenmiĢtir. Tüpler alt üst edilerek karıĢtırılmıĢ ve 

yoğunlaĢarak çöken DNA‘lar 1000l‘lik pipet ucu ile dikkatlice alınarak 

üzeri yazılı ve 1ml Etanol içeren 1,5ml eppendorf tüplere aktarılmıĢtır.  

 SaflaĢtırılan DNA‘lar, bir gece alkolde -20°C‘de bekletildikten sonra ertesi 

gün 8000rpm‘de 3 dakika santrifüjlenmiĢ, ardından alkolü dökülüp steril 

kabinde ağzı açık kurutulmuĢtur.  

 Alkolü uçurulan DNA‘lar 0,5ml TE solüsyonu (Tris-HCL:EDTA, 10:1, pH 8) 

ile sulandırılmıĢtır.  

 

Deneysel çalıĢmalarda kullanılan solüsyonların içerikleri ve hazırlanıĢları Ek 

2‘de listelenmiĢtir.  

 

 

 

2.3. DNA’ların Yoğunluğunun, Saflığının ve Bütünlüğünün Kontrolü 

 

 

DNA‘ların yoğunluğu ve saflığı spektrofotometrik yöntemle ölçülmüĢtür. Bu amaçla 

Ankara Üniversitesi Biyoteknoloji Enstitüsü Merkez Laboratuarı‘nda bulunan 

NanoDrop spektrofotometre cihazı kullanılmıĢtır. DNA‘ların yoğunluk ve saflık 

analizinde 260nm dalga boyunda elde edilen değerle 280nm dalga boyunda elde 

edilen değerin oranı (A260/A280) ve 260nm dalga boyunda elde edilen değerle 

230nm dalga boyunda elde edilen değerin oranı (A260/A230) kullanılmıĢtır. 

 

1,8‘in altında elde edilen A260/A280 değeri protein kontaminasyonunu, 2‘nin 

üzerinde elde edilen A260/A280 değeri RNA kontaminasyonunu ve 2‘nin altında 

elde edilen A260/A230 değeri ise fenol kontaminasyonu iĢaret ettiğinden A260/A280 

oranı 1,80 ile 2,00; A260/A230 oranı ise 2 ile 2,2 aralığında olan DNA‘lar çalıĢmaya 

dahil edilmiĢtir.  

 

 DNA‘ların bütünlüğünün (degrade olup olmadığının) kontrolü %0,8‘lik 

agaroz jel elektroforezi ile yapılmıĢtır. Bunun için; 0,8g agaroz tartılarak 100ml 1X 

TBE (Tris-Borate-EDTA) içinde homojen bir görünüm alana kadar mikrodalga 
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fırında eritilmiĢtir. Agaroz jel karıĢımı, ılık suyun altında yaklaĢık 60°C‘ye düĢene 

kadar tutulduktan sonra 8µl etidyum bromür (5mg/ml) eklenmiĢ ve köpürmemesine 

dikkat edilerek karıĢtırılmıĢtır. Agaroz jel karıĢımı, taraklar içeren jel kasedine 

dökülerek yarım saat donması beklenilmiĢ ve süre sonunda taraklar çıkartılarak, 1X 

TBE içeren elektroforez tankına alınmıĢtır. DNA‘ların görüntülenmesi amacıyla, 2l 

DNA, 2l 2X yükleme solüsyonu ve 4l distile su karıĢtırılmıĢ ve kuyucuklara 

yüklenmiĢtir. Elektroforez iĢlemi 120V‘da 20–25 dakika uygulanmıĢtır. Görüntüleme 

sistemi (Kodak Gel Logic yardımıyla DNA bantlarının varlığı ve bütünlüğü kontrol 

edilmiĢtir.  

  

 PZR‘da yükseltgenilecek DNA‘lar, yaklaĢık 100ng/µl olacak Ģekilde, 1/10 

veya 1/20 oranında saf su ile sulandırma yapılmıĢ ve +4°C‘de muhafaza edilmiĢtir. 

Saklanacak olanlar ise -20°C‘de muhafaza edilmiĢtir.  

 

 

 

2.4. mtDNA Kontrol (D-Loop) Bölgesinin Yükseltgenmesi ve Dizi Analizi 

 

 

mtDNA dizi analizi çalıĢmaları için öncelikle kontrol bölgesi (D-loop) üzerinde en 

fazla değiĢkenlik gösteren ve haplogrupların ayrımına olanak sağlayan 1.002 bazlık 

bir bölgenin yükseltgenmesi sağlanmıĢtır. Bu amaçla, Sultana ve ark. (2003) 

tarafından RFLP ile haplogrup tiplendirmede kullanılan primerlerden ikisi dıĢ 

primerler olarak belirlenmiĢ; iki ayrı PZR reaksiyonu ve enzim kesimini içeren bu 

metotlardan ikincisinin forward primeri Tip2F:5‘-CCTCACTATCAGCACCCAAA 

GC-3‘ ile birincisinin reverse primeri Tip1R: 5‘-CTACAATTTATGCTCCGGGTCG 

-3‘ kullanılmıĢtır (ġekil 2.2).  
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CAGAAAAGGAGAATAGCCAATCTCCCTAAGACTCAAGGAAGAAGCCATAGCCTCACTATCAG

CACCCAAAGCTGAAATTCTATTTAAACTATTCCCTGAACCACTATTAACCACATCTATTAAT

ATACCCCCAAAAATATTAAGAGCCTCCCCAGTATTAAATTTACTAAAAATTTCAAATATACA

ACACAAACTTCCCACTCCACAAGCCTACAGACATGCCAACAACCCACACGTATAAAAACATC

CCAATCCTAACCCAACTTAGATACCCACACAAACGCCAACACCACACAATATTACGTGTATG

CAAGTACATTACACCGCTCGCCTACACACAAATACATTTACTAACATCCATATAACGCGGAC

ATACAGCCTTCATATAGTTTACTGTATATCTACCCTACACATATGCAGTACTAATCCAGCAT

AAACGTAATGTATGTACATTACATTTTATGATCTACTTCATGTGTACGTACATAATATTAAT

GTAACAGGGACATAGTATGTATATAGTACATTAAACGATTTTCCACATGCATATTAAGTACG

TACATTAGTATTAATGTAATAAGGACATAGTATGTATATTGTACATTAAACGATCTTCCTCA

TGCATATAAGCATGTATAATGCTTCTATCGACAGTACATAGTACATTTTACTGCATATTCGT

ACATGGCACATAAAGTCAAATCCATTCCTGCCAACATGCGTATCCCGTCCACTAGATCACGA

GCTTGTCGACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGGGATCCCTCTTCTCGCTCC

GGGCCCATTAACCGTGGGGGTAGCTATTTAATGAACTTTATCAGACATCTGGTTCTTTCTTC

AGGGCCATCTCACCTAAAATCGCCCACTCTTCCCTCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAA

TGACTAATCAGCCCATGCTCACACATAACTGTGCTGTCATGCATTTGGTATTTTTTAATTTT

CGGGGATGCTTGGACTCAGCTATGGCCGTCTGAGGCCCCGACCCGGAGCATAAATTGTAGCT

GGACTTAACTGCATCTTGAGCATCCCCATAATGGTAGGCATGGGCATTGCAGTTAATGGTCA

CAGGACATATTTATTATGTTGCATTTCATCATGCATCCGCTCCACCTTTCCCCCCCCTCCTT

CTTAGATATATACCACCGTTTTAAACACGCTCCCTCCTAGATATTAGTGCAAAATTTTTCTA

CTTCCAATACTCAAATCTTTACTCCAGCCAAGGTAAATATATAAGTGCCTGGGTCTTTTACA

TGGTAAGTG 

 

Şekil 2.2. Capra hircus mitokondrial DNA/D-loop bölgesi (GenBank 

No:DQ188900) nükleotit dizisi üzerinde kullanılan primerlerin gösterimi (Altı çizili 

diziler dıĢ primerler, italik ve kalın yazılmıĢ diziler ise iç primerlerdir). 

 

 D-loop bölgesi PZR ile yükseltgenmede reaksiyon baĢına kullanılacak DNA 

kalıp miktarı, MgCl2, primer ve dNTP konsantrasyonları ile en uygun primer 

bağlanma sıcaklığının belirlenmesi amacıyla gradient PZR kurularak optimizasyon 

yapılmıĢtır. PZR‘ın ardından, yükseltgeme ürünleri %2‘lik agaroz jelde 120V altında 

20 dakika elektroforez yapılarak kontrol edilmiĢtir. 

 

 PZR amplifikasyonları 25µl total hacimde hem 1,5mM hem de 2mM MgCl2 

yoğunluğunda kalıp DNA‘dan 100-150ng, her bir primerden 5pmol, her bir 

deoksiribonükleotit trifosfattan (dNTP‘ler) 200µM, 1U Taq DNA polymerase (MBI 

Fermentas) ve 1X PCR buffer (10mM Tris-HCl, pH 9,0; 50mM KCl) olacak Ģekilde, 

Mastercycler termal döngü cihazında (Eppendorf AG, USA) yapılmıĢtır. 94°C‘de 

4dk‘lık ilk denatürasyonun ardından 94°C‘de 30s denatürasyon, 56–65°C aralığında 

değiĢen (gradient) bağlanma sıcaklığında 30s ve 72°C‘de 70s uzama aĢamalarını 

içeren 30 döngüyü takiben 70°C‘de 15dk son uzama yaptırılarak tamamlanmıĢtır. D-
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loop bölgesi ile ilgili olarak en uygun kimyasal yoğunlukları Çizelge 2.2‘de ve en 

uygun yükseltgenme koĢulları Çizelge 2.3‘de sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 2.2. D-loop bölgesi PZR reaksiyonunda kullanılan kimyasal yoğunlukları  

 

PZR kimyasalları Kullanılan yoğunluklar  

10x Buffer 1 x 

MgCl2 2mM 

dNTPs 200μM 

İleri primer 5 pmol 

Geri primer 5 pmol 

Taq DNA polymerase 1 IU 

Kalıp DNA 100-150ng 

Total ddH2O ile 25 μl’ye tamamlandı 

 

 

 

Çizelge 2.3. D-loop bölgesi PZR reaksiyonu yükseltgenme koĢulları. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 DıĢ primerlerle yükseltgemenin ardından, dizinin ortasında kalan 598 bazlık 

değiĢken bölgenin nükleotit dizisi Naderi ve ark., (2007) tarafından önerilen CAP-F: 

5‘-CGTGTATGCAAGTACATTAC-‗3 ve CAP-R: 5‘-CTGATTAGTCATTAGTC 

CATC-‗3 iç primerleriyle yeni dideoksi metodu kullanılarak hem ileri hem de geri 

yönde dizileme PZR reaksiyonu yapılmıĢtır. Özellikle bu bölgenin ortasında yer alan 

400nt‘lik kısım haplogrup belirlenmesinde rol oynayan kritik mutasyonları 

kapsamaktadır (ġekil 2.2). 

 

Sıcaklık, 

C 

Süre  

94 4dk 

94 30s 

X 30 

döngü 
64 30s 

72 70s 

70 15dk 
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 Materyal olarak kullanılan keçilerden elde edilen PZR ürünleri nükleotit 

dizilerinin belirlenmesi amacıyla reaksiyona katılmamıĢ dNTP, primer, enzim ve tuz 

kalıntılarının uzaklaĢtırılması amacıyla spin kolon bazlı temizleme kiti (Qiagen, 

QIAquick PCR Purification Kiti, Katolog No: 28106) ile temizlenmiĢtir. Firmanın 

önerdiği Ģekilde uygulanan protokol aĢağıda sunulmuĢtur: 

 

1. PZR ürünleri kısa süre ve düĢük devirde santrifüjlenerek çöktürülmüĢtür. 

2. 20–25l PZR ürünü üzerine 125l ―PB buffer‖ eklenmiĢ ve pipetlenerek 

karıĢtırıldıktan sonra filtreye temas edilmemesine dikkat edilerek üzeri yazılı 

spin kolon tüplere aktarılmıĢtır. 

3. 13.000rpm‘de 60s santrifüj edilmiĢtir. 

4. Santrifüj sonrası alt sıvı dökülmüĢ ve filtre kısmı tekrar tüplere yerleĢtirilmiĢtir. 

Tekrar filtreye temas edilmemesine dikkat edilerek 750l ―PE Buffer‖ 

eklenmiĢtir.  

5. 13.000rpm‘de 60s santrifüj edilmiĢtir. 

6. Santrifüj sonrası alt sıvı dökülmüĢ ve filtre kısmı tekrar tüplere yerleĢtirildikten 

sonra 13.000 rpm‘de 60s santrifüj iĢlemi tekrarlanmıĢtır. 

7. Filtre kısmı 1,5ml‘lik yeni ve etiketlenmiĢ eppendorf tüplerine yerleĢtirildikten 

sonra 1-2 dakika son solüsyonda bulunan alkolün uçması beklenmiĢtir. 

8. Süre sonunda filtre üzerine 50µl ―EB buffer/elution buffer‖ dikkatlice 

eklenerek 1dk oda ısısında bekletildikten sonra 14.000 rpm‘de 60s santrifüj 

yapılmıĢtır.  

 

 Temizlenmesi yapılan PZR ürünlerinin  %2‘lik agaroz jelde kontrolleri 

yapılmıĢtır. Buradaki yoğunluklarına göre de Sanger‘in (1977) dizi sonlandırma 

(chain termination) metoduna dayanan dizileme reaksiyonu uygulanmıĢtır. 

 

 Ankara, Kilis ve Honamlı keçilerinde D-loop bölgesi dizileme PZR 

reaksiyonu için ―Dye Terminator Cycle Sequencing (DTCS) Quick Start, Katolog 

No:608120‖ kiti kullanılmıĢtır. Dizileme PZR reaksiyonunun optimizasyonu için, 

betainli ve betainsiz olmak üzere 10l toplam hacim içerisinde, 0,5–1l PZR ürünü, 

4l sekans kiti premixi, 1l (1,6pmol) ileri veya geri primer ve 2,5l distile su 
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kullanılarak yapılmıĢtır.  Dizileme reaksiyonları DNA Engine Tetrad 2 Peltier 

Thermal Cycler (Biorad) cihazında 50ºC ve 55ºC bağlanma ısılarında ayrı ayrı 

denenmiĢtir. Dizileme PZR reaksiyonunda en uygun sonuç alınan kimyasallar 

Çizelge 2.4‘de sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 2.4. D-loop bölgesi ile ilgili olarak dizileme PZR reaksiyonunda kullanılan 

kimyasallar ve miktarları 

 

Kimyasallar Kullanılan miktarlar, l 

Kit Premixi 4 

Betain 2 

Primer (ileri veya geri); 1,6pmol/l 1 

PZR ürünü 1 

ddH20 2 

Total hacim 10 

 

 Yapılan optimizasyon çalıĢmalarında dizileme PZR reaksiyonunda en uygun 

bağlanma sıcaklığı ileri yönlü iç primer için 55ºC, geri yönlü iç primer için ise 50ºC 

bulunmuĢtur. Tüm örnekler hem ileri hem de geri iç primerlerle dizileme 

reaksiyonuna tabi tutulmuĢ yani her bir dizi iki yönlü okunmuĢtur. Dizileme PZR 

reaksiyonunda kullanılan reaksiyon koĢulları Çizelge 2.5‘de sunulmuĢtur. 

 

Çizelge 2.5. D-loop bölgesi ile ilgili olarak dizileme PZR reaksiyonu koĢulları 

 

 

 

 

  

  

 Dizileme PZR reaksiyonunun ardından, reaksiyona katılmamıĢ ddNTPlerin 

ve primer kalıntılarının uzaklaĢtırılması amacıyla Etanol çöktürmesi (presipitasyonu) 

yapılmıĢtır. Etanol çöktürmesinde yapılan iĢlemler aĢağıda sunulmuĢtur. 

 

1. 1,5ml lik eppendorf tüplere örnek isimleri yazılarak hazırlanmıĢtır. 

Sıcaklık, ºC Süre 

96 3dk 

94 20s 

X 30 döngü 55/50 20s 

60 4dk 
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2. PZR ürünleri kısa süre ve düĢük devirde santrifüjlenerek çöktürülmüĢtür. 

3. Tüpler buz üzerine alındıktan sonra, her bir tüp içerisine 1µl 125mM ve pH 

8,0‘lik EDTA (Etilen Diamin Tetra Asetik Asit) dağıtılmıĢtır. 

4. Üzerlerine 10µl PZR ürünü yavaĢça ve pipetlenmeden eklenmiĢtir. 

5. Her bir tüpe yavaĢça ve yine pipetlenmeden 1µl 3mM‘lık NaAc (Sodyum 

asetat) eklenmiĢtir. 

6. Tüpler kısa süreli vortekslendikten sonra her bir tüpe -20ºC‘de tutulmuĢ 

%100‘lük etanolden 35µl eklenmiĢ ve tekrar kısa süreli vortekslenmiĢtir.  

7. Tüpler 15dk oda koĢulunda bekletilmiĢtir. 

8. Süre sonunda tüpler bağlantı yerleri tek yöne bakacak Ģekilde  + 4ºC‘de ve 

14.000rpm‘de 20dk santrifüj edilmiĢtir. 

9. Santrifüj sonunda her bir tüpe 100l‘lik pipet ucu ile girilerek pelete değmeden 

alkol alınıp atılmıĢtır. 

10. Pelet üzerine taze hazırlanmıĢ %70‘lik etanolden 130µl konulmuĢ ve tüpler 

yavaĢça bir kez alt üst edilmiĢtir. 

11. Tüpler bağlantı yerleri yine aynı yöne bakacak Ģekilde + 4ºC‘de ve 

14.000rpm‘de 10dk santrifüj edilmiĢtir. 

12.  Santrifüj sonunda alkol dikkatlice dökülerek tekrar + 4 ºC‘de ve 14000 rpm‘de 

45 s santrifüj edilmiĢtir. 

13.  Santrifüj sonunda kalan etanol 10l‘lik pipet ucu ile dikkatlice ve pelete 

değmeden alındıktan sonra etanolün iyice uçurulması için tüpler 10dk ağzı açık 

bekletilmiĢlerdir. 

14. Süre sonunda her bir örneğin üzerine 20µl deiyonize formamid eklenmiĢ ve 

hafifçe vortekslenmiĢtir. Peletin formamid içinde iyice çözünmesi için 

100l‘lik pipet ucu ile tüpün iç yüzünü kazır Ģekilde 2–3 dakika pipetasyon 

iĢlemi yapılmıĢtır. 

 

 Deiyonize Formamid içinde sulandırılan floresan iĢaretli PZR ürünleri 96‘lık 

platelere alınıp üzerine mineral yağ damlatılarak, Ankara Üniversitesi Biyoteknoloji 

Enstitüsü Merkez Laboratuvarı‘nda bulunan Beckman Coulter CEQ8000 otomatik 

dizi analiz sistemine yüklenmiĢtir. Zayıf veya tuz kirliliğine bağlı hatalı pikler alınan 

örneklerde dizileme PZR reaksiyonu tekrarlanmıĢtır.  
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 Kıl ve Norduz keçilerine ait PZR ürünleri ise hizmet satın alımı yapılarak dizi 

analizi yapılmıĢtır. Bu amaçla DNA izolasyonu yapılan örneklerin D-loop bölgesi 

PZR‘la yükseltgenmiĢ ve PZR temizleme iĢleminden sonra hizmet alımı yapılan 

firmaya teslim edilmiĢtir. Buradaki dizileme reaksiyonları ABI3130 cihazı 

kullanılarak yapılmıĢtır. 

 

 

 

2.5. mtDNA Sitokrom-b Bölgesinin Yükseltgenmesi ve Dizi Analizi  

 

 

Her bir ırk içerisinde D-loop bölgesi yönünden farklı haplogruplara ayrılan ya 

da Median Joining networkunde farklı haplotip yapısı gösteren örneklere Sitokrom-b 

bölgesi açısından da incelenmek üzere dizi analizi uygulanmıĢtır. Bu amaçla D-loop 

dizi analizi sonuçlarına göre A haplogrubundan 4 örnek, G haplogrubundan 6 örnek 

ve D haplogrubundan 1 örnek olmak üzere toplam 11 örnek analiz için seçilmiĢlerdir. 

Böylece, farklı haplotipler gösteren bu örneklerin populasyona katılıĢ zamanının 

belirlenmesi amaçlanmıĢtır. Seçilen hayvanların ırkları ve dahil oldukları haplogrup 

Çizelge 2.6‘da belirtilmiĢtir.  

 

Sitokrom-b gen bölgesi D-loop bölgesine oranla daha az çeĢitlilik 

gösterdiğinden (1140 bazda sadece 50 değiĢken bölge içerdiğinden) ve haplogrup 

ayrımına olanak vermediğinden tüm örneklerin dizi analizi yapılmamıĢtır. 

 

Çizelge2.6. Sitokrom-b dizi analizi yapılan örnekler 

 

A haplogrubunu temsil 

eden örnekler 

G haplogrubunu temsil 

eden örnekler 

D haplogrubunu temsil 

eden örnekler 

Ankara E7 Ankara D14 Kilis D7 

Kilis E19 Honamlı D22  

Norduz E143 Honamlı E28  

Kıl E37 Honamlı E29  

 Honamlı E34  

 Kilis D6  
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 Sitokrom-b bölgesinin PZR ile yükseltgenmesi için önce evrensel primerler 

denenmiĢtir. Bu amaçla ileri primer olarak L14724V: 5′ATGATATGAAAAACCAT 

CGTTG-3′  ve geri primer olarak H15915V: 5′-TCTCCTTCTCTGGTTTACAAGA 

C-3′ ile yükseltgenme denenmiĢ ancak daha sonra dizi analizi ile ilgili olarak 

yaĢanan sorunlardan dolayı H15915V primeri çalıĢma dıĢı bırakılmıĢtır. Yerine 

saçtokası, homo /heterodimer yapılarının kontrolünü sağlayan, çevrimiçi ulaĢılabilen 

IDT Oligo Analyzer3.1, PerlPrimer programı (Marshall, 2004) ve CLC Main 

Workbench (CLC bio Inc.) yazılımları kullanılarak yeni bir primer; Caphir -

Sito1Rev: 5‘-GGCTATTCTCCTTTTCTGGTT-3‘ belirlenmiĢtir. Bu primerlerle 

1140 bazlık Sitokrom-b bölgesini içine alan 1242 bazlık bir bölge 

yükseltgenmektedir (ġekil 2.3). 

 
ATGATATGAAAAACCATCGTTGTTATTCAACTACAAGAACACTAATGACCAACATCCGAAAGACCC

ACCCATTAATAAAAATTGTAAACAACGCATTTATTGACCTCCCAACCCCATCAAACATCTCATCATGA

TGAAACTTTGGATCCCTCCTAGGAATTTGCCTAATCTTACAAATCCTGACAGGCCTATTCCTAGCAAT

ACACTATACATCCGACACAATAACAGCATTTTCCTCTGTAACTCACATTTGTCGAGATGTAAATTATG

GCTGAATCATCCGATACATACACGCAAACGGAGCATCAATATTCTTTATCTGCCTATTCATACATATC

GGACGAGGTCTATATTATGGATCATATACCTTTCTAGAAACATGAAACATTGGAGTAATCCTCCTGCT

CGCAACAATGGCCACAGCATTCATAGGCTATGTTTTACCATGAGGACAAATATCATTTTGAGGGGCAA

CAGTCATCACTAATCTTCTTTCAGCAATCCCATATATTGGCACAAACCTAGTCGAATGAATCTGAGGG

GGGTTCTCAGTAGACAAAGCCACTCTCACCCGATTCTTCGCCTTCCACTTTATCCTCCCATTCATCAT

CACAGCCCTCGCCATAGTCCACCTGCTCTTCCTCCACGAAACAGGATCGAACAACCCCACAGGAATTC

CATCAGACACAGATAAAATCCCATTTCACCCTTACTACACCATTAAAGATATCTTAGGCGCCATGCTA

CTAATTCTTGTTCTAATATTACTAGTACTATTCACACCCGACCTACTCGGAGACCCAGACAACTATAT

CCCAGCAAATCCACTCAATACACCCCCTCACATTAAACCTGAGTGGTATTTCCTATTTGCATACGCAA

TCCTACGATCAATCCCCAACAAACTAGGAGGAGTCCTAGCCCTAGTCCTCTCAATCCTAATCTTAGTA

CTTGTACCCTTCCTCCACACATCTAAACAACGAAGCATAATATTCCGCCCAATCAGCCAATGCATATT

CTGAATCCTGGTAGCAGATCTATTAACACTCACATGAATTGGAGGACAGCCAGTCGAACATCCCTACA

TTATTATTGGACAACTAGCATCTATTATATATTTCCTCATCATTCTAGTAATAATACCAGCAGCTAGC

ACCATTGGAAACAACCTTCTAAAATGAAGACAAGTCTTTGTAGTACAATCAATACACTGGTCTTGT

AAACCAGAAAAGGAGAATAGCC 

 

Şekil 2.3. Capra hircus Sitokrom-b bölgesi nükleotit dizisi ve kullanılan primerlerin 

gösterimi; oklar gen bölgesini, altı çizili yazılmıĢ nükleotitler dıĢ primerleri, italik ve 

kalın yazılanlar ise iç primerleri ifade etmektedir. 

 

 Sitokrom-b bölgesi PZR ile yükseltgenmede reaksiyon baĢına kullanılacak 

DNA kalıp miktarı, MgCl2, primer ve dNTP konsantrasyonları ile en uygun primer 

bağlanma sıcaklığının belirlenmesi amacıyla gradient PZR kurularak optimizasyon 

yapılmıĢtır. PZR‘ın ardından, yükseltgeme ürünleri %2‘lik agaroz jelde 120 V 

altında 20 dakika elektroforez yapılarak kontrol edilmiĢ ve en uygun kimyasal 

konsantrasyonları ve primer bağlanma sıcaklığı belirlenmiĢtir (Çizelge 2.7–2.8). 
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Çizelge 2.7. Sitokrom-b bölgesi PZR kimyasal konsantrasyonları 

 

PZR 

Kimyasalları 

Kullanılan  

yoğunluklar 

10x Buffer 1 x 

MgCl2 2,5mM 

dNTPs 200μM 

Forward primer 5pmol 

Reverse primer 5pmol 

Taq DNA polymerase 1 IU 

Kalıp DNA 100-150ng 

Total ddH2O ile 25 μl‘ye tamamlandı 

 

 

Çizelge 2.8. Sitokrom-b bölgesi PZR yükseltgenme koĢulları. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Tüm bölgenin yükseltgenmesinin ardından elde edilen 1242 baz 

uzunluğundaki PZR ürünleri reaksiyona katılmamıĢ dNTP, primer, enzim ve tuz 

kalıntılarının uzaklaĢtırılması amacıyla spin kolon bazlı temizleme kiti (Qiagen, 

QIAquick PCR Purification Kiti, Katolog No: 28106) ile Bölüm 2.4.‘de belirtilen 

protokole göre temizlenmiĢtir.  

 

 Sitokrom-b bölgesinin nükleotit diziliminin belirlenmesi için IDT Oligo 

Analyzer3.1, PerlPrimer programı (Marshall, 2004) ve CLC Main Workbench (CLC 

Sıcaklık,  ºC Süre  

94 4dk 

94 30s 

X 30 döngü 59 30s 

72 70s 

70 15dk 
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bio Inc.) yazılımları kullanılarak iç (internal) primerler tasarlanmıĢtır. Yeni 

tasarlanan primerlere ait nükleotit dizilimleri Çizelge 2.9‘de belirtilmiĢtir.  

 

Çizelge 2.9. Yeni tasarlanan primerlere ait diziler. 

 

Primer adı Primer dizisi, 5’ 3’ 

Caphir -Sito1intFor CCTCCTGCTCGCAACAATGG 

Caphir -Sito1intRev ATGGGATTGCTGAAAGAAGA 

Caphir -Sito2intFor TACTATTCACACCCGACCTA 

Caphir -Sito2intRev TTGGGGATTGATCGTAGGATT 

 

  

 TemizlenmiĢ PZR ürünlerinin nükleotit dizilerinin belirlenmesi için hizmet 

satın alımı yapılarak 3 ileri ve 3 geri primerle dideoksi metoduna göre dizi analizi 

reaksiyonu uygulanmıĢtır. 

 

 

2.6. Dizi Analizi Sonuçlarının Değerlendirilmesi  

 

Her bir örnek için hem ileri hem de geri primerlerin kullanılmasıyla elde 

edilen kromotogramlar BioEdit Version 7.0.9.1 (Hall, 1999) programında açılarak alt 

alta sıralanmıĢ, geri primerin ―reverse komplementi‖ alınarak ileri primerle 

karĢılaĢtırılmıĢ ve konsensus diziler elde edilmiĢtir. Ayrıca Sitokrom-b bölgesi için 3 

ileri ve 3 geri primerden elde edilen diziler de ortak kısımları çakıĢtırılarak kontigler 

oluĢturulmuĢ ve ardından konsensus diziler elde edilmiĢtir. Cihazın pikleri hatalı 

okuyup okumadığı da elektroferogramlar gözle incelenerek ve konsensus dizilerle 

karĢılaĢtırılarak kontrol edilmiĢtir.  

 

Her bir örnek için elde edilen konsensus diziler ve GenBank‘dan 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) indirilen referans diziler, BioEdit Version 

7.0.9.1 (Hall, T. 1999) programı altında ―Clustal W Multiple Alignment‖ yazılımı 

kullanılarak aynı baz dizileri alt alta gelecek Ģekilde hizalanmıĢtır. Hizalamanın 

ardından tüm dizilerin aynı uzunlukta olması için sondan ve baĢtan fazla okunmuĢ 
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bazlar kesilip, analiz dıĢı bırakılmıĢtır. Sonraki analizler D-loop bölgesi ile ilgili 

olarak kalan 453 baz dizisi (duplikasyonlular için 530 baz) ve Sitokrom-b bölgesi 

için ise 1148 baz dizisi kullanılarak sürdürülmüĢtür. HizalanmıĢ diziler fasta 

formatında kaydedilerek istatistik programlarında kullanılmak üzere dosyalanmıĢtır. 

 

 

 

2.7. Filogenetik ve İstatistiksel Analizler 

 

 

Nükleotit () ve Haplotip Çeşitliliği (H) ile Haplogrup Frekanslarının 

Belirlenmesi: Ele alınan ırklar arasındaki nükleotit () ve haplotip çeĢitliliği (H) 

farklarının belirlenmesi amacıyla DnaSP v5 programı (Librado ve Rozas, 2009) 

kullanılmıĢtır.  

 

Nükleotit Yer Değiştirme Oranlarının Belirlenmesi: Nükleotit yer değiĢtirme 

oranlarının ve populasyonlar arası farklılıkların belirlenmesi amacıyla DnaSP v5 

programı (Librado ve Rozas, 2009) kullanılmıĢtır. Bu değerlerin hesaplanmasında 

Kimura iki parametre (K2P) modelinden yararlanılmıĢtır. 

 

Genetik Mesafe Ölçümü: Irklar arası genetik mesafe ölçümleri, Nei‘nin ―Standart 

Genetik Mesafe‖ hesaplaması ve Wright'ın F istatistiği hesaplamaları baz alınarak 

yapılmıĢtır. Bu amaçla MEGA 4.0 programı ve Arlequin ver3.5.1.2 programı 

(Excoffier ve Lischer, 2010) kullanılmıĢtır. Elde edilen ırklar arası uzaklık 

matrikslerine göre PHYLIP 3.69 programında NEIGHBOR yazılımı (Felsenstein, 

2005) ve TreeView programı kullanılarak ağaçlar oluĢturulmuĢtur.  

 

 Genetik mesafe ölçümünde kullanılacak nükleotit yer değiĢimi modellerinden 

hangisinin kullanılacağı ile ilgili uygun yöntemi belirlemek için Kumar ve ark. 

(1993) tarafından önerilen sistemden yararlanılmıĢtır. Buna göre: 

1) Farklı diziler/gruplar arası genetik farklılık 0.05 ya da daha az ise  (d < 0.05), 

transisyon/transversiyon oranına bakılmaksızın Jukes-Cantor modeli 

seçilebilmektedir; 
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(2) Farklı diziler/gruplar arası farklılık 0.05 < d < 0.3 olduğunda 

transisyon/transversiyon oranı çok yüksek olmadığı sürece (R <2) Jukes-Cantor 

modeli; transisyon/transversiyon oranı yüksekse ve çok sayıda nükleotit 

inceleniyorsa K2P modeli seçilebilmektedir; 

(3) Farklı diziler/gruplar arası farklılık 0.3 < d < 1 ise, transisyon/transversiyon oranı 

da düĢük ise ve aynı zamanda nükleotitlerin (A, T, C, G) frekansı eĢit değilse 

Tajima-Nei mesafe ölçüm modeli seçilebilir. Nükleotitlerin (A, T, C, G) frekansı eĢit 

değilse, transisyon/transversiyon oranı ve G+C içeriği yüksek ise Tamura veya 

Tamura-Nei mesafe ölçüm modelleri seçilebilmektedir.  

 

 En uygun nükleotit yer değiĢim modelini belirlemek için ModelTest, v3.7 

(Posada ve Crandall,1998) programı kullanılmıĢ, oldukça yakın skorlar veren K2P, 

GTR ve HKY modelleri tercih edilmiĢtir. 

 

Mantel Test Analizi: Irk düzeyinde coğrafi uzaklık ve genetik uzaklık arasındaki 

korelasyon, Arlequin ver3.5.1.2 (Excoffier ve Lischer, 2010) programında Mantel 

test ile hesaplanmıĢtır.  Bu amaçla ırklara ait FST değerleri matriksi ile örnekleme 

bölgelerinin santimetrik uzaklıklarından elde edilen matriks, 10.000 permutasyonla 

%95 güven eĢiği altında analiz yapılmıĢtır. Elde edilen regresyon değerine (r)
 
ve X 

değiĢkeni yoluyla Y değiĢkenini belirleme katsayısına (r
2
)

 
göre yorumlanmıĢtır.  

 

 Bireysel olarak coğrafi koordinatları (enlem/boylam) ile genetik uzaklıkları 

arasında iliĢki olup olmadığının belirlenmesi amacıyla, Alleles In Space (AIS) 

(Miller, 2005) programı kullanılarak Mantel test yapılmıĢtır. Analiz hem tüm 

örnekler dahil olacak Ģekilde bir seferde hem de populasyon bazında 5 ırk için ayrı 

ayrı tekrarlanmıĢtır. 

 

Filogenetik Ağaç Oluşturulması: Irklar arası iliĢkinin ve haplotipik yapının görsel 

olarak ayırt edilebilmesi ve daha iyi anlaĢılabilmesi amacıyla, elde edilen diziler 

filogenetik ağaç ve network oluĢturulmasında kullanılmıĢtır. Bu amaçla, MEGA 4.0 

programı (Kumar ve ark., 2008) kullanılarak Çiftler Bazında Veri Silme (Pairwise 

Deletion) ve 1000 bootstrap seçenekleri altında K2P modeline göre NJ ağacı, ME ve 
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Maksimum olasılık ağaçları ile her bir haplotipe göre Network 4.516 programı 

(Bandelt ve ark., 1999) kullanılarak Median joining networku oluĢturulmuĢtur.  

  

 Haplotiplerin hangi haplogruplara dahil olduğunun belirlenebilmesi amacıyla 

A, B, C, D, F ve G haplogruplarından oldukları bilinen diziler NJ ağacı oluĢturulması 

sırasında referans dizi olarak kullanılmıĢlardır. Kullanılan referans dizilerin GenBank 

kodları Çizelge 2.10‘da listelenmiĢtir. 

 

Çizelge 2.10. Analizlerde haplogruplara atamada kullanılan referans diziler  

 

Referans dizinin ait 

olduğu 

haplogrup 

Referans dizinin 

GenBank kodu 
Referans 

A haplogrubu AY155721  

EF618134  
Naderi ve ark. 2007 

B haplogrubu EF617706 (B1) 

DQ121578 (B2) 

Naderi ve ark. 2007 

Liu ve ark. 2006 

C haplogrubu EF618413  

DQ188892  

D haplogrubu EF617701  

DQ188893 

F haplogrubu DQ241349        Sardina ve ark. 2006 

G haplogrubu EF618535 (Turkiye)       

EF617727 (Mısır) 

EF618084 (Ġran)       

Naderi ve ark. 2007 

 

 

 Ayrıca dıĢ grup olarak koyun (Ovis aries) mtDNA kontrol bölgesine ait 

diziyle çeĢitli yaban keçilerine ait mtDNA kontrol bölgesine ait diziler de 

kullanılmıĢtır. Kullanılan dizilere ait bilgiler ve GenBank kodları Çizelge 2.11‘de 

listelenmiĢtir. 
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Çizelge 2.11. Analizlerde dıĢ grup olarak kullanılan dizilere ait GenBank kodları. 

 

Tür adı GenBank kodu 

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 nubiana AJ317871 

Capra falconeri AJ317872 

Ovis aries AM279285 

 

 Diğer nükleotit değiĢim modellerinden elde edilecek topoloji farklılığını 

görebilmek amacıyla fasta formatında hizalanmıĢ diziler kullanılarak PhyML v3.0, 

aLRT programında analiz yapılmıĢtır. Bu amaçla GTR modeli seçilerek, olasılık 

oranlarına dayanan likelihood ratio testine (aLRT test) göre en olası ağacın 

çizdirilme analizi (maximum likelihood methodu)  uygulanmıĢtır (Guindon ve 

Gascuel, 2003). Programın orijinal çıktı dosyasını Newick formatında olup MEGA 

4.0 (Kumar ve ark., 2008) programı ile görsel hale getirilmiĢtir.   

 

Uyumsuzluk Dağılım Analizleri: Uyumsuzluk dağılım analizi için DnaSP v5 

programı (Librado ve Rozas, 2009) kullanılmıĢtır. Irklar, elde edilen raggedness 

istatistikleri ve ikili grup farklılıkları ortalamaları açısından karĢılaĢtırılmıĢlardır. 

Populasyonların geçmiĢi ile ilgili fikir veren uyumsuzluk dağılım analizi için önce 

beĢ ırktan tüm haplotipler analiz edilmiĢ ve daha sonra Ankara ve Kilis keçisi 

populasyonlarındaki G ve D haplogrubuna sahip örneklerle dublikasyon insersiyonu 

taĢıyan iki örnek analiz dıĢı bırakılarak A haplogruplu bireyler analize dahil 

edilmiĢtir. Uyumsuzluk dağılımı analizleri haplogruplar arasında ve ırklar arasında 

olmak üzere ayrı ayrı analiz edilmiĢtir ve grafik çizdirilmiĢtir.  
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Nötralite Testleri: Nötral teorinin test edilmesi amacıyla ile ilgili hesaplamalar ve 

önemlilik testleri DnaSP v5 programı (Librado ve Rozas, 2009) ile yapılmıĢtır. 

Nötralitenin test edilmesinde Fu ve Li‘nin D* testi, Fu ve Li‘nin F* testi, Fu‘nun Fs 

testi ve Tajima‘nın D testi kullanılmıĢtır. Ayrıca populasyonların geçmiĢinin ortaya 

konulmasında filogenetik ağaç çizimlerinden de yararlanılıĢtır. 

 

Moleküler Varyans Analizi (AMOVA): AMOVA analizi için gruplar oluĢturularak 

analiz edilmiĢtir. Grupların oluĢturulmasında coğrafi dağılım, haplotip çeĢitliliği ve 

FST değerlerinden yararlanılmıĢtır.  

 

AMOVA analizi önce için dört deney düzeneği oluĢturulmuĢtur. Ancak önce 

gruplar içi yanıltıcı varyasyon artıĢına neden olabilecek G ve D haplogrubuna dahil 

örneklerle dublikasyon insersiyonu görülen örnekler analizden çıkartılmıĢtır. 

Dolayısıyla analizler sadece A haplogrubundan örneklere uygulanmıĢtır. Bu 

örneklere ait haplotipler DnaSP programı altında ırkların altında gruplanarak ―.arp‖ 

formatında kaydedilmiĢtir. Ardından Arlequin ver3.5.1.2 (Excoffier ve Lischer, 

2010) programında açılarak ırkların gruplara ataması yapılmıĢtır.  

 

Buna göre: 

 Ġlk deney düzeneği tüm ırklar bir grupta olacak Ģekilde;  

 Ġkinci deney düzeneği ırkların coğrafi olarak yakınlıklarına göre planlanmıĢ ve 3 

grup düzenlenmiĢtir. Bunlardan 1.grup Honamlı ve Kıl keçilerini, 2.grup 

Ankara keçilerini 3.grup ise Kilis ve Norduz keçilerini içerecek Ģekilde; 

 Üçüncü deney düzeneğinde ırklar haplotip çeĢitliliklerine göre ayrılmıĢ ve 1.grup 

Honamlı ve Kilis keçilerini, 2.grup Kıl ve Ankara keçilerini 3.grup ise 

Norduz keçilerini içerecek Ģekilde; 

 Dördüncü deney düzeneğinde ise yine coğrafik olarak yerleĢimleri düĢünülerek 

ikinci deneyin doğruluğunu test etmek için tasarlanmıĢtır. Buna göre;  1.grup 

Honamlı, Kıl ve Ankara keçilerini, 2.grup ise Kilis ve Norduz keçilerini 

içerecek Ģekilde düzenlenmiĢtir. 
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Moleküler Saat Analizleri ve En Yakın Ortak Ata Zamanı (The Time The Most 

Recent Common Ancestor, TMRCA) Hesaplanması: Sitokrom-b bölgesi, protein 

kodlayan bir bölge olduğundan D-loop bölgesine oranla daha yavaĢ mutasyona 

maruz kalmakta ve mutasyon birikimi geçen zamana göre sayıca artmaktadır. Bu 

nedenle moleküler saat ve en yakın ortak ata zamanının belirlenmesinde Sitokrom-b 

bölgesi kullanılmıĢtır. Farklı haplogrupları temsil eden örneklere ve koyuna ait 

Sitokrom-b dizileri (GenBank no:X56284) arasında evrimsel farklılaĢmanın sırasının 

hesaplanması için MEGA 4.0 (Kumar ve ark., 2008) programı ile kodon 

pozisyonlarına ve nükleotit yer değiĢtirmelerine dayanan Maximum Composite 

Likelihood metodunu kullanan Minimum Evolutionary ağacı ve K2P modelini 

kullanarak NJ ağacı oluĢturulmuĢtur. Bu amaçla belirlenen 12 diziye, Çiftler Bazında 

Veri Silme (Pairwise Deletion) ve 1000 bootstrap seçenekleri altında analiz 

uygulanmıĢtır. Elde edilen ağaçlarda moleküler saat kalibrasyonu kullanılarak 

mutasyon oranı girilmiĢ ve haplogruplar için yaklaĢık ortak ata zamanları 

hesaplanmıĢtır 

 

 

 

2.8. Çalışmada Kullanılan Analiz Programları  
 

 

Bu çalıĢmada kullanılan analiz programları ve eriĢim adresleri aĢağıda listelenmiĢtir. 

 

 BioEdit Sequence Alignment Editor 

EriĢim: http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html 

 DnaSP (DNA Sequence Polymorphism) 

EriĢim: http://www.ub.es/dnasp/ 

 MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) 

EriĢim: http://www.MEGAsoftware.net/ 

 ModelTest  

EriĢim: http://darwin.uvigo.es/software/modeltest.html 
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NEB cutter V2.0 

EriĢim: http://tools.neb.com/NEBcutter2/index.php 

 Network  

EriĢim: http://www.fluxus-engineering.com/sharenet.htm 

Phylip 

EriĢim: http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html 

TreeView  

EriĢim http://taxonomy.zoology.gla.ac.uk/rod/treeview.html 

Alleles in Space (AIS) 

EriĢim: http://www.marksgeneticsoftware.net/AISInfo.htm 

Arlequin  

EriĢim: http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/ 

PhyML (PHYlogenetic inferences using Maximum Likelihood) 

EriĢim: http://www.phylogeny.fr/version2_cgi/one_task.cgi?task_type=phyml
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3. BULGULAR 

 

 
 

3.1. DNA İzolasyonu ve Kontrolü 

 

 

Bu araĢtırmada incelenen keçi ırklarından izole edilen DNA‘ların saflığı, miktarı ve 

bütünlüğü kontrol edilerek bunlara ait agaroz jel elektroforezi görüntüleri ġekil 3.1, 

ġekil 3.2, ġekil 3.3, ġekil 3.4 ve ġekil 3.5‘de verilmiĢtir  

 

 

 
 

Şekil 3.1. Ankara keçisi örneklerine ait DNA‘ların %0,8‘lik agaroz jel görüntüsü 

(AnkD1-D25; AnkE1-E25; her sıranın sonunda 100bp DNA ladder, MBI Fermentas) 
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Şekil 3. 2. Kilis keçisi örneklerine ait DNA‘ların %0,8‘lik agaroz jel görüntüsü 

(Soldaki jel KlsD1-D26; Sağdaki jel KlsE1-E25; her sıranın sonunda 1kb DNA 

ladder, MBI Fermentas) 

 

 
 

Şekil 3.3. Honamlı keçisi örneklerine ait DNA‘ların %0,8‘lik agaroz jel görüntüsü 

(Soldaki jel HnmD1-D25; Sağdaki jel HnmE26-E49; her sıranın sonunda 100bp 

DNA ladder, MBI Fermentas) 
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Şekil 3.4. Kıl keçisi örneklerine ait DNA‘ların %0,8‘lik agaroz jel görüntüsü (KılD1-

D25; KılE31-E58; M: 100bp DNA ladder, MBI Fermentas) 

 

 

 

 

Şekil 3.5. Norduz keçisi örneklerine ait DNA‘ların %0,8‘lik agaroz jel görüntüsü (M: 

100bp DNA ladder, MBI Fermentas; NRDE111-E163; NRDD112-D154)  
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3.2. mtDNA Kontrol (D-Loop) Bölgesinin Polimeraz Zincir Reaksiyonu İle 

Yükseltgenmesi  

 

 

Bütün ırklar için dıĢ primerlerle mtDNA kontrol bölgesi (D-loop) üzerinde 1.002 

bazlık bölge yükseltgenilmiĢ ve Ankara keçilerine ait PZR ürünlerinin agaroz jel 

elektroforez görüntüleri ġekil 3.6‘da verilmiĢtir. 

 

 
 

Şekil 3.6. Ankara keçilerinde mtDNA D-loop bölgesi yükseltgenme ürünlerinin % 

2‘lik agaroz jel elektroforez görüntüsü (Her sırada soldan ilk kuyucuk 1kb‘lik DNA 

ladder, MBI Fermentas, diğer kuyucuklar sırasıyla: Ank D1-AnkD23) 

 

 Beklenilen (1002 bazlık) bölgede tek ve kalın bantların tespiti ile baĢarılı 

bulunan PZR ürünleri dizi analizi için ayrılmıĢtır. Zayıf bant veren veya özgün 

olmayan bant alınan DNA‘ların ise PZR‘ları tekrarlanarak tek ve kalın bantlar elde 

edilmiĢtir.  

 

 

 

3.3. mtDNA Kontrol (D-Loop) Bölgesinin Dizi Analizi  

 

 

Tüm DNA‘ların dizileme PZR reaksiyonunun ardından elde edilen dizi 

analizi sonuçları alt alta hizalanıp incelenerek, bir Honamlı keçisinde (Hnm D7) ve 

bir Kilis keçisinde (Kls E11) 77nt‘lik bir duplikasyon insersiyonu (77 nükleotit 

uzunluğunda bir bölgenin tekrarlanarak diziye eklenmesi) tespit edilmiĢ ancak her iki 

dizi arasında da baz farklılıkları olduğu belirlenmiĢtir. ġekil 3.7‘de gösterildiği gibi 
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hizalanan diziler fasta formatında kaydedilerek ve istatistik programlarında 

kullanılmak üzere dosyalanmıĢtır.  

 

 

Şekil 3.7. Dizileme PZR reaksiyonundan elde edilen dizi analizlerine ait veri örneği. 

  

 

 

3.4. mtDNA Kontrol (D-Loop) Bölgesinin Filogenetik ve İstatistik Analizleri 

 

 

3.4.1. Nükleotit () ve Haplotip Çeşitliliği (H)  

 

 

Ġncelenen ırklarda mtDNA çeĢitliliği ile ilgili istatistiki değerler Çizelge 3.1‘de 

verilmiĢtir.  
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Çizelge 3.1. Ġncelenen ırklarda mtDNA çeĢitliliği ile ilgili istatistikî değerler. 

Ö.S.: Örnek sayısı; H.S.: Haplotip sayısı; H.Ç.: Haplotip çeĢitliliği; P.B.: Polimorfik 

bölge; P.B.V.S.: Parsimonik bilgi verici bölge sayısı; N.Ç.: Nükleotit çeĢitliliği; S.S.: 

Standart sapma. 

 

 Çizelge 3.1‘e göre en yüksek haplotip çeĢitliği H=0,998 (±0,004) değeri ile 

Kilis keçilerinde belirlenmiĢken en düĢük haplotip çeĢitliliği ise 0,983 (±0,008) 

değeri ile Norduz keçilerinde gözlenmiĢtir.  Nükleotit çeĢitliliği için ise en yüksek 

değer Honamlı keçilerinde =0,02337 (±0,00187), en düĢük değer ise yine Norduz 

keçilerinde =0,01923 (±0,00101) gözlenmiĢtir. Ayrıca polimorfik bölge ve 

parsimonik bilgi verici bölge sayıları da Kilis keçisinde diğer ırklara oranla oldukça 

yüksek bulunmuĢtur.  

 

 Ġncelenen 252 baĢ keçide toplam 208 haplotip belirlenmiĢtir. Bu 208 

haplotipten 174‘ü özgündür, yani her keçi ırkı için sadece bir hayvanda 

belirlenmiĢtir. Hemen hemen her hayvan kendine özgü bir haplotip taĢımaktadır. 

ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve haplogrupları Ek-3‘de 

listelenmiĢtir. 

 

 Bazı haplotiplerin ırk içinde iki veya daha fazla hayvanda görüldüğü 

belirlenmiĢtir (Çizelge 3.2). 

 

Irk 
Ö. 

S. 

(n) 

H. 

S. 

H. Ç. (H)±S.S. 

 

P. 

B. 

(S) 

P. B. 

V. B. 

(PiS) 

N.Ç. ()± S.S. 

Ankara 50 42 0,993; ±0,005 70 43 0,02021;±0,00162 

Honamlı 49 42 0,993; ±0,006 73 43 0,02337;±0,00187 

Kilis 51 48 0,998; ±0,004 86 48 0,02050;±0,00188 

Kıl 53 48 0,996; ±0,005 72 46 0,02036;±0,00108 

Norduz 49 36 0,983; ±0,008 62 43 0,01923;±0,00101 

Toplam 252 208 0,9982; ±0,0006 129  0,02100;±0,00073 
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Çizelge 3.2. Sadece aynı ırk içinde ortak olan haplotipler. 

 

Haplotip paylaşılma 

yoğunluğu 

Ankara 

keçisi 

Honamlı 

keçisi 

Kilis 

keçisi 

Kıl 

keçisi 

Norduz 

keçisi 

2‘Ģer hayvan H43 

H45 

H51 

H54 

H69 

H81 

H6 

H9 

H15 

H25 

H30 

H94 

H105 

H118 

H139 

H147 

H161 

H178 

H183 

H184 

H189 

H202 

3‘er hayvan  H21  H148 H176 

4‘er hayvan     H174 

 

 Bazı haplotiplerin de farklı ırklar arasında ortak olduğu saptanmıĢtır. Bu 

haplotipler ve görüldükleri hayvanların kodları sırasıyla Çizelge 3.3‘de listelenmiĢtir:  

 

 

Çizelge 3.3 Farklı ırklar arasında ortak olan haplotipler ve bu haplotipleri taĢıyan 

hayvanların kodları. 

 

Haplotip Belirlendiği ırk ve hayvan kodu 

H1 HNMD1, ANKD5, ANKE7 

H20 HNMD21, KILE57 

H32 HNME38 KILE38  

H49  ANKD8, KILD21 

H53 ANKD12, ANKE11, KILE33 

H67 ANKE2, KILD17 

H99  KLSD16, NRDD118, NRDD119, NRDD120, NRDD121 

H104  KLSD21, KILE40 

 

 

 Norduz haplotiplerinin bu kadar paylaĢılıyor olması düĢük Haplotip çeĢitliliği 

ile de uyumlu bulunmuĢtur. Kıl keçilerinde ise diğer ırklarla ortak paylaĢılan birçok 

haplotip belirlenmiĢtir.  
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 Ġncelenen ırklar kendilerine özgü haplotip taĢıyan (özgün) örnek sayısı 

açısından incelenmiĢ ve yüzde değerleri Çizelge 3.4‘de verilmiĢtir. 

   

Çizelge 3.4. Ġncelenen keçi ırklarında özgün haplotip yüzdesi. 

 

Irk Özgün haplotip yüzdesi 

Kilis 84 

Kıl 71 

Ankara 68 

Honamlı 67 

Norduz 57 

 

 

 

 Ġnceleme sonrası tüm haplotiplere ait nükleotit dizilimleri çıkartılmıĢ ve 

parsimonik açıdan bilgilendirici olanlar seçilerek listelenmiĢtir (ġekil 3.8–3.11). 

ġekillere göre ilk sırada yer alan Haplotip1, A haplogrubundan bir hayvana aittir ve 

referans olarak seçilerek analiz edilmiĢtir. Noktalar referans dizi ile aynı nükleotit 

dağılımını göstermektedir. Referans diziden farklılık gösteren bazlar ise açık olarak 

yazılmıĢtır. 
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Şekil 3.8.  Haplotiplere ait nükleotit değiĢimlerinin gösterimi (Hap1Hap65). 
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Şekil 3.9. Haplotiplere ait nükleotit değiĢimlerinin gösterimi (Hap66Hap132). 
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Şekil 3.10. Haplotiplere ait nükleotit değiĢimlerinin gösterimi (Hap133Hap199). 
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Şekil 3.11. Haplotiplere ait nükleotit değiĢimlerinin gösterimi (Hap200Hap208). 
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3.4.2. Nükleotit Yer Değiştirme Oranlarının Belirlenmesi 

 

Nükleotit oranları ile transisyonel ve transversiyonel yer değiĢtirme oranları K2P 

modeline göre hesaplanarak Çizelge 3.5 ve 3.6‘da verilmiĢtir. 

 

 

Çizelge 3.5. Ġncelenen diziler açısından toplam nükleotit oranları. 

 

        Toplam 

(nükleotit sayısı) 

Nükleotitler, % 

T C A G 

453 30,3 22,2 30,9 16,6 

 

 

Çizelge 3.6. Ġncelenen 453 baz açısından 5 ırk arasındaki transisyonel ve 

transversiyonel nükleotit değiĢim oranları. 

 

  A T C G 

A - 0,12 0,09 13,24 

T 0,12 - 25,91 0,06 

C 0,12 35,41 - 0,06 

G 24,68 0,12 0,09 - 

 

 

 Transisyonel değiĢim oranları kalın harflerle, transversiyonel değiĢim oranları 

ise italik harflerle gösterilmiĢtir. Eksik ve okunmayan veriler, Çiftler Bazında Veri 

Silme (Pairwise Deletion) seçeneği kullanılarak analiz dıĢı bırakılmıĢtır. Toplam 

transisyon/transversiyon eğilimi (bias) R= 63,74 olarak hesaplanmıĢ ve transisyon 

oranının transversiyon oranından oldukça fazla olduğu belirlenmiĢtir. 

 

 DeğiĢtirici ve suskun bölge nükleotit değiĢimleri ise amino asit kodlanmayan 

bir bölge olan mtDNA Dloop bölgesi için hesaplanmamıĢtır. 
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3.4.3. Irklar arası Genetik Mesafe Ölçümü 

 

  

Nei‘nin genetik mesafe ölçümü metotlarına göre hesaplanarak elde edilen ırklar arası 

genetik mesafe matriksi Çizelge 3.7‘de, Nei‘nin Dxy metoduna göre oluĢturulan ağaç 

ise ġekil 3.12‘de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.7 Ġncelenen 5 ırk için Nei‘nin Dxy ve Da genetik mesafe ölçümü 

metotlarına göre elde edilen uzaklık matriksi (Dxy; sol aĢağıya doğru sarı renkli, Da; 

sağ aĢağıya doğru, yeĢil renkli)  

 

 HONAMLI ANKARA KİLİS KIL NORDUZ 

HONAMLI  0.00014  0.00044 0.00015 0.00098 

ANKARA 0,02248  0.00004  0.00002 0.00042 

KİLİS 0,02335 0,02123  0.00012  0.00011 

KIL 0,02262 0,02076 0,02138  0.00064 

NORDUZ   0,02284    0,02057    0,02085 0,02094  

 

 

 

 

 
 

Şekil 3.12. Nei‘nin Dxy uzaklığına göre çizilen Phylogram ağacı. 
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Irklar arası FST değerleri matriksi ve önemlilik dereceleri Çizelge 3.8‘de, 

oluĢturulan ağaç ise ġekil 3.13‘de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.8. Ġncelenen 5 ırk için Wright‘ın F istatistiğine göre elde edilen uzaklık 

matriksi. 

*, p < 0.05 (%5) 

         **, p < 0.01 (%1)  

   ***, p < 0.001 (%0.01) 

 

 

 

Şekil 3.13. Tüm ırklara ait FST uzaklığı için NJ ağacı, (TreeView programı 

cladogram gösterimi ile). 

 

 

Ġncelenen 5 ırkla ilgili olarak cladogram gösterimi kullanıldığında, FST 

uzaklık hesaplama metodu için elde edilen ağaçla, Nei‘nin genetik mesafe ölçümü 

metodundan elde edilen ağacın aynı topolojiye sahip olduğu görülmüĢtür. Her iki 

 HONAMLI ANKARA KILIS KIL 

ANKARA 0.00554    

KILIS 0.01930** 0.00118      

KIL 0.00780    0.00071    0.00439  

NORDUZ 0.04314 ***   0.02061**     0.00741*       0.03346***    
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ağaca göre Kıl ve Honamlı keçileri diğer 3 ırktan ayrı bir dalda yer almakta ve en 

yakın mesafe Norduz ile Kilis keçileri arasında olup daha sonra Ankara keçisi ve 

diğer iki ırk eklenmektedir. Ancak phylogram gösterimi kullanıldığında FST 

matriksindeki (Çizelge 3.8) önemlilik dereceleriyle uyumlu olarak Norduz keçisinin 

hepsinden ayrı olduğu, en yakın mesafenin Kıl ve Honamlı keçileri arasında olduğu 

gözlenmiĢtir (ġekil 3.14). 

 

 
Şekil 3.14. Ġncelenen ırklara ait FST uzaklığı için NJ ağacı (TreeView programı 

phylogram gösterimi ile). 

 

 

Bu çalıĢmada incelenen keçi ırkları, yaban keçileri ve dıĢ grup olarak seçilen 

bir koyuna ait dizilerden genetik mesafe hesaplanarak oluĢturulan ağaç ġekil 3.15‘de 

verilmiĢtir.  
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Şekil 3.15. Tüm ırklar, yaban keçileri ve dıĢ grup olarak koyun kullanılarak elde 

edilen NJ ağacı. 

 

 

 

3.4.4. Mantel Test Analizi 

 

 

Irk düzeyinde FST ve coğrafik uzaklıklar arasındaki korelasyonun ortaya konulması 

için Mantel testi yapılarak elde edilen sonuçlar ve önemlilik seviyesi Çizelge 3.9‘da 

verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.9. Irk düzeyinde Mantel test sonuçları. 

 

Parametre Parametre değeri 

Korelasyon katsayısı (r) 0,751569 

Uzaklık matriksi yoluyla Genetik uzaklık 

matriksi belirlenmesi (r
2
, %) 

0,564856 

Önemlilik seviyesi 

(%95 ve 10.000 permutasyon icin) 

0,026800 

 

 

 Mantel test sonuçlarına göre ırklar arası genetik ve coğrafik uzaklıklar 

arasında %95 güven eĢiğinde pozitif ve yüksek derecede (0.751569) bir bağıntı 

bulunmuĢtur (p<0,005). Yani ırklar arası coğrafik uzaklık arttıkça, genetik 
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uzaklıkları da artmaktadır. 

 

 Tüm bireyler için enlem–boylam koordinatları kullanılarak AIS programı ile 

yapılan Mantel testi sonuçları ise ġekil 3.16‘da verilmiĢtir. Bireysel olarak ırklarda 

olduğu gibi coğrafik ve genetik uzaklık arasında bir korelasyon belirlenememiĢtir. 

ġekilde de görüldüğü gibi coğrafik olarak uzak olup aynı zamanda genetik olarak da 

uzak olan (her iki eksenden de en uzakta yer alan) çok az örnek bulunmaktadır. Test 

verileri incelendiğinde, bu örneklerin Honamlı ile Norduz keçilerinden bazıları 

olduğu belirlenmiĢtir. 

 

Mantel Test Results

Geographical Distance
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Şekil 3.16. AIS programı Mantel testi grafiği (y ekseni coğrafik, x ekseni ise genetik 

uzaklıkları ifade etmektedir) 

 

 

 

3.4.5. Filogenetik Ağaç Oluşturulması 

 

 

 Irklara ait bireylerin filogenetik iliĢkileri NJ ağacı oluĢturularak incelenmiĢ, 

bireyler referans diziler yardımıyla gruplara atanmıĢ ve elde edilen ağaç ġekil 

3.17‘de verilmiĢtir. Ayrıca Minimum evolution (ME) ağacından da aynı topoloji elde 

edildiği görülmüĢtür. 
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Şekil 3.17. Haplogrupları ve bootstrap değerlerini içeren NJ ağacı.  

 

 Bu analize göre ırka özgü dallanma göstermeyen 245 hayvan, en eski 

haplogrup olduğu düĢünülen A haplogrubunda, bir Ankara, bir Kilis ve dört de 

Honamlı keçisi olmak üzere 6 hayvan G haplogrubunda ve 1 Kilis keçisi de D 

haplogrubunda yer almıĢtır. Bu örneklerin kodları ve ırkların haplogrup frekansları 

Çizelge 3.10‘da ırk içinde haplogrup dağılım grafikleri ġekil 3.18‘de verilmiĢtir. 
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Çizelge 3.10 Irklara göre haplogrup frekansları ve bu haplogrupları taĢıyan bireyler. 

 

Haplogruplar 
Ankara  

keçileri 

Kilis 

keçileri 

Honamlı  

keçileri 

Kıl 

keçileri 

Norduz 

keçileri 

 A haplogrubu 

 
%98 %96 %92 %100 %100 

 D haplogrubu 

-KLS D7 
- %2 - - - 

 G haplogrubu 

-ANKD14 

-KLS D6 

-HNM D22 

-HNM E28 

-HNM E29 

-HNM E34 

%2 %2 %8 - - 

 

 

 

 

Şekil 3.18. Ġncelenen ırklar için elde edilen haplogrup dağılımlarının pasta grafikle 

gösterimi. 

 

 GTR modeli seçilerek, olasılık oranlarına dayanan likelihood ratio testine 

(aLRT test) göre en olası ağacın çizdirilme analizi (maximum likelihood, ML) 

uygulanarak elde edilen ağaç ġekil 3.19‘da verilmiĢtir. Gamma dağılım parametresi 

0,349 olarak hesaplanmıĢtır.  

  

 Elde edilen ML ağacının NJ ağacı ile aynı topolojiye sahip olduğu 

görülmüĢtür. Tek farklılığın bootstrap değerlerinde olduğu görülmektedir. Her iki 
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ağaç için de güven düzeyi yüksek bootstrap değerleri elde edilmiĢtir. 

 

 

 

Şekil 3.19. GTR nükleotit değiĢim modeline göre bireysel maksimum olasılık ağacı 

(haplogruplara ait bootstrap değerleri ile). 

 

 Maksimum olasılık ağacında da NJ ağacı ile uyumlu Ģekilde D 

haplogrubundan bir Kilis keçisi (KlsD7) bir Capra aegagrus (EF989426) ile A 

haplogrubundan bir Kilis keçisi (KlsD23) ve bir Kıl keçisi (Kıl E52) ise diğer bir 

Capra aegagrus (EF989136.1) ile aynı dalda yer almıĢlardır. Diğer örneklerin ise 

oldukça iç içe geçmiĢ olduğu ve ırka özgü bir yerleĢim/dağılım bulunmadığı 

görülmüĢtür. 

 

 Haplotipik verilerden elde edilen Median joining networku ġekil 3.20‘de 

verilmiĢtir. Filogenetik networkun ortaya konulabilmesi için ―star contraction‖ 
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ardından Median-Joining algoritması kullanılmıĢ ve haplotiplerin bir merkez 

etrafında toplandığı ve hemen hemen her dizinin bir haplotipi ifade ettiği 

gözlenmiĢtir. Networkte daireler haplotipleri ifade etmektedir ve haplotiplerin 

frekansı dairelerin büyüklüğü ile doğru orantılı olarak gösterilmiĢtir. 

 

 

 

 
 

Şekil 3.20. Haplotiplere göre Median Joining networku ve haplogrupların gösterimi.  

 

 

 

 Haplogruplara bireylerin ataması yapıldıktan sonra sadece G haplogrubuna 

özgü bir bölge olup olmadığı araĢtırılmıĢtır. Bu amaçla, hizalanmıĢ diziler tekrar 

incelenmiĢ ve sadece G haplogrubuna dahil olan örneklerde ―A16071G‖ mutasyonu 

(16071.nt olan Adenin yerine Guanin nükleotidinin olması) belirlenmiĢtir (ġekil 

3.21). Ayrıca Naderi ve ark., (2007) tarafından Türkiye, Mısır ve Ġran‘da belirlenen 

G haplogrubu örnekleri (GenBank kodları: EF618535, EF617727, 618084) de 

eklenerek mutasyon doğrulanıĢtır. 

 

G haplogrubu 

D haplogrubu A haplogrubu 

Yaban keçileri 
Koyun 
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Şekil 3.21. G haplogrubuna özgü mutasyonun belirlenmesi. 

 

 NEBCutter V2.0 (New England Biolabs Inc.) programı kullanılarak, bu 

mutasyonun, 5'-TCG / CGA-3' bölgesinin varlığında kesim yapan NruI restriksiyon 

enzimi için tanıma bölgesi olduğu belirlenmiĢtir. Bu sebeple, dıĢ primerlerle 

yükseltgemeyle elde edilen 1002nt‘lik D-loop bölgesinin enzimle kesim sonucunda 

691 ve 311 nükleotitlik iki parçaya ayırması beklenmektedir (ġekil 3.22). 

 
 

Şekil 3.22. G haplogrubuna ait bir dizide mutasyona özgü enzim kesim yerinin 

gösterilmesi. 
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 Ayrıca yine G haplogrundan örneklerde ―15945delT‖ mutasyonu (15945.nt 

olan Timin‘in delesyonu) saptanmıĢ ancak yokluğunda ve varlığında haplogruba 

özgü herhangi bir enzim kesim bölgesi oluĢturmadığı belirlenmiĢtir (ġekil 3.23). 

 

 
 

Şekil 3.23. G haplogrubuna özgü "15945delT‖ mutasyonunun gösterilmesi 

 

 

 

3.4.6. Uyumsuzluk Dağılım Analizleri  

 

 

 Filogenetik ağaçlar incelenerek A haplogrubunda olduğu belirlenen 

örneklerin analizi sonucunda elde edilen uyumsuzluk dağılım analizine göre ikili 

grupların farklılığının ortalaması, k=8,750 olarak bulunmuĢtur. Hem büyümüĢ-

küçülmüĢ populasyon hem de sabit populasyon varsayımları altında unimodal (tek 

tepeli) çan eğrisi elde edilmiĢtir (ġekil 3.24). 

 

 
Şekil 3.24. A haplogrubunda olduğu belirlenen örneklerin uyumsuzluk dağılım 

analizi; (1) büyümüĢ-küçülmüĢ populasyon ve (2) sabit populasyon varsayımı 

altında. 

 

Irklar arasındaki mutasyonal geçmiĢi karĢılaĢtırmak amacıyla her bir ırk 

içinde A haplogrubuna dahil olan örnekler için ayrı ayrı uyumsuzluk dağılım analizi 

yapılmıĢtır (ġekil 3.25). 
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Şekil 3.25. Kıl, Honamlı, Ankara, Norduz ve Kilis ırklarından A haplogrubundan 

olduğu belirlenen örneklerin uyumsuzluk dağılım analizi; (soldaki eğri) büyümüĢ-

küçülmüĢ populasyon ve (sağdaki eğri) sabit populasyon varsayımları altında. 
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Uyumsuzluk dağılım analizlerinden elde edilen ikili grup farklılığı 

ortalamaları (k) ve raggedness istatistiği (r) değerleri Çizelge 3.11‘de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.11. Ġncelenen ırklarla ilgili olarak uyumsuzluk dağılım analizi istatistikleri  

 

Irk adı 
İkili grup farklılığı 

ortalamaları, (k) 
Raggedness istatistiği,r 

Kıl keçisi 9,181 0,0095 

Honamlı Keçisi 8,793 0,0100 

Ankara Keçisi 8,763 0,0065 

Norduz keçisi 8,711 0,0092 

Kilis keçisi 8,404 0,0075 

          

 

 G haplogrubunda yer alan 6 haplotip için analiz yapıldığında ise multimodal 

(çok tepeli) çan eğrileri elde edilmiĢtir (ġekil 3.26). D haplogrubunda yer alan 1 

haplotip için ise analiz yapılmamıĢtır. 

 

 

 
 

Şekil 3.26. G haplogrubunda olduğu belirlenen örneklerin uyumsuzluk dağılım 

analizi; büyümüĢ-küçülmüĢ populasyon varsayımı altında. 
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3.4.7. Nötralite Testleri  

 

 

Ġncelenen ırklar için nötral teorinin test edilmesi amacıyla, elde edilen Fu ve Li‘nin 

D* testi, Fu ve Li‘nin F* testi, Fu‘nun Fs testi, Tajima‘nın D testi değerleri Çizelge 

3.12‘de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.12. Ġncelenen ırklar için nötralite testleri sonuçları. 

 

Irk adı Fu ve Li’nin 

F* testi 

Fu ve Li’nin 

D* testi 

Fu’nun  

Fs testi 

Tajima'nın  

D testi 

Kıl keçisi -1,60208 -1,26395 -44,975 -1,46930 

Honamlı Keçisi -1,78261 -1,63216 -29,266 -1,25471 

Ankara Keçisi -1,82705 -1,50259 -32,968 -1,57723* 

Norduz keçisi -1,08834 -0,68397 -20,170 -1,30735 

Kilis keçisi -2,41104* -2,11252* -47,991* -1,85794** 

                                                                               *, P < 0.10; **, P < 0.05 

 

 

 Irkların mutasyon birikimlerini görebilmek için ayrı ayrı oluĢturulan 

filogenetik ağaçları ġekil 3.27‘de verilmiĢtir.  

 

 
 

Şekil 3.27. Irkların K2P ile NJ ağaçları. 
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3.4.8. Moleküler Varyans Analizi (AMOVA)  

 

 

Filogenetik ağaç yardımıyla A haplogrubunda olduğu tesbit edilen örneklere, dört 

farklı deney düzeneğinde AMOVA analizi uygulanarak elde edilen sonuçlar Çizelge 

3.13‘de verilmiĢtir.  

 

Çizelge  3.13. AMOVA analizi sonuçları. 

 

Test edilen durum 

Toplam 

Varyasyona 

katkısı 

Katkının 

yüzdesi 

AMOVA Fiksasyon 

indeksi,  

( ST, PhiST) 

1- A haplogrubu, tüm ırklardan oluşan tek havuz 

Gruplar arası ( CT) 0.06391 1,41 0.01411*** 

Gruplar içi     ( SC) 4.46494 98,59  

2- A haplogrubu 3 grup  
 

Grup1:HONAMLI+KIL Grup2: ANKARA  Grup3:KILIS+NORDUZ 

Gruplar arası ( CT) 0.05294 71,15 0.01639*** 

Gruplar içi     ( SC) 0.02147 28,85  

3- A haplogrubu 3 grup  
 

Grup1:HONAMLI+KİLİS Grup2: KIL+ANKARA Grup3: NORDUZ 

Gruplar arası ( CT) 0.03468 51,50 0.01561*** 

Gruplar içi     ( SC) 0.03615 48,50  

4- A haplogrubu 2 grup  
 

Grup1:HONAMLI+KIL+ANKARA  Grup2:KILIS+NORDUZ 

Gruplar arası ( CT) 0.05292 62,21 0.01870*** 

Gruplar içi     ( SC) 0.03215 37,79  

 

FST analizinde diğerlerine oranla birbirine daha yakın oldukları belirlenen Kilis 

ve Norduz keçilerinin bir grup, aynı coğrafi bölgeyi paylaĢan Honamlı ve Kıl ırkının 

bir grup, fenotipik karakterler ve coğrafik yerleĢim olarak diğerlerinden ayrılan 

Ankara ırkının ayrı bir grup olarak kabul edildiği 2. deney düzeneğinde en yüksek 

gruplar arası farklılık ( CT) belirlenmiĢtir. Yani incelenen populasyonlar en iyi 2. 
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deney düzeneğine göre gruplanmıĢlar ve coğrafi olarak ayrılma gözlenmiĢtir (ġekil 

3.28). Bu sonuç ırklar arası genetik mesafe testleri ile de uyumlu bulunmuĢtur. 

 

 Tüm deney düzenekleri için elde edilen PhiST değerleri 1000 permütasyon 

uygulanarak test edilmiĢ ve hepsi de yüksek (PhiST>%97) ve istatistiki olarak önemli 

(p<0,001)bulunmuĢtur. Bu sonuç, populasyonları oluĢturan örneklerin oldukça 

yüksek farklılaĢmaya sahip olduğunu göstermiĢ ve ırk içi nükleotit ve haplotip 

çeĢitliliğinin yüksek olması ile uyumlu bulunmuĢtur. 

 

Şekil 3.28. AMOVA sonuçlarına göre en uygun gruplama ve dairesel grafikte 

gruplar arası varyasyonun (mor renkli dilim) ve grup içi varyasyonun (sarı renkli 

dilim) gösterimi (Ankara turkuaz, Honamlı yeĢil, Kıl pembe, Kilis mavi ve Norduz 

turuncu daire ile gösterilmiĢtir). 

 

 

 

3.4.9. mtDNA Sitokrom-b Bölgesi Dizi Analizi Sonuçları 

 

 

mtDNA D-loop bölgesi analizleri ile belirlenen ve farklı haplogrupları temsil eden 11 

keçiye ait Sitokrom-b bölgesi PZR ürünleri agaroz jel elektroforezde kontrol edilmiĢ 

ve elde edilen jel görüntüsü ġekil 3.29‘da verilmiĢtir.  
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Şekil 3.29. mtDNA Sitokrom-b bölgesi PZR ürünlerinin agaroz jel görüntüsü. 

 

PZR ürünlerinden elde edilen dizilerle beraber dıĢ grup olarak analize dahil 

edilen koyuna ait bir Sitokrom-b bölgesi dizisi kullanılarak oluĢturulan NJ ağacı ise 

ġekil 3.30‘da verilmiĢtir.  

 

Şekil 3.30. Sitokrom-b dizilerine ait NJ ağacı. 

  

 Elde edilen NJ ağacında her bir haplogrup yüksek bootstrap değeriyle 

dallanma göstermiĢtir. D-loop bölgesi analizleri ile de uyumlu olarak haplogrupların 

kendilerine özgü Sitokrom-b geni taĢıdıkları görülmüĢtür. Ayrıca Sitokrom-b gen 

bölgesi ile ilgili olarak Maximum Composite Likelihood metodu altında haplogruplar 

ve dıĢgrup (Ovis aries) arası elde edilen genetik uzaklık mesafeleri ve standart 

sapmalar Çizelge 3.14‘de; mesafelere göre oluĢturulan filogenetik ağaç ise ġekil 

3.31‘de verilmiĢtir. 
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Çizelge 3.14. Sitokrom-b gen bölgesi genetik uzaklık mesafeleri (sol alt köĢe) ve 

standart sapmaları (sağ üst köĢe). 

 

     

G haplogrubu  ±0,00151 ±0,00185 ±0,01913 

A haplogrubu 0,00196  ±0,00109 ±0,01881 

D haplogrubu 0,00229 0,00123  ±0,01960 

Ovis aries 0,03601 0,03577 0,03688  

 

 

 

 

Şekil 3.31. Sitokrom-b gen bölgesi genetik uzaklık mesafelerinin NJ ağacı ile 

Phylogram tarzda gösterimi.  

 

 

 

3.4.10. Moleküler Saat Analizleri ve En Yakın Ortak Ata Zamanı (The Time To 

The Most Recent Common Ancestor, TMRCA) 

 

 

Sitokrom-b bölgesi ortak ata zamanı hesaplanması için Minimum 

Evolutionary ve NJ ağaçları oluĢturulduğunda her iki ağaçtan da aynı topoloji elde 

edildiği görülmüĢtür. Ağaçlarda moleküler saat kalibrasyonu yapmak amacıyla 

Denklem 1.8‘de koyun ve keçi farklılaĢma zamanı t=3.000.000 yıl kabul edilerek 

mutasyon oranı hesaplanmıĢ ve u=0.000000003601 olarak bulunmuĢtur. Buna göre 
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tüm haplogrupların ortak ata zamanı ile ilgili olarak 168.000 değeri elde edilmiĢtir 

(ġekil 3.32). 

 

 

Şekil 3.32. Sitokrom-b bölgesi NJ ağacı ve ortak ata zamanlarının gösterimi. 
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4. TARTIŞMA 
 

 

 

4.1. DNA Dizi Analizi Sonuçları 

 

 

Bu araĢtırmada mtDNA D-loop bölgesi ile ilgili olarak iki bireyde tespit edilen 

77nt‘lik duplikasyon insersiyonu (tekrarlama mutasyonu) dikkat çekicidir. Bu 

bireylerin ikisi de A haplogrubunda yer almaktadır ve bunlardan birisi olan Haplotip 

7 bir Honamlı keçisinde (Hnm D7) ve Haplotip 120 ise bir Kilis keçisinde (Kls E11) 

belirlenmiĢ, her iki tekrar bölgesi karĢılaĢtırıldığında farklı nükleotitlerde mutasyon 

olduğu saptanmıĢtır. Bu bulgu, Naderi ve ark. (2007)‘nın bildirdiği bulgularla (1540 

haplotip içerisinde 4 haplotipte, aynı nükleotit bölgesinde 76nt‘lik duplikasyon 

insersiyonu) benzerdir. Naderi ve ark. (2007)‘nın bildirdiği Ġran keçilerine ait 

EF618002 GenBank kodlu dizi, Hindistan keçilerine ait AJ317857 GenBank kodlu 

dizi ve Fas keçilerine ait AJ317786 GenBank kodlu dizi bu araĢtırmada olduğu gibi 

A haplogrubunda yer almaktadır. Diğer bir dizi ise Malezya keçilerine ait EF618231 

GenBank kodlu dizidir ve B1 altgrubu içerisinde yer almaktadır. Naderi ve ark. 

(2007) tarafından bildirilen diziler incelendiğinde bu dizilerde de 76nt olmadığı 77nt 

tekrarı olduğu görülmektedir. Ayrıca, Sultana ve ark. (2004) Pakistan yerli keçi 

ırklarında A haplogrubunda yer alan bir dizide, Pereira ve ark. (2005) Portekiz yerli 

keçi ırklarında A haplogrubunda yer alan iki dizide de 77nt‘lik duplikasyon 

insersiyonu bildirmiĢlerdir. Farklı ırklara ve haplogruplara ait bireylerde görülen bu 

mutasyonun geçmiĢte farklı zamanlarda ĢekillenmiĢ olabileceği düĢünülmektedir. 

 

 ÇeĢitli çalıĢmalarda koyun (Hiendleder ve ark., 1998), ceylan, (Sorokin ve 

ark., 2005), balık, sürüngen, kuĢ, domuz ve maymun gibi farklı türlerin mtDNA D-

loop bölgesinde buna benzer rastgele nükleotit tekrarlarının görüldüğü bildirilmiĢtir 

(Fumagalli ve ark., 1996). Özellikle D-loop kontrol bölgesinde belirlenen bu 

mutasyonun sebebinin polimeraz aktivitesinin kesintiye uğradığı bölgelerde 

Ģekillenen yanlıĢ eĢleĢmelere bağlı kaymalar sonucunda olduğu düĢünülmektedir 

(Fumagalli ve ark., 1996).  
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4.2. Nükleotit ve Haplotip Çeşitliliği Sonuçları 

 

 

Evciltme bölgelerindeki genetik çeĢitliliğin derecesini belirleyen kriterlerden ikisi 

nükleotit ve haplotip çeĢitliliğidir. Seleksiyon ve izolasyon etkilerinin olmadığı 

durumlarda evciltme bölgesinden uzaklaĢıldıkça, gen havuzundan götürülen 

grupların sınırlı sayıda genotip taĢıması nedeniyle, çeĢitliliğin azalması 

beklenmektedir (Loftus ve ark., 1999; MacHugh ve Bradley, 2001; Troy ve ark., 

2001; Bruford ve ark., 2003; Groeneveld ve ark., 2010). Bu nedenle mtDNA 

çalıĢmalarında nükleotit ve haplotip çeĢitliği değerlerinin karĢılaĢtırılması önem 

taĢımaktadır. Bu araĢtırmada da elde edilen çeĢitlilik değerleri dünya keçi ırklarıyla 

karĢılaĢtırılarak değerlendirilmiĢtir. ÇeĢitli çalıĢmalara ait ırk ve örneklem sayıları, 

nükleotit ve haplotip çeĢitliği değerleri gibi veriler Ek-4‘de verilmiĢtir. 

 

 ÇalıĢma kapsamında incelenen ırklar arasında nükleotit çeĢitliliği birbirlerine 

yakın değerlerde hesaplanmakla beraber en yüksek değer Honamlı keçilerinde 

(%2,33) belirlenmiĢtir. Onu %2,05 değeriyle Kilis, %2,03 değeriyle Kıl ve Ankara 

keçi ırkları izlemektedir. Norduz keçi ırkı ise %1,92 değeriyle diğerlerine oranla 

oldukça düĢük bir nükleotit çeĢitliliğine sahiptir. Tek baz düzeyinde polimorfik 

bölgeler (mutasyonlar) incelendiğinde 86 mutasyonla, parsimonik bilgi verici 

bölgelerde de 48 mutasyonla Kilis keçileri dikkat çekmektedir (Çizelge 3.1). Bu 

sonuç haplotip çeĢitliliği ile de uyumlu bulunmuĢtur. Haplotip çeĢitliliğinde Kilis 

0,998 değeriyle ilk sıradayken, onu 0,996 değeriyle Kıl, 0,993 değerleriyle Ankara 

ve Honamlı keçi ırkı izlemektedir. Norduz keçi ırkı haplotip çeĢitliği açısından 

(0,983) ve polimorfik bölge açısından da yine en az çeĢitliğe sahip olan ırk olarak 

öne çıkmaktadır. BeĢ ırk için de bu değerler birçok keçi ırkı ortalamasının üzerinde 

kalmaktadır (Joshi ve ark., 2004; Chen ve ark., 2005; Pereira ve ark., 2005; Liu ve 

ark., 2006; Sardina ve ark., 2006; Amills ve ark., 2009; Royo ve ark., 2009; Wu ve 

ark., 2009). 

 

 Elde edilen bu değerlerin dünya ırklarıyla karĢılaĢtırılması amacıyla literatür 

incelendiğinde keçilerde mtDNA çeĢitliliği ile ilgili yapılan çalıĢmalar açısından Çin 

ön sıralarda yer almaktadır. Bununla birlikte Çin kaynaklı çalıĢmaların çoğunda ortak 
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nokta, örneklem koordinatlarının net olmaması ve ırkları temsil eden örnek 

sayılarının genelde çok düĢük (5–15 aralığında) olmasıdır. Örneğin, Liu ve ark. 

(2006) dokuz ayrı keçi ırkını incelemiĢler (n=13 – 15/ her bir ırk) ve nükleotit 

çeĢitliliğini %0,7 ile %1,9 aralığında, haplotip çeĢitliliğini ise 0,9333–1,000 

aralığında bulmuĢlardır. Wu ve ark. (2009) her biri ortalama 11 örnekle temsil edilen 

12 ayrı ırkta nükleotit çeĢitliliğini %1,9 ile %3,6 aralığında, haplotip çeĢitliliğini ise 

0,9111–0,9872 aralığında bulmuĢlar, ancak bu ırklardan bazılarını da kapsayan 

ortalama 15 hayvanın kullanıldığı baĢka bir çalıĢmada ise daha düĢük haplotip ve 

nükleotit çeĢitliliği bildirilmiĢtir (Chen ve ark., 2005) (Ek 4). Dünya keçi ırkları ile 

ilgili olarak, incelenen ırk çeĢitliliği açısından en kapsamlı analizler Naderi ve ark. 

(2007)‘na aittir. Daha çok yeni haplogrup belirlenmesi ve haplogrupların tarihinin 

bulunmasına yönelik bilgileri içeren bir çalıĢma olduğu için nükleotit çeĢitliliği 

verilmemiĢ, haplotip çeĢitliliğinin ise Avrupa‘nın kuzeyine doğru gidildikçe azalma 

eğilimi gösterdiği ve Orta Doğu, Asya ve Afrika ülkelerinde en yüksek düzeylerde 

bulunduğu rapor edilmiĢtir. Anılan bu çalıĢmada, her ne kadar çok sayıda ırk 

incelenmiĢ olsa da, bazı ırklar sadece 1 örnekle temsil edilmiĢ ve bulunan 1 

haplotipin %100 haplotip çeĢitliliği Ģeklinde değerlendirilmiĢ olması sonuçların 

karĢılaĢtırılmasında güçlük yaratmaktadır. Bütün bu literatür verileri, çeĢitliliğin 

hesaplanması üzerinde, örneklem metodu ve sayısının önemli olduğunu ve bu 

çalıĢmadan elde edilen değerlerin karĢılaĢtırılabileceği çok az sayıda çalıĢma 

olduğunu göstermektedir. 

 

 AraĢtırmada ele alınan keçi ırklarının çeĢitlilik değerlerini Avrupa ırkları ile 

karĢılaĢtırmada kullanılabilecek az sayıda çalıĢma bulunmaktadır. Bunlardan birisi 

Sardina ve ark. (2006) tarafından Sicilya yerli keçi ırklarında yapılmıĢtır. Toplam 67 

örneğin analiz edildiği bu çalıĢmada Sicilya‘ya özgü üç yerli keçi ırkı incelenmiĢ ve 

nükleotit çeĢitliliği %0,9 ile %2,4 aralığında, haplotip çeĢitliliği ise 0,806 ile 0,963 

aralığında bulummuĢtur. Ayrıca sadece 33 haplotip (%49) belirlenmiĢ ve çeĢitliliğin 

düĢük olması bu ırklardan hayvanların sayılarının giderek azalmasına bağlanmıĢtır. 

Bir diğer çalıĢma ise Pereira ve ark. (2005) tarafından Portekiz yerli keçilerinde 

yapılan çalıĢmadır ve 288 baĢ keçi incelenerek 164 haplotip belirlenmiĢ (%57), 

ortalama haplotip çeĢitliliği ise 0,977 olarak bulunmuĢtur. Afrika keçi ırkları ile ilgili 
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olarak ise Royo ve ark. (2009), Batı Afrika keçi ırklarını ortalama 14‘er örnekle 

incelemiĢler ve nükleotit çeĢitliliğini %1 ile %3,3 arasında, haplotip çeĢitliliğini ise 

ortalama 0,748 bulmuĢlardır. Ayrıca incelenen 111 örnek için bireye özgü haplotip 

sayısı ise sadece 65 (%59) bulunmuĢtur. Sunulan çalıĢmada ise her ırk için mümkün 

olduğunca farklı bölgelerden ve akraba olmayan sürülerden seçilen en az 49 baĢ keçi 

incelenmiĢtir ve ırkların yeterince temsil edildiği düĢünülmektedir. Buna bağlı olarak 

elde edilen haplotip ve nükleotit çeĢitlilik sonuçları, yukarıda özetlenen ve fazla 

örnekle (n>49) analiz edilen keçi ırkları ile karĢılaĢtırıldığında yüksek kalmaktadır. 

Ayrıca bu çalıĢmada yapılan dizi analizleri sonrasında 252 örnekte 208 haplotip 

(%82) belirlenmiĢtir. Bu sonuç, hemen hemen her örneğin kendine özgü bir mtDNA 

taĢıdığını göstermekte ve yüksek bir polimorfizme iĢaret etmektedir. Bu sonuçlar 

Türkiye‘nin özellikle de Kilis keçi ırkının yetiĢtirilmekte olduğu Güney Doğu 

Anadolu bölgesinin keçi evciltmesinde anahtar konumda olabileceğini destekler 

niteliktedir.  

 

 ÇalıĢma sonucunda elde edilen haplotipler ve hangi ırklarda görüldükleri 

incelendiğinde %84 özgün haplotip değeriyle yine Kilis keçi ırkı öne çıkmaktadır 

(Çizelge 3.4). Çünkü 51 baĢ keçiden 43‘ü kendine özgü bir mitokondri DNA‘sı yani 

haplotipi taĢımakta ve bir haplotipi (H104) Kıl keçi ırkıyla, bir haplotipi de (H99) 

Norduz keçi ırkıyla paylaĢmaktadır. Bu durum, özellikle Verimli Hilal topraklarının 

merkezinde yetiĢtirilen bir keçi ırkı için beklenen bir sonuçtur. Özgün haplotip sayısı 

yüksek diğer bir keçi ırkı olan Kıl keçilerinde, Norduz keçisi hariç diğer ırklarla 

ortak paylaĢılan birçok haplotip belirlenmiĢtir. Bu sonuç bu ırkların geçmiĢinde Kıl 

keçisi ile melezlemeler olduğunu açıkça ortaya koymaktadır. Bununla beraber, Kıl 

keçi ırkı ile kendine özgü bir fenotipe sahip olan Norduz keçi ırkının farklı maternal 

hatlara sahip olduğunu göstermesi açısından da önemlidir. Özgün haplotip sayıları 

%67–68 civarında hesaplanan Ankara ve Honamlı keçileri için ise yine dar bir 

coğrafik alanda yetiĢtiriliyor olmalarının ve yakın akrabalı yetiĢtirme yapılmasının, 

özgün haplotip sayısında azalmaya etkisi olduğu tahmin edilmektedir. Özgün 

haplotip sayısı en az olan ırk ise çeĢitlilik sonuçlarıyla uyumlu olacak Ģekilde %57 

değeriyle Norduz keçisidir. Norduz keçilerinde dikkati çeken bir diğer nokta da 

haplotip paylaĢımın hep ırk içinde olması, sadece bir haplotipin (H99) bir Kilis 
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keçisiyle paylaĢılmasıdır. Bu sonuç, incelenen ırklar arasında bir örnekliğin en fazla 

Norduz keçi ırkında olduğunu göstermekte ve oldukça dar bir alanda yetiĢtiriciliği 

yapılan, sayıları giderek azalan Norduz keçileri için haplotip kaybını iĢaret 

etmektedir. Bu sonuçlara göre; incelenen ırklarda haplotip ve nükleotit çeĢitliği 

değerleri ve özgün haplotip sayısına göre özellikle Norduz, Ankara ve Honamlı keçi 

ırkları için koruma sürülerinin oluĢturulması gerekmektedir. Ancak koruma sürüsüne 

yapılacak seçimlerde farklı haplotiplerin muhafaza edilerek, gelecek kuĢaklara hiçbir 

genetik bilginin kaybolmadan aktarılmasına katkı sağlanabilecektir.  

 

 

 

4.3. Nükleotit Yer Değişimi Oranları 

 

 

Loftus ve ark. (1994) tarafından sığırlarda mtDNA için 60:1 olarak hesaplanan 

transisyon/transversiyon eğilimi (bias), bu çalıĢmada incelenen keçi ırkları için    

R=~ 64:1 hesaplanmıĢ ve transisyon oranının transversiyon oranından yüksek olduğu 

ortaya konulmuĢtur. Evrensel olarak genomik DNA için 2:1 olan R değeri, mtDNA 

kontrol bölgesi için daima daha yüksek hesaplanmaktadır (Horai ve Hayasaka, 1990; 

Daniel ve ark.,1996). Bunun sebebi, bu bölgenin protein kodlamaması ve oluĢan yeni 

mutasyonun pozitif veya negatif seçilime takılmadan sonraki nesillere aktarılmasıdır. 

Avrupa, Asya ve Afrika‘dan 88 keçi ırkında (Luikart ve ark., 2001) ortalama R=17:1, 

Çin yerli keçi ırklarında (Chen ve ark., 2005) ise R=36,46:1 hesaplanan R değerinin, 

sunulan tez çalıĢmasında oldukça yüksek çıkması (R=~ 64:1) mutasyonların 

birikimini göstermesi açısından önemlidir. Bu tür yüksek R değerleri, çalıĢmada 

kullanılan keçi ırklarının çeĢitliliğe sahip, eski populasyonlar olduklarını ifade 

etmektedir (Luikart ve ark., 2001). 
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4.4. Irklar arası Genetik Mesafe Sonuçları 

 

 

Bu araĢtırmada incelenen ırkların genetik yakınlığının ortaya konulmasında farklı üç 

yöntem (Nei‘nin Da ve Dxy, Wright‘ın FST istatistiği) kullanılmıĢ ve filogenetik ağaç 

oluĢturularak görsel hale getirilmiĢtir. Kullanılan bütün yöntemler benzer sonuçlar 

verirken, özellikle Wright‘ın FST istatistiği ve Nei‘nin Dxy metodu görsel olarak daha 

açıklayıcı olmuĢtur. Buna göre Norduz tüm keçi ırklarından farklılaĢırken, Honamlı, 

Kıl ve Ankara keçileri arasındaki fark istatistiki olarak önemsizdir. Böylece üç ırkın 

anasal kökeninin ortak olduğu anlaĢılmaktadır. Özellikle Kıl ve Honamlı keçileri 

fenotip ve örneklem yerleri göz önüne alındığında her iki ırk arasında daha fazla 

melezleme yapılmıĢ olabileceği söylenebilir. Kıl keçisi ile Honamlı keçisinin genetik 

olarak yakın bulunması, örneklem kriterlerine iyi uyulduğu halde dar bir alanda 

örnekleme yapılması ile izah edilebilir. Anasal kökenleri ortak çıkmasına rağmen 

filogenetik ağaçta Ankara keçisinin bu ırklardan farklı olduğu görülmektedir. Bunun 

da sebebi, Ankara keçisinin baba hattının farklı olması ile açıklanabilir. Özellikle Y 

kromozomuna bağlı kalıtım gösteren boynuz yapısındaki farklılık da bu durumu 

destekler niteliktedir.  

 

Ġncelenen ırklara ait FST ve önemlilik değerleri incelendiğinde; Norduz ırkı, 

Kıl ve Honamlı ırkları ile orta düzeyde (p <0,001), Ankara keçisi ile (p <0,01) ve 

Kilis keçisi ile (p <0,05) düĢük düzeyde farklılaĢmaktadır. Kilis keçisi ile Honamlı 

keçisi arasındaki genetik uzaklık düĢük düzeyde (p <0,01) bulunmuĢtur. Bu bulgular, 

özellikle Norduz keçisinin farklı ana hattına sahip olabileceğini ve diğer 4 ırk 

arasında da melezlemelerle genotip karıĢımı olduğunu düĢündürmektedir. 

Anadolu‘nun tarihin pek çok döneminde çeĢitli göçlere maruz kaldığı 

düĢünüldüğünde bu beklenen bir durumdur. 

 

 Elde edilen ırklar arası genetik mesafe sonuçları, Porter, (1996) tarafından 

öne sürülen; Kilis keçilerinin oluĢmasında ana hattı olarak Kıl keçilerinin, baba hattı 

olarak da Halep keçilerinin etkisinin olduğu varsayımına uyum göstermemektedir. 

Bu varsayıma göre, Kilis keçileri ile Kıl keçilerinin aynı ana hattına sahip olması ve 

dolayısıyla benzer olmaları beklenirken, sadece bir haplotip bakımından ortak 



 

 

121 

olmaları ve filogenetik ağaçta ayrılmaları bu varsayımın aksine genetik 

yakınlıklarının düĢük düzeyde olduğunu göstermektedir. Bu nedenle, Porter 

(1996)‘ın tezinin aksine; melezlemede Kıl keçilerinin erkekleri ile Halep keçilerinin 

diĢileri kullanılmıĢ olabilir. Y kromozomu ve mtDNA topolojileri farklı geçmiĢ 

hikayeleri ortaya koyabildiği için, bu hususun aydınlatılmasında Y kromozomu 

analizleri yapılarak sonuçların birlikte değerlendirilmesi önem taĢımaktadır. 

(Pidancier ve ark., 2006). 

 

 Bu çalıĢmada, incelenen keçi ırklarından elde edilen diziler, farklı yabani 

keçilerle de karĢılaĢtırılmıĢ ve genetik mesafelere göre oluĢturulan ağaç yardımıyla 

Takada ve ark. (1997) ile benzer Ģekilde Capra aegagrus‘un genetik olarak en yakın 

tür olduğu ve evciltmede ana hattı olarak kullanıldığı görsel olarak da ortaya 

konulmuĢtur. Batu (1951) ve Akçapınar (1994) tarafından evcil keçinin atalarından 

birisi olduğu bildirilen ve yüzyıllarca önce yok olduğu bilinen Capra prisca‘ya ait D-

loop bölgesi dizilimine ulaĢılamadığından değerlendirmeye alınamamıĢtır.  

 

 

 

4.5. Mantel Test Analizi Sonuçları 

 

 

Dünya keçi ırklarında yapılan mtDNA çalıĢmalarında az asayıda Mantel analizi 

uygulanmıĢtır. Buna göre, Çin (Chen ve ark., 2005), Portekiz (Pereira ve ark., 2005), 

Güney ve Orta Amerika (Amills ve ark., 2009), Batı Afrika (Royo ve ark., 2009) keçi 

ırklarında coğrafik uzaklıklarla genetik uzaklık arasında herhangi bir bağıntı 

belirlenemezken, Hindistan keçi ırklarında (Joshi ve ark., 2004) düĢük de olsa pozitif 

bir bağıntı tanımlanmıĢtır. 

 

Ġki farklı değiĢken arasında bağıntı yönü ve düzeyini ölçmede kullanılan 

Mantel teste göre; sunulan çalıĢmada incelenen keçilerin ırk düzeyinde FST ve 

coğrafik uzaklıkları arasındaki regresyon (r) değeri 0,751569 (p<0,005) olarak 

hesaplanmıĢtır. Bu bulgu, genetik ve coğrafik uzaklıklar arasında pozitif ve yüksek 

bir bağıntı olduğu anlamına gelmektedir. ÇalıĢmada incelenen keçi ırkları arasında 

coğrafik uzaklık arttıkça, genetik uzaklıkları da artmıĢtır.  
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 Tüm örnekler için enlem–boylam koordinatları kullanılarak AIS programı ile 

yapılan Mantel test sonuçlarına göre ise genetik ve coğrafik uzaklıklar arasında bir 

iliĢki bulunamamıĢtır. Sadece Honamlı ve Norduz keçilerinden birkaç bireyin hem 

coğrafik hem de genetik olarak uzak görülmesi, ırk bazında anlamlı çıkan mantel 

testine en büyük katkının bu iki ırktan kaynaklandığı Ģeklinde değerlendirilmiĢtir. Bu 

sonuç Luikart ve ark. (2001) tarafından keçilerin diğer türlere oranla bölgeler arası 

göçlerden daha fazla etkilendiği ve yoğun gen akĢına maruz kaldığı varsayımını 

destekler niteliktedir.  

 

 

 

4.6. Filogenetik Ağaç ve Haplogrup Dağılımları 

 

 

Irklar arası filogenetik iliĢkinin ve haplogrup dağılımının en doğru Ģekilde ortaya 

konulabilmesi için farklı nükleotit değiĢim modelleri (GTR, K2P) altında, farklı ağaç 

oluĢturma metotları (NJ, ML, Median Joining network ve Minimum evolution) 

kullanılarak elde edilen sonuçların ortak noktası bireysel mantel testle uyumlu olacak 

Ģekilde örneklerin oldukça iç içe geçmiĢ olması ve ırka özgü bir dağılım 

bulunmamasıdır. Haplogrupların belirlenmesinde; Naderi ve ark. (2007) tarafından 

önerilen referans diziler kullanılmıĢtır. Buna göre, 4 Honamlı, 1 Ankara ve 1 baĢ da 

Kilis keçisi olmak üzere 6 baĢ keçide Verimli Hilal topraklarına özgü G haplogrubu, 

1 baĢ Kilis keçisinde Asya kıtasına özgü D haplogrubu ve geriye kalan 245 baĢ 

keçide ise tüm dünyada yaygın olarak bulunan ve en eski haplogrup olduğu 

düĢünülen A haplogrubu belirlenmiĢtir. Mevcut literatürde D haplogrubunun; Çin, 

Hindistan, Pakistan, Kırgızistan ve Avusturya‘da, G haplogrubunun ise Ġran, 

Türkiye, Suudi Arabistan ve Mısır‘da belirlendiği bildirilmiĢtir. (Sultana ve ark., 

2003; Joshi ve ark., 2004; Naderi ve ark., 2007). Bununla birlikte, Azerbaycan, 

Moğolistan, Malezya, Pakistan, Hindistan ve Çin gibi Asya ülkeleri ile Yunanistan 

ve Kuzey Afrika‘da saptanan B haplogrubu ve Çin, Moğolistan, Slovenya, Ġsviçre, 

Fransa, Portekiz ve Ġspanya‘da saptanan C haplogrubu bu tez çalıĢmasında incelenen 

5 ırkta belirlenmemiĢtir. Özellikle Luikart ve ark. (2001) tarafından genç bir 

haplogrup olduğu iddia edilen C haplogrubunun Türkiye‘de belirlenmemesi; bununla 

birlikte kavimler göçünün ilerleyiĢine paralel bir Ģekilde Orta Asya‘dan Avrupa‘nın 
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batısına doğru bir hatta gözlenmesi bu haplogrubun yayılımının, M.S. 4 yüzyıllarda 

kavimler göçü yoluyla olabileceğini düĢündürmektedir (ġekil 4.1). Çin 

hükümdarlığının egemenliği altından çıkmak isteyen Hunların, büyük olasılıkla 

Hazar ve Karadeniz‘in kuzeyinden, Kuzey ve Güney Avrupa‘ya, oradan da Kuzey 

Afrika‘ya kadar bir göç hareketine (Anonim, 2007) ve dolayısıyla bir gen akımına 

neden oldukları düĢünülmektedir. Aynı dönemlerde, Bizans imparatorluğu hareketin 

daha güneyden olmasını engelleyerek Anadolu‘ya gen akıĢını da engelleyici bir 

görev görmüĢ olabilir. 

 

 

Şekil 4.1. Kavimler göçünün izlediği hat (Anonim, 2007). 

 

Ankara keçisinin tarihi ve Orta Asya‘dan geldikleri görüĢü düĢünüldüğünde B 

ve C haplogruplarının belirlenmemiĢ olması ilginç bir veri olarak öne çıkmaktadır. 

(Akçapınar, 1994). Ancak genellikle Asya‘daki keçi ırklarında saptanan bu 

haplogruplar, sunulan çalıĢmada ele alınan Ankara keçilerinde belirlenememiĢtir. Bu 

durum için iki varsayım öne sürülebilir. Bu varsayımlardan birincisi, bu 

haplogrupların populasyona katılıĢ zamanının, Ankara keçilerinin atalarının Orta 

Asya‘dan Anadolu‘ya göçünden sonra olması, yani B ve C haplogruplarının Ankara 

keçilerine hiç karıĢmadığıdır. Ġkinci varsayım ise Orta Asya‘da yetiĢtirilmekte olan 

Ankara keçilerinin atalarında, Anadolu‘ya getirildikten sonra B ve C haplogrupları 
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kaybolmuĢ olabilir. Ankara keçisinin gerçek kimliğinin Ankara bölge Ģartlarında 

oluĢtuğu bilinmektedir. Bu etki ve seleksiyon çalıĢmaları altında haplogruplar yok 

olmuĢ ve hatta bu haplogrupların kaybolması ile de ırk özellikleri kazanılmıĢ olabilir. 

Luikart‘ın C haplogrubunun evcil keçi populasyonuna katılıĢ tarihi olarak 

hesapladığı tarih (2000Y.Ö.) ve B haplogrubunun evcil keçi populasyonuna katılıĢ 

tarihi olarak hesapladığı tarih (6000Y.Ö.) düĢünüldüğünde bu varsayımlardan ilki 

daha olası görünmektedir. Çünkü Akçapınar (1994) Ankara keçisinin M.Ö. 3–4 binli 

yıllarda Sümerler tarafından yetiĢtirildiğine dair görüĢler olduğunu, Çığ (2008) ise 

Sümerlerin Orta Asya‘dan göç eden bir topluluk olduğunu belirtmiĢtir (ġekil 4.2). 

Her iki bilgi ve haplogrupların populasyona olası katılıĢ zamanları düĢünüldüğünde, 

Ankara keçisinin ataları Anadolu‘ya getirildikten sonra, yaban keçilerinin Orta 

Asya‘daki evcil keçilerle birleĢtirilmesiyle B ve C haplogruplarının o bölgedeki evcil 

keçi populasyonuna karıĢtığı düĢünülebilir. Dolayısıyla, Ankara keçilerinde bu 

haplogruplara rastlanmaması ĢaĢırtıcı bir bulgu olmamakla birlikte, ileride yapılacak 

çalıĢmalarda Orta Asya‘da yetiĢtirilmekte olan keçi ırkları ile Ankara keçisi mtDNA 

dizilerinin karĢılaĢtırılmasıyla bu hususun aydınlatılması için gerekli bilgiler elde 

edilebilecektir. 

 

 

Şekil 4.2. Ġçinde keçinin de resmedildiği Sümerlere ait bir taĢ tablet (Anonim, 2010).  

 

 

Filogenetik ağaçtan elde edilen bir diğer önemli sonuç ise; D haplogrubunda 

olduğu belirlenen bir Kilis keçisi (Kls D7) EF989426 GenBank kodlu Capra 
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aegagrus ile; A haplogrubundan bir Kilis keçisi (Kls 23) ve bir Kıl keçisi (Kıl E52) 

ise EF989136 GenBank kodlu Capra aegagrus ile aynı dalda yer almasıdır. Elde 

edilen bu sonuçla ―Bezoar (Capra aegagrus) evcil keçinin atalarındandır‖ varsayımı 

desteklenmiĢtir (Batu, 1951; Akçapınar, 1994; Takada ve ark., 1997).  

 

Haplotiplere göre oluĢturulan network incelendiğinde ise Luikart ve ark. 

(2001) ile uyumlu olarak A haplogrubunda tipik ―yıldız görünümü‖ elde edilmiĢtir. 

Bu evciltmede kullanılan ilk haplogrup olduğu anlamına gelmekte ancak ―en eski 

haplogrup‖ olduğu yönünde yorum yapılamamaktadır. Çünkü G veya D 

haplogrupları daha eski haplogruplar olabilir ancak, ―çoklu maternal orjin‖ hipotezini 

destekler Ģekilde evcil keçi populasyonuna katılıĢ zamanları daha yeni ve sadece bazı 

bölgelerle sınırlı kalmıĢ olabilir.  

 

 

 

4.7. G haplogrubuna Özgü Enzim Kesim Bölgesi Belirlenmesi 

 

 

Sunulan tez çalıĢması ile G haplogrubunun belirlenmesinde PZR-RFLP yöntemini 

temel alan yeni bir analiz geliĢtirilmiĢtir. Bu metot, D-loop bölgesinde sadece G 

haplogruplu örneklere özgü ―A16071G‖ mutasyonu nedeniyle oluĢan 5'-TCG / 

CGA–3' diziliminin varlığının belirlenmesini dayanmakta ve; 

- DıĢ primerler kullanılarak D-loop bölgesinde 1002nt‘lik bir bölümünün 

yükseltgenmesini; 

- Elde edilen yükseltgenme ürününün NruI restriksiyon enzimi kullanılarak 

kesilerek 691 ve 311 nükleotitlik iki parçaya ayrılmasını kapsamaktadır.  

  

 Önerilen metot GenBank‘ta kayıtlı olan referans dizilerle kontrol edilmiĢ 

daha sonra uygulama yapılarak da doğrulanması planlanmıĢtır. Literatürde keçilerde 

mtDNA haplogrup tayini açısından PZR-RFLP‘ye dayalı bir analiz daha 

bulunmaktadır. Sultana ve ark. (2003) tarafından yayınlanan bu metoda göre A, B, C 

ve D haplogrupları iki farklı enzimle kesilerek ayrılmaktadır. 
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4.8. Populasyonların Geçmişi  

 

 

Ġncelenen ırklar için populasyon geçmiĢini araĢtırmak amacıyla haplogrup 

bazında gruplama yapılarak uyumsuzluk dağılım analizi ve ırklar bazında da nötralite 

testleri yapılmıĢtır. A haplogrubu için uyumsuzluk dağılım analizine göre ikili 

grupların ortalaması, k=8,750 olarak bulunmuĢ ve hem büyümüĢ-küçülmüĢ 

populasyon hem de sabit populasyon varsayımları altında unimodal (tek tepeli) çan 

eğrisi elde edilmiĢtir. Bu A haplogrubu için 8 mutasyonal ünite önce bir populasyon 

büyümesine iĢaret etmektedir. Her ırk için A haplogrubuna dahil olan örnekler analiz 

edildiğinde benzer Ģekilde tüm ırklar için aynı zaman diliminde populasyon değiĢimi 

yaĢandığı görülmekte ve bu düĢük raggedness istatistikleri (r<0,03) ile de 

doğrulanmaktadır. Ancak Kıl ve Norduz keçilerinde ikili grupların grafiği 

multimodal görünmekte ve bu uzun bir süredir sabit populasyon büyüklüğü anlamına 

gelmektedir.  

 

Nötralite testlerinin yorumlanması ise Depaulis ve arkadaĢlarının (2003) 

önerileri doğrultusunda yapılmıĢtır. Buna göre; negatif değer alan Fu ve Li‘nin D*, 

Fu ve Li‘nin F* değerleri yüksek miktarda ender haplotip gözlendiğini ve 

populasyon geniĢlemesi ya da arka plan seçilimini iĢaret etmektedir. Negatif değer 

alan Fu‘nun Fs değeri ise yüksek miktarda yeni ortaya çıkan haplotiplerin olduğunu 

ve populasyon geniĢlemesini ya da beraberinde götürmeyi ifade etmektedir. Pozitif 

Tajima‘nın D değeri ise nötral terori hipotezinin geçerli olduğunu ve pozitif veya 

negatif herhangi bir seçilim olmadığını gösterir.  

 

Bu bağlamda, Kilis keçi ırkında belirlenen negatif ve istatistiki olarak anlamlı 

Tajima‘nın D değeri ve ırkın sahip olduğu yüksek haplotip çeĢitliliği; geçmiĢte yeni 

mutasyonların eklenmesi ile populasyon geniĢlemesinin etkilerini iĢaret etmektedir. 

Yine sadece Kilis keçi ırkında istatistiki olarak önemli bulunan Fu ve Li‘nin D* ve 

F* test değerleri, populasyonda çok sayıda nadir bulunan haplotiplerin bulunduğuna 

ve populasyon geniĢlemesine iĢaret etmektedir (Depaulis ve ark., 2003). Aynı 

zamanda populasyon geniĢlemesinin test edilmesinde en güçlü istatistiklerden birisi 

olarak kabul edilen Fu‘nun Fs test istatistiği yüksek negatif değerler aldığında 
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geniĢlemeyle uyumlu olarak populasyonda düĢük frekanslı varyantların artıĢını 

yansıtmaktadır (Naderi ve ark., 2008; Depaulis ve ark., 2003). Norduz keçisi hariç 

incelenen ırklarda yüksek negatif Fs değeri geçmiĢte oldukça fazla varyantın hızlı bir 

Ģekilde populasyona dahil olduğunu göstermektedir (Ramos-Onsins ve Rozas, 2002; 

Wu ve ark., 2009). Bu duruma populasyonların lokal olarak birbirleriyle 

melezlenmelerinin ve bazı karakterler yönünden seleksiyonun büyük etkisi olduğu 

düĢünülmektedir. 

 

Ayrıca ġekil 3.27‘de verilen ırkların filogenetik ağaçları incelendiğinde de 

uyumsuzluk dağılım analiziyle uyumlu Ģekilde geçmiĢte populasyon büyümesi 

yaĢandığı, özellikle Kilis, Honamlı ve Ankara ırklarının seçilime uğrayarak bazı 

dallarda daha fazla çeĢitlendiği, bazı dallarda ise darboğaza uğradığı görülmüĢtür. 

Kıl ve Norduz keçi ırklarının ise uzun süredir sabit populasyon Ģeklinde seyrettiği 

belirlenmiĢtir. Bu sonuçlar özellikle tiftik yönünden yetiĢtiriciliği yapılan Ankara, süt 

yönünden yetiĢtiriciliği yapılan Kilis ve ağırlıklı olarak süt yönünden yetiĢtiriciliği 

yapılan Honamlı keçi ırklarının populasyon geçmiĢini yansıtması açısından önemli 

bulunmaktadır. 

 

Ancak populasyon geçmiĢi hakkında daha kapsamlı yorum yapılabilmesi için 

mtDNA üzerinde daha farklı bölgelerin de incelenmesi ve Y kromozomu bilgilerinin 

göz önüne alınarak birlikte değerlendirilmesi gerekmektedir (Pidancier ve ark., 2006; 

Pereira ve ark, 2009;) Ancak incelenen ırklarla ilgili olarak Y kromozomu verisi 

bulunmamaktadır. 

 

 

 

4.9. Moleküler Varyans Analizi (AMOVA)  

 

Genel olarak keçi ırkları arasında diğer türlere oranla çok daha az bir filocoğrafik 

farklılık bulunmaktadır. Örneğin kıtalararası sığır ırkları arasındaki varyasyon toplam 

varyasyonun %86‘sını oluĢtururken bu oran keçilerde sadece %10‘dur ve bu da 

kıtalararası göçlerin yoğunluğuna bağlanmaktadır (Luikart ve ark., 2001). Sunulan 

tez çalıĢmasında da coğrafik olarak fark bulunup bulunmadığı AMOVA analizi ile 

incelenmiĢtir. Bu amaçla ırklar değiĢik parametrelere göre gruplanmıĢ ve FST 
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değerlerine göre birbirine yakın bulunan Kilis ve Norduz ırklarının bir grup, aynı 

coğrafyayı paylaĢan Honamlı ve Kıl ırklarının bir grup, fenotipik karakterler ve 

coğrafik yerleĢim olarak diğerlerinden ayrılan Ankara ırkının ayrı bir grup olarak 

kabul edildiği deney düzeneğinde en yüksek gruplar arası farklılık ( CT) 

belirlenmiĢtir. Bu sonuç ırklar arası genetik mesafe testleri ve Mantel testleri ile de 

uyumlu olarak populasyonları oluĢturan örneklerin, coğrafik izolasyonlar sonucunda 

farklılaĢmaya sahip olduğunu göstermektedir. 

 

 Tüm deney düzenekleri için elde edilen ırk içi bireyler arası varyasyon ( ST; 

PhiST) değerlerinin hepsi de yüksek ve istatistiksel olarak önemli bulunmuĢtur. 

Dünya keçi ırkları aynı mtDNA bölgesi açısından AMOVA analizi ile incelendiğinde 

total varyasyonun %78,72‘sinin ırk içi varyasyondan, %10,58‘sinin (P<0.001) 

kıtalararası varyasyondan ve %10,70‘sinin (P<0.001) ırklar arası varyasyondan 

kaynaklandığı orta konulmuĢtur (Luikart ve ark. 2001). Sunulan tez çalıĢmasında ise 

ırk içi varyasyon total varyasyonun ~%97‘sini oluĢturmaktadır ve bu da incelenen 

ırkların, ırk içi varyasyonunun ırklar arası varyasyondan daha yüksek olduğuna 

dikkat çekmektedir. 

 

 

 

4.10. Moleküler Saat Analizleri ve En Yakın Ortak Ata Zamanı (The Time To 

The Most Recent Common Ancestor, TMRCA) 

 

 

Farklı haplogruplara ait Sitokrom-b bölgesi nükleotit dizileri, filogenetik ağaç 

oluĢturularak incelendiğinde yine yüksek bootstrap değeriyle ayrıldıkları ve 

topolojilerinin D-loop bölgesi ile benzer olduğu belirlenmiĢtir. Bu sonuç, Sitokrom-b 

dizilerinden elde edilecek tarihsel sıralamanın tüm haplogrup için genellenebileceği 

anlamına gelmektedir (Takada ve ark., 1997; Naderi ve ark., 2007). Sitokrom-b  

bölgesini temel alan ―haplogrupların ayrılma zamanı‖ hesaplamalarında 103.000 ile 

597.800 yılları arasında değiĢen çeĢitli tarihler belirlenmiĢtir (Luikart ve ark., 2001; 

Sultana ve ark., 2003; Joshi ve ark., 2004; Chen ve ark., 2005). Bu tarih aralığı 

evciltmenin yapıldığı düĢünülen (M.Ö. 8.000–8.500 yıl) zaman aralığından oldukça 

eski bir döneme denk gelmektedir ki bu da keçilerde genetik çeĢitliliğin evciltmeden 
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önce baĢladığını ve haplogrupların bir veya birden çok bölgede ve zamanda 

populasyonlara katıldığını göstermesi açısından önemli bulunmaktadır. Sunulan tez 

çalıĢmasında ise tüm haplogrupların birbirinden ayrılma zamanı yani en yakın ortak 

ata zamanı 168.000 yıl öncesini göstermektedir. Buna göre ortak ata zamanı ile ilgili 

olarak G haplogrubu 168.000 yıl önce diğerlerinden farklılaĢmıĢ, D haplogrubu 

102.000 yıl önce A haplogrubundan farklılaĢmıĢ ve A haplogrubu da 21.000 yıl önce 

kendi içinde farklılaĢmıĢtır. Bu sıralama D ve G haplogruplarının daha eski olduğunu 

ancak network sonuçlarıyla beraber değerlendirildiğinde A haplogruplu yaban 

keçilerinin (Capra aegagrus) bu iki haplogruptan daha önce evciltmede 

kullanıldığını ve kurucu etkisi (founder effect) oluĢturduğunu düĢündürmektedir. Bu 

sonuç yine ―çoklu maternal orjin‖ hipotezini destekler nitelikte bulunmuĢtur. 

 

 Ġncelenen çalıĢmalarda birbirine yakın ama farklı yıllar hesaplandığı 

düĢünüldüğünde haplogrupların ayrılması için net bir çıkarım yapmak zordur. 

Örneğin, koyun-keçi ayrılma zamanı 3 milyon yıl olarak hesaplandığında elde edilen 

bu sonuç, farklı çalıĢmalarda kullanılan 1,6-5 milyon yıl gibi tarihlerle 

hesaplandığında değiĢmektedir (Luikart ve ark., 2001; Sultana ve ark., 2003; Joshi ve 

ark., 2004; Chen ve ark., 2005). Bununla birlikte sıralama değiĢmemekte ve en eski 

haplogrup G haplogrubu olarak görülmektedir. Ancak haplogrupların birbirinden 

farklılaĢma sıralaması, populasyona katılıĢ (introgresyon) zamanı ile 

karıĢtırılmamalıdır.  
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5. SONUÇ VE ÖNERİLER 
 

 

 

Sığır, domuz, koyun ve keçide yapılan moleküler çalıĢmalar bu türlerin Anadolu 

üzerinden Avrupa‘ya yayıldığı bilinmektedir. Evciltme tarihinde önemli bir yeri olan 

Türkiye yerli keçi ırklarının mitokondrial DNA çeĢitliliği ve maternal geçmiĢleri 

hakkında yeterli ve açıklayıcı çalıĢma bulunmamaktadır. Bu çalıĢmada yerli keçi 

ırkları içinde en çok yetiĢtiriciliği yapılan Ankara, Honamlı, Kilis, Kıl ve Norduz 

keçilerinin mtDNA D-loop bölgesi incelenmiĢ ve genetik olarak birbirleriyle 

iliĢkilendirilmeye çalıĢılmıĢtır.  

 

Bu araĢtırmada, mtDNA D-loop bölgesindeki polimorfizmin incelenmesinde 

kullanılan yöntemlerin; metodolojik olarak uygun ve yeterli olabileceği söylenebilir. 

Kullanılan metotlara göre, incelenen 5 ırk için A, D ve G haplogrupları olmak üzere 

3 farklı haplogrup belirlenmiĢtir. Asya ülkelerindeki keçilerde yoğun olarak görülen 

B ve C haplogruplarının (Türkiye yerli keçi ırklarında) tesbit edilememesinin insan 

topluluklarının tarihteki göç yollarına bağlı olduğu düĢünülmektedir. Tüm ırklar için 

özgün haplotip sayısı, yüksek nükleotit, haplotip çeĢitliliği ve uyumsuzluk analizi 

değerleri dünya keçi ırklarıyla karĢılaĢtırıldığında, Türkiye‘nin, keçinin 

evciltilmesinde merkezi bir konum taĢıdığını; ırkların zamanla ve coğrafik faktörler 

etkisinde farklılaĢtığını; Honamlı ile Kıl keçisinin fenotipik ve genotipik bakımdan 

benzer olduğunu göstermektedir. Anasal köken açısından tüm ırklardan farklılaĢan 

Norduz keçilerinin sadece Kilis keçileri ile bir haplotipi paylaĢıyor olması tarihte 

ortak anasal ataya sahip olduklarını göstermesi açısından da ilginç bulunmuĢtur. Hem 

coğrafik hem de verim karakterleri yönünden diğer ırklardan ayrılan Ankara keçi 

ırkının filogenetik ağaç yardımıyla genetik olarak da ayrıldığı ortaya konulmuĢ ancak 

istatistiki olarak önemli bulunmamıĢtır. Bunun en büyük nedeninin yine insan göçleri 

ve melezlemeler nedeniyle maruz kaldıkları gen akımları olduğu düĢünülmektedir.  

 

Halep ve Kıl keçisi melezi olduğu bilinen Kilis keçi ırkının sadece bir 

haplotipinin Kıl keçisiyle ortak olması; Morghose keçisi ile Kıl keçisi melezi olduğu 

bildirilen (Porter, 1996; TÜRKHAYGEN–1) Norduz keçi ırkının ise Kıl keçisiyle 

ortak haplotipinin bulunmaması ırkların tarihinin daha iyi araĢtırılmasının 
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gerekliliğini ortaya koymaktadır. Bu amaçla bu ırkların yetiĢtirildiği bölgelerdeki Kıl 

keçilerinin de analize katılmalarının ve babasal kökeni ortaya çıkartan Y kromozomu 

çalıĢmalarının, genetik geçmiĢinin anlaĢılmasında katkıları olacağı düĢünülmektedir. 

 

 Kilis ve Kıl keçileri sayısının giderek azalmasına rağmen ırkların mtDNA 

çeĢitliliklerini korudukları bu çalıĢmanın sonucunda belirlenmiĢtir. Ankara ve 

Honamlı keçilerinde ise göreceli olarak daha düĢük haplotipik çeĢitliliğe sahip 

oldukları saptanmıĢtır. Ancak mevcut çeĢitliliğin sürdürülebilmesi için 

yetiĢtirildikleri bölgelerde, halk elinde koruma sürüleri oluĢturulması ırkların 

saflığının ve çeĢitliliğinin korunması açısından yeterli olabilecektir. Ancak Norduz 

keçi ırkında evciltme bölgesinde olmasına rağmen düĢük haplotip ve nükleotit 

çeĢitliliği göstermesi, dar bir coğrafik alanda yetiĢtiriliyor olması ve kendi içinde 

birçok haplotipin paylaĢılıyor olması bu ırkın geçmiĢte bir darboğaz geçirmiĢ 

olduğunu ya da yüzyıllardır sabit ivmeyle devam eden bir darboğaz yaĢandığını 

düĢündürmektedir. Ertuğrul ve ark. (2000) tarafından yapılan Türkiye yerli keçi 

ırklarının yok olma tehlikesi sınıflandırmasında da ―ağır tehdit altında‖ olarak 

değerlendirilen Norduz keçisi için yine yetiĢtirildikleri bölgede, halk elinde koruma 

sürüleri oluĢturulması ve mevcut genotiplerin kaybının önüne geçilebilmesi için 

kontrollü birleĢtirmelerin yapılması önerilmektedir. Bu sonuçlarla uyumlu olarak, 

TÜRKHAYGEN-1 projesi kapsamında Ankara, Honamlı, Kilis, Kıl ve Norduz keçi 

ırklarına ait DNA, embriyo, sperm ve hücre kültürü bankaları oluĢturulmuĢtur ancak 

özellikle Ankara, Honamlı ve Norduz keçi ırkları için canlı ve yerinde korumanın da 

önemli olduğu gösterilmiĢtir. 

 

 Ayrıca sunulan tez çalıĢması ile keçilerde mtDNA haplogruplarının ortaya çıkıĢ 

zamanı hesaplanmıĢ ve en eski haplogrup olarak G haplogrubu olduğu; ancak 

evciltmede en eski haplogrubun A haplogrubu olduğu belirlenmiĢtir. Verimli Hilal 

bölgesine özgü olan G haplogrubunun daha az maliyetle ve kısa sürede 

belirlenebilmesi için PZR-RFLP‘ye dayanan yeni bir analiz ortaya konulmuĢ ve 

yaygın etki hedeflerinden birisi olarak güncel literatüre katkıda bulunulmuĢtur. 

Bunlara ek olarak; Türkiye‘ye özgü keçi ırklarından elde edilen mtDNA D-loop ve 

Sitokrom-b dizilerinin GenBank‘ta kayıt altına alınması için baĢvurulması 
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planlanmakta ve çalıĢmanın yeni çalıĢmalar üretiminde domino etkisinin olması 

hedeflenmektedir.  

 

 Türkiye‘de keçi ırklarının sayı ve dağılımlarını ortaya koyan kapsamlı bir 

döküm çalıĢması bulunmamakla birlikte giderek azaldığı bilinen bu ırklarda, akrabalı 

yetiĢtirmeler ve kültür ırklarıyla birleĢtirmeler frekansı düĢük olan allellerin ve 

dolayısıyla ırkların yok olmasına neden olacaktır. GeçmiĢleri oldukça eskiye 

dayanan bu ırkların kaybı hem genetik için hem de tarih için önemlidir. Binlerce 

yıldır var olan bu ırklar sahip oldukları dirençlilik, verimlilik ve adaptasyon gücü 

gibi karakterlerle gelecek için birer zenginliktirler. Küresel ısınmanın, oluĢan yeni 

mutasyonların ve daha da önemlisi değiĢen ülke ekonomilerinin sonucu olarak 

gelecek son 50–100 yıl için felaket senaryolarının yazıldığı son yıllarda bu 

karakterlerin ve çeĢitliliğin ilerisi için önem kazanacağı açıktır. Bu nedenle; 

incelenen ırklar SNP‘ler, mikrosatellitler ve Y kromozomu gibi farklı moleküler 

belirteçlerle analiz edilip, sonuçlar karĢılaĢtırılarak değerlendirilmeli ve buna göre 

koruma stratejileri geliĢtirilmelidir. Ayrıca populasyonların geçmiĢini 

değerlendirmede daha net tarihlerin ortaya konulabilmesi için Arkeoloji bilimi gibi 

alanlarla iĢbirliği içine girilmeli multidisipliner bakıĢ açıları ile sunulan çalıĢmada 

önerilen hipotezler değerlendirilmelidir.  
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ÖZET 

 

 

Türkiye Yerli Keçi Irklarının Mitokondrial DNA Çeşitliliği ve Filocoğrafyası 

 

Keçilerle ilgili filogenetik çalıĢmalarda mitokondri DNA‘sı, türlerin coğrafi 

dağılımına göre farklılıklar göstermesi, genomik DNA‘ya oranla daha hızlı 

evrimleĢmesi, rekombinasyon olmayıĢı ve maternal kalıtılması gibi özelliklerinden 

dolayı sıklıkla tercih edilen belirteçlerden birisidir. Bu çalıĢmada, Ankara (n=50), 

Honamlı (n=49), Kilis (n=51), Kıl (n=53) ve Norduz (n=49) keçi ırklarının 

mitokondrial DNA çeĢitlilikleri, ırklar arası farklılıklar ve bu ırkların coğrafik 

yerleĢimleri ile olan iliĢkisinin ortaya konulması amacıyla mitokondrial DNA kontrol 

bölgesinin (D-loop) 598 nükleotidlik kısmına dizi analizi uygulanmıĢtır.  

Hayvanlardan alınan kan örneklerine; sırasıyla DNA izolasyonu, D-loop bölgesinin 

Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile yükseltgenilmesi ve ardından dizi analizi 

uygulanmıĢtır. DNA dizi analizi sonrası elde edilen sekans verileri; haplotip ve 

nükleotid çeĢitliliği, genetik uzaklık yönünden incelenmiĢ; Neighbor joining ağacı, 

Maksimum olasılık ağacı ve Median joining networku ile görsel hale getirilmiĢ; 

uyumsuzluk dağılım analizi, nötralite testleri, Mantel test ve AMOVA analizleri 

yapılarak değerlendirilmiĢtir. Buna göre, incelenen 5 ırk için A, D ve G haplogrupları 

olmak üzere 3 farklı haplogrup belirlenmiĢ; yoğunlukla Asya ülkelerinde görülmekte 

olan B ve C haplogruplarının Türkiye yerli keçi ırklarında saptanmamıĢ olmasının, 

insan topluluklarının tarihteki göç yollarına bağlı olduğu düĢünülmüĢtür. ÇalıĢılan 

tüm ırklar için elde edilen haplotip sayısı (208), yüksek nükleotid (π=0,02100, 

±0,00073) ve haplotip çeĢitliliği (H=0,9982, ±0,0006) değerleri ile uyumsuzluk 

analizi sonuçları (k=8,750) dünya keçi ırklarıyla karĢılaĢtırılarak yorumlandığında 

elde edilen sonuçlar, Türkiye‘nin, keçilerin evciltilmesinde merkezi bir konumda 

olduğuna iĢaret etmektedir. Haplotip paylaĢımları göz önüne alındığında; Kıl keçisi 

melezi oldukları bilinen Kilis ve Norduz keçi ırklarının Kıl keçisiyle hiç haplotip 

paylaĢmıyor olmaları ırkların tarihinin daha iyi araĢtırılmasının gerekliliğini ortaya 

koymuĢtur. ÇalıĢma sonucunda Ankara ve Honamlı keçilerinin mevcut çeĢitliliklerini 

sürdürebilmeleri için halk elinde koruma sürüleri oluĢturulması ırkların çeĢitliliğinin 

korunması açısından yeterli olabileceği düĢünülmektedir. Yok olma açısından ağır 

tehdit altında olduğu düĢünülen Norduz keçi ırkı için ise acil olarak yetiĢtirildikleri 

bölgede, halk elinde koruma sürüleri oluĢturulması ve mevcut genotiplerin kaybının 

önüne geçilebilmesi için kontrollü birleĢtirmelerin yapılması önerilmektedir. Ayrıca 

Verimli Hilal bölgesine özgü olan G haplogrubunun daha az maliyetle ve kısa sürede 

belirlenebilmesi için PZR-RFLP‘ye dayanan yeni bir analiz ortaya konulmuĢ ve 

yaygın etki hedeflerinden birisi olarak güncel literatüre katkıda bulunulmuĢtur. 

Bunlara ek olarak; Türkiye‘ye özgü keçi ırklarından elde edilen mtDNA D-loop ve 

Sitokrom-b dizilerinin GenBank‘ta kayıt altına alınması için baĢvurulması 

planlanmaktadır. 

 

Anahtar Sözcükler: Filogenetik, Genetik çeĢitlilik, mtDNA, Türkiye Yerli Keçi 

Irkları, Verimli Hilal. 
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SUMMARY 

 

 

Mitochondrial DNA Diversity and Phylogeography of Turkish Native Goat Breeds 

 

Mitochondrial DNA is one of the most preferred markers used in phylogenetic 

studies in domestic goats due to its unique features such as capacity to demonstrate 

geographic distribution of species, higher evolutionary rate compared to genomic 

DNA, maternal inheritance, and absence of recombination. In this study, 598-

nucleotide sequence from the mitochondrial DNA control region was analyzed in 

Angora (n=50), Honamli (n=49), Kilis (n=51), Hair (Kil) (n=53) and Norduz (n=49) 

goat breeds to reveal diversity of mitochondrial DNA, differentiation of goat breeds, 

and relevance between genetic differentiations and geographic distributions. Blood 

samples collected from the goats were used for the following consecutive 

procedures: DNA isolation, amplification of D-loop region with PCR and DNA 

sequence reaction. The sequence data were examined for haplotypes and nucleotide 

diversity, genetic distance, visualized with Neighbor joining tree, Maximum 

Likelihood tree and Median joining network, and evaluated with mismatch 

distribution analyses, neutrality tests, Mantel test and AMOVA analyses. Based on 

the analyses above, 3 different haplogroups, A, D and G haplogroups, were 

determined for 5 different goat breeds studied. The B and C haplogroups, mostly 

found in Asia, were not determined in this study. Absence of such haplogroups may 

related to presence of different migration roads of human populations in the history. 

When compared to goat breeds throughout the world, the haplotype number (208), 

higher nucleotide (π=0,02100, ±0,00073) and haplotype diversity (H=0,9982, 

±0,0006) rate and the results of mismatch distribution analyses (k=8,750) for all goat 

breeds stuied in the present study indicate that Turkey has been situated in a central 

position during the domesticaton process of the goat specie. Based on the haplotype 

sharing, Kilis and Norduz breeds, known as crossbreeds of Hair goats, do not share 

any haplotypes with Hair goats, so that the history of these breeds should be further 

investigated. The results of the study also suggest that establishment of conservation 

flocks by local breeders should be enough to protect the diversity of the Ankara and 

Honamlı breeds. For Norduz breed, which is under risk of extinction, conservation 

flocks should be promoted immediately in local breeders along with a controlled 

mating program to prevent loss of genotypes. Through this study, an inexpensive 

novel method based on PCR-RFLP was introduced to determine G haplotype, a 

unique haplotype to Fertile Crescent regions so that further contribution to the 

literature was made as a common goal. In addition, the obtained mtDNA D-loop and 

Cytochrome-b sequencens unique to Turkish native goat breeds will be submitted to 

GenBank for the record. 

 

Keywords: Genetic diversity, Fertil Crescent, mtDNA, Phylogenetics, Turkish 

native goat breeds. 
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Ek-1. ÇalıĢmada kullanılan örneklere ait coğrafik koordinatlar. 
 

Örnek adı 

ve 

numarası 

Boylam Enlem 

ANKD1  32.329.175 40.099.692 

ANKD2  32.346.153.259.277.3 4.014.633.913.771.960 

ANKD3  32.346.153.259.277.3 4.014.633.904.771.960 

ANKD4  3.221.534.729.3.9 4.012.271.572.320.350 

ANKD5  32.202.817 40.069.403 

ANKD6  32.217.478 39.966.605 

ANKD7  32.380.175 40.030.803 

ANKD8  3.225.139.617.919.920 4.7.977.895.304.720 

ANKD9  3.221.534.729.3.9 4.012.271.570.320.350 

ANKD10  33.103.769 39.977.131 

ANKD11  32.293.742 40.1.269 

ANKD12  32.293.742 40.1.259 

ANKD13  32.293.742 40.1.249 

ANKD14  32.084.970.474.243.1 3.987.384.569.660.630 

ANKD15  32.346.153.259.277.3 4.014.633.904.771.960 

ANKD16  32.329.175 40.099.692 

ANKD17  32.293.742 40.1.249 

ANKD18  32.405.667 40.101.122 

ANKD19  32.343.698 40.023.916 

ANKD20  32.021.301 4.8.5 

ANKD21  31.824.047 39.772.982 

ANKD22  32.5.433 40.219.778 

ANKD23  32.394.342 39.945.686 

ANKD24  32.021.301 4.8.025 

ANKD25  33.103.769 39.977.131 

ANKE1  32.329.175 40.099.592 

ANKE2  32.346.153.259.277.3 4.014.633.904.761.960 

ANKE3  32.346.153.259.277.3 4.014.633.904.751.960 

ANKE4  3.221.534.729.3.9 4.012.271.570.320.350 

ANKE5  32.202.817 40.069.403 

ANKE6  32.217.478 39.966.605 

ANKE7  32.380.175 40.030.803 

ANKE8  3.225.139.617.919.920 4.7.977.895.304.720 

ANKE9  3.221.534.729.3.9 4.012.271.470.320.350 

ANKE10  32.293.742 40.1.269 

ANKE11  32.293.742 40.1.369 

ANKE12  32.293.742 40.1.469 

ANKE13  32.293.742 40.1.569 

ANKE14  32.084.970.474.243.1 3.987.384.569.660.530 

ANKE15  32.346.153.259.277.3 4.014.633.903.771.960 

ANKE16  32.329.175 40.099.592 

ANKE17  32.293.742 40.1.268 

ANKE18  32.405.667 40.101.222 

ANKE19  32.343.698 40.023.915 

ANKE20  32.021.301 4.8.015 
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Ek-1. (Devam) ÇalıĢmada kullanılan örneklere ait coğrafik koordinatlar. 

Örnek adı 

ve 

numarası 

Boylam Enlem 

ANKE21  31.824.047 39.772.993 

ANKE22  32.5.433 40.219.738 

ANKE23  32.394.342 39.945.386 

ANKE24  32.021.301 4.8.035 

ANKE25  33.103.769 39.977.331 

HOND1  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.055.0 

HOND2  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.056.0 

HOND3  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.057.0 

HOND4  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.058.0 

HOND5  30.235.233.306.884.7 3.728.859.921.568.160 

HOND6  30.235.233.306.884.7 3.728.859.921.578.160 

HOND7  30.235.233.306.884.7 3.728.859.921.588.160 

HOND8  29.532.108.306.884.7 372.587.521.486.561 

HOND9  29.532.108.306.884.7 372.587.521.496.561 

HOND10  29.532.108.306.884.7 372.587.521.476.561 

HOND11  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.054.0 

HOND12  31.801.986.694.335.9 37.426.615.702.044.7 

HOND13  29.532.108.306.884.7 372.587.521.486.561 

HOND14  31.850.738.525.390.6 3.742.388.921.621.170 

HOND15  31.850.738.525.390.6 3.742.388.921.521.170 

HOND16  31.603.717.803.955.0 375.409.023.471.732 

HOND17  31.638.264.656.066.8 37.350.407.126.055.0 

HOND18  29.532.108.306.884.7 372.587.522.486.561 

HOND19  29.532.108.306.884.7 372.587.521.486.561 

HOND20  31.603.717.803.955.0 375.409.023.471.732 

HOND21  31.603.717.803.955.0 375.409.024.471.732 

HOND22  31.604.064 37.541.244 

HOND23  31.638.264.656.066.8 37.350.407.126.055.0 

HOND24  31.603.717.803.955.0 375.409.025.471.732 

HOND25  31.603.717.803.955.0 375.409.023.471.732 

HONE26  30.235.233.306.884.7 3.728.859.921.568.160 

HONE27  30.235.233.306.884.7 3.728.859.931.568.160 

HONE28  30.235.233.306.884.7 3.728.859.821.568.160 

HONE29  30.235.233.306.884.7 3.728.859.911.568.160 

HONE30  29.532.108.306.884.7 372.587.521.486.561 

HONE31  29.532.108.306.884.7 372.587.521.586.561 

HONE32  29.532.108.306.884.7 372.587.521.686.561 

HONE33  29.532.108.306.884.7 372.587.521.786.561 

HONE34  29.532.108.306.884.7 372.587.521.886.561 

HONE35  31.603.717.803.955.0 375.409.026.471.732 

HONE36  31.603.717.803.955.0 375.409.027.471.732 

HONE37  31.603.717.803.955.0 375.409.028.471.732 

HONE38  31.638.264.656.066.8 37.350.407.135.055.0 

HONE39  31.638.264.656.066.8 37.350.407.145.055.0 

HONE40  31.603.717.803.955.0 375.409.023.471.732 

HONE41  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.055.0 
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Ek-1. (Devam) ÇalıĢmada kullanılan örneklere ait coğrafik koordinatlar. 

Örnek adı  

ve  

numarası  

Boylam Enlem 

HONE42  31.850.738.525.390.6 3.742.388.921.621.170 

HONE43  31.850.738.525.390.6 3.742.388.922.521.170 

HONE44  31.638.264.656.066.8 37.350.406.125.055.0 

HONE45  31.603.717.803.955.0 375.409.023.471.732 

HONE46  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.055.0 

HONE47  31.638.264.656.066.8 37.350.407.125.155.0 

HONE48  31.603.717.803.955.0 375.409.025.471.732 

HONE49  31.638.264.656.066.8 37.350.307.125.255.0 

NOR112  43.594.431 38.249.339 

NOR113  43.594.431 38.243.239 

NOR117  43.594.431 38.249.233 

NOR118  43.425.104 3.834.043 

NOR119  43.425.104 3.834.037 

NOR120  43.425.104 3.834.343 

NOR121  43.425.104 3.833.043 

NOR123  43.425.104 3.833.347 

NOR125  43.372.847 38.033.361 

NOR126  43.372.847 38.032.331 

NDD127  43.372.847 38.032.363 

NDD128  43.372.847 38.032.361 

NDD129  43.317.718.505.859.3 38.038.357.293.980.8 

NRD131  43.317.718.505.859.3 38.038.357.297.380.8 

NRD133  43.317.718.505.859.3 38.038.357.297.930.8 

NRD139  43.594.431 38.249.239 

NRD140  43.443.275 38.313.839 

NRD141  43.443.275 38.317.339 

NRD142  43.443.275 38.317.833 

NRD146  43.443.275 38.317.834 

NRD147  43.443.275 38.317.849 

NRD152  43.443.275 38.317.439 

NRD153  43.443.275 38.314.839 

NRD154  43.443.275 38.317.539 

NRD130  43.443.275 38.317.859 

NRD124  43.594.431 38.249.235 

NRE111  43.594.431 38.249.559 

NRE114  43.594.431 38.249.535 

NRE115  43.425.104 3.834.047 

NRE122  43.372.847 38.032.361 

NRE134  43.594.431 38.249.239 

NRE137  43.443.275 38.317.839 

NRE138  43.443.275 38.317.839 

NRE143  43.443.275 38.317.839 

NRE144  43.443.275 38.317.839 

NRE145  43.443.275 38.317.839 

NRE148  43.443.275 38.317.839 

NRE149  43.443.275 38.317.839 
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Ek-1. (Devam) ÇalıĢmada kullanılan örneklere ait coğrafik koordinatlar. 

Örnek adı  

ve  

numarası  

Boylam Enlem 

NRE150  43.443.275 38.317.839 

NRE151  43.443.275 38.317.839 

NRE155  43.432.683 38.304.786 

NRE156  43.432.683 38.304.786 

NRE157  43.432.683 38.304.786 

NRE158  43.432.683 38.304.786 

NRE159  43.432.683 38.304.786 

NRE160  43.432.683 38.304.786 

NRE161  43.432.683 38.304.786 

NRE162  43.432.683 38.304.786 

NRE163  43.432.683 38.304.786 

KILD1  30.252.714 37.640.706 

KILD2  30.347.678 37.545.172 

KILD3  30.347.678 37.545.172 

KILD4  297.759 37.111.436 

KILD5  297.759 37.111.436 

KILD6  297.759 37.111.436 

KILD7  29.703.508 37.104.411 

KILD8  29.703.508 37.104.411 

KILD9  29.703.508 37.104.411 

KILD10  29.703.508 37.104.411 

KILD11  29.703.508 37.104.411 

KILD12  29.694.819 37.048.017 

KILD13  29.694.819 37.048.017 

KILD14  29.694.819 37.048.017 

KILD15  29.694.819 37.048.017 

KILD16  29.622.039 37.026.981 

KILD17  29.622.039 37.026.981 

KILD18  29.622.039 37.026.981 

KILD19  29.622.039 37.026.981 

KILD20  29.622.039 37.026.981 

KILD21  29.622.039 37.026.981 

KILD22  29.622.039 37.026.981 

KILD23  29.622.039 37.026.981 

KILD24  29.622.039 37.026.981 

KILD25  30.252.714 37.640.706 

KILE31  30.347.678 37.545.172 

KILE32  297.759 37.111.436 

KILE33  297.759 37.111.436 

KILE34  29.703.508 37.104.411 

KILE35  30.347.678 37.545.172 

KILE36  297.759 37.111.436 

KILE37  297.759 37.111.436 

KILE38  29.703.508 37.104.411 

KILE39  29.703.508 37.104.411 

KILE40  29.703.508 37.104.411 
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Ek-1. (Devam) ÇalıĢmada kullanılan örneklere ait coğrafik koordinatlar. 

Örnek adı 

ve 

numarası 

Boylam Enlem 

KILE41  29.694.819 37.048.017 

KILE42  29.694.819 37.048.017 

KILE43  29.694.819 37.048.017 

KILE44  29.694.819 37.048.017 

KILE45  29.622.039 37.026.981 

KILE46  2.975.269.317.626.950 3.703.709.156.989.420 

KILE47  2.975.269.317.626.950 3.703.709.156.989.420 

KILE48  2.975.269.317.626.950 3.703.709.156.989.420 

KILE49  2.975.269.317.626.950 3.703.709.156.989.420 

KILE50  2.975.269.317.626.950 3.703.709.156.989.420 

KILE51  29.694.819 37.048.017 

KILE52  29.694.819 37.048.017 

KILE54  29.622.039 37.026.981 

KILE55  29.622.039 37.026.981 

KILE56  29.622.039 37.026.981 

KILE57  29.622.039 37.026.981 

KILE58  29.622.039 37.026.981 

KLSD1  36.974.256 36.822.286 

KLSD2  37.976.916 37.025.131 

KLSD3  36.537.825 36.630.289 

KLSD4  37.3.889 36.889.167 

KLSD5  36.537.825 36.630.289 

KLSD6  36.537.825 36.630.289 

KLSD7  37.206.169 38.202.661 

KLSD8  36.971.569 3.760.915 

KLSD9  37.137.919 36.793.281 

KLSD10  36.933.334 37.583.256 

KLSD11  37.104.512 36.689.527 

KLSD12  36.987.683 36.894.286 

KLSD13  36.987.683 36.894.286 

KLSD14  37.030.792.236.328.1 3.687.879.673.085.510 

KLSD15  370.843 36.789.456 

KLSD16  36.933.334 37.583.256 

KLSD17  37.143.281 36.763.397 

KLSD18  36.976.890.563.964.8 368.631.414.329.529 

KLSD19  37.027.956 3.681.685 

KLSD20  36.537.825 36.630.289 

KLSD21  370.843 36.789.456 

KLSD22  370.843 36.789.456 

KLSD23  36.5 38.016.667 

KLSD24  36.5 38.016.667 

KLSD25  36.25 36.116.667 

KLSD26  36.145.036 36.047.164 

KLSE1  37.104.512 36.689.527 

KLSE2  36.537.825 36.630.289 

KLSE3  36.537.825 36.630.289 
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Ek-1. (Devam) ÇalıĢmada kullanılan örneklere ait coğrafik koordinatlar. 

Örnek adı 

ve 

numarası 

Boylam Enlem 

KLSE4  36.537.825 36.630.289 

KLSE5  36.537.825 36.630.289 

KLSE6  37.016.564 36.773.794 

KLSE7  36.537.825 36.630.289 

KLSE8  3.651.622 36.721.753 

KLSE9  37.108.433 36.778.375 

KLSE10  37.104.512 36.689.527 

KLSE11  37.108.433 36.778.375 

KLSE12  36.537.825 36.630.289 

KLSE13  36.537.825 36.630.289 

KLSE14  36.974.256 36.822.286 

KLSE15  37.027.956 3.681.685 

KLSE16  36.537.825 36.630.289 

KLSE17  37.104.512 36.689.527 

KLSE18  37.104.512 36.689.527 

KLSE19  3.651.622 36.721.753 

KLSE20  37.108.433 36.778.375 

KLSE21  37.116.116 36.713.243 

KLSE22  36.974.256 36.822.286 

KLSE23  36.537.825 36.630.289 

KLSE24  37.108.433 36.778.375 

KLSE25  365.081 36.577.508 
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Ek-2. Deneysel çalıĢmalarda kullanılan solüsyonların içerikleri ve hazırlanıĢları.  

 

0,5M EDTA ( 1l ) 

186.1gr EDTANa2   

800ml dH2O 

NaOH  kullanılarak pH ayarlanır pH 8,0‘e ayarlanır. 

dH2O ile 1l‘ye tamamlanır. 

     

1M TRIS-HCl pH 8,0 (1l) 

12,1gr Tris 

800ml dH2O 

HCl kullanılarak pH ayarlanır. 

dH2O ile 1l‘ye tamamlanır. 

 

10X Lysis solusyonu:  

770mM NH4Cl  

46mM KHCO3  

10mM EDTA 

 

Salt/EDTA solusyonu:  

75mM NaCl 

25mM EDTA 

 

10:1 TE buffer:  

10mM Tris 

1mM EDTA PH 7.5 

 

5X TBE Buffer: 

445mM  Tris Base 

445mM Boric Acid 

10mM EDTA  
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Ek-3. ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve dahil oldukları 

haplogruplar (F: Frekans, H: Haplogrup) 

Haplotip   F. Örnek adı H. 

Haplotip 1: 3 HONAMLID1 ANKARAD5, ANKARAE7, A 

Haplotip 2: 1 HONAMLID2, A 

Haplotip 3: 1 HONAMLID3, A 

Haplotip 4: 1 HONAMLID4, A 

Haplotip 5: 1 HONAMLID5, A 

Haplotip 6: 2 HONAMLID6, HONAMLIE33, A 

Haplotip 7: 1 HONAMLID7(Duplikasyonlu), A 

Haplotip 8: 1 HONAMLID8, A 

Haplotip 9: 2 HONAMLID9, HONAMLID18, A 

Haplotip 10: 1 HONAMLID10, A 

Haplotip 11: 1 HONAMLID11  A 

Haplotip 12: 1 HONAMLID12, A 

Haplotip 13: 1 HONAMLID13, A 

Haplotip 14: 1 HONAMLID14, A 

Haplotip 15: 2 HONAMLID15, HONAMLIE40, A 

Haplotip 16: 1 HONAMLID16, A 

Haplotip 17: 1 HONAMLID17, A 

Haplotip 18: 1 HONAMLID19, A 

Haplotip 19: 1 HONAMLID20, A 

Haplotip 20: 2 HONAMLID21, KILE57, A 

Haplotip 21: 3 

HONAMLID22, HONAMLIE28, 

HONAMLIE29, G 

Haplotip 22: 1 HONAMLID23, A 

Haplotip 23: 1 HONAMLID24, A 

Haplotip 24: 1 HONAMLID25, A 

Haplotip 25: 2 HONAMLIE26, HONAMLIE27, A 

Haplotip 26: 1 HONAMLIE30, A 

Haplotip 27: 1 HONAMLIE31, A 

Haplotip 28: 1 HONAMLIE32, A 

Haplotip 29: 1 HONAMLIE34, G 

Haplotip 30: 2 HONAMLIE35, HONAMLIE36, A 

Haplotip 31: 1 HONAMLIE37, A 

Haplotip 32: 2 HONAMLIE38, KILE38, A 

Haplotip 33: 1 HONAMLIE39, A 

Haplotip 34: 1 HONAMLIE41, A 

Haplotip 35: 1 HONAMLIE42, A 

Haplotip 36: 1 HONAMLIE43, A 
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Ek-3. (Devam) ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve dahil 

oldukları haplogruplar (F: Frekans, H: Haplogrup)  

Haplotip   F. Örnek adı H. 

Haplotip 37: 1 HONAMLIE44, A 

Haplotip 38: 1 HONAMLIE45, A 

Haplotip 39: 1 HONAMLIE46, A 

Haplotip 40: 1 HONAMLIE47, A 

Haplotip 41: 1 HONAMLIE48, A 

Haplotip 42: 1 HONAMLIE49, A 

Haplotip 43: 2 ANKARAD1, ANKARAD16, A 

Haplotip 44: 1 ANKARAD2, A 

Haplotip 45: 2 ANKARAD3, ANKARAE3, A 

Haplotip 46: 1 ANKARAD4, A 

Haplotip 47: 1 ANKARAD6, A 

Haplotip 48: 1 ANKARAD7, A 

Haplotip 49: 2 ANKARAD8, KILD21, A 

Haplotip 50: 1 ANKARAD9, A 

Haplotip 51: 2 ANKARAD10, ANKARAE17, A 

Haplotip 52: 1 ANKARAD11, A 

Haplotip 53: 3 ANKARAD12, ANKARAE11, KILE33, A 

Haplotip 54: 2 ANKARAD13, ANKARAE13, A 

Haplotip 55: 1 ANKARAD14, G 

Haplotip 56: 1 ANKARAD15, A 

Haplotip 57: 1 ANKARAD17, A 

Haplotip 58: 1 ANKARAD18, A 

Haplotip 59: 1 ANKARAD19, A 

Haplotip 60: 1 ANKARAD20, A 

Haplotip 61: 1 ANKARAD21, A 

Haplotip 62: 1 ANKARAD22, A 

Haplotip 63: 1 ANKARAD23, A 

Haplotip 64: 1 ANKARAD24, A 

Haplotip 65: 1 ANKARAD25, A 

Haplotip 66: 1 ANKARAE1, A 

Haplotip 67: 2 ANKARAE2, KILD17, A 

Haplotip 68: 1 ANKARAE4, A 

Haplotip 69: 2 ANKARAE5, ANKARAE6, A 

Haplotip 70: 1 ANKARAE8, A 

Haplotip 71: 1 ANKARAE9, A 

Haplotip 72: 1 ANKARAE10, A 

Haplotip 73: 1 ANKARAE12, A 

Haplotip 74: 1 ANKARAE14, A 
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Ek-3. (Devam) ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve dahil 

oldukları haplogruplar (F: Frekans, H: Haplogrup) 

Haplotip   F. Örnek adı H. 

Haplotip 75: 1 ANKARAE15, A 

Haplotip 76: 1 ANKARAE16, A 

Haplotip 77: 1 ANKARAE18, A 

Haplotip 78: 1 ANKARAE19, A 

Haplotip 79: 1 ANKARAE20, A 

Haplotip 80: 1 ANKARAE21, A 

Haplotip 81: 2 ANKARAE22, ANKARAE23, A 

Haplotip 82: 1 ANKARAE24, A 

Haplotip 83: 1 ANKARAE25, A 

Haplotip 84: 1 KĠLĠSD1, A 

Haplotip 85: 1 KĠLĠSD2, A 

Haplotip 86: 1 KĠLĠSD3, A 

Haplotip 87: 1 KĠLĠSD4, A 

Haplotip 88: 1 KĠLĠSD5, A 

Haplotip 89: 1 KĠLĠSD6, G 

Haplotip 90: 1 KĠLĠSD7, D 

Haplotip 91: 1 KĠLĠSD8, A 

Haplotip 92: 1 KĠLĠSD9, A 

Haplotip 93: 1 KĠLĠSD10, A 

Haplotip 94: 2 KĠLĠSD11, KĠLĠSE19, A 

Haplotip 95: 1 KĠLĠSD12, A 

Haplotip 96: 1 KĠLĠSD13, A 

Haplotip 97: 1 KĠLĠSD14, A 

Haplotip 98: 1 KĠLĠSD15, A 

Haplotip 99: 5 

KĠLĠSD16, NORDUZD118, NORDUZD119, 

NORDUZD120, NORDUZD121 A 

Haplotip 100: 1 KĠLĠSD17, A 

Haplotip 101: 1 KĠLĠSD18, A 

Haplotip 102: 1 KĠLĠSD19, A 

Haplotip 103: 1 KĠLĠSD20, A 

Haplotip 104: 2 KĠLĠSD21, KILE40, A 

Haplotip 105: 2 KĠLĠSD22, KĠLĠSE24, A 

Haplotip 106: 1 KĠLĠSD23, A 

Haplotip 107: 1 KĠLĠSD24, A 

Haplotip 108: 1 KĠLĠSD25, A 

Haplotip 109: 1 KĠLĠSD26, A 

Haplotip 110: 1 KĠLĠSE1, A 

Haplotip 111: 1 KĠLĠSE2, A 
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Ek-3. (Devam) ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve dahil 

oldukları haplogruplar (F: Frekans, H: Haplogrup) 

Haplotip   F. Örnek adı H. 

Haplotip 112: 1 KĠLĠSE3, A 

Haplotip 113: 1 KĠLĠSE4, A 

Haplotip 114: 1 KĠLĠSE5, A 

Haplotip 115: 1 KĠLĠSE6, A 

Haplotip 116: 1 KĠLĠSE7, A 

Haplotip 117: 1 KĠLĠSE8, A 

Haplotip 118: 2 KĠLĠSE9, KĠLĠSE20, A 

Haplotip 119: 1 KĠLĠSE10, A 

Haplotip 120: 1 KĠLĠSE11 (Duplikasyonlu) A 

Haplotip 121: 1 KĠLĠSE12, A 

Haplotip 122: 1 KĠLĠSE13, A 

Haplotip 123: 1 KĠLĠSE14, A 

Haplotip 124: 1 KĠLĠSE15, A 

Haplotip 125: 1 KĠLĠSE16, A 

Haplotip 126: 1 KĠLĠSE17, A 

Haplotip 127: 1 KĠLĠSE18, A 

Haplotip 128: 1 KĠLĠSE21, A 

Haplotip 129: 1 KĠLĠSE22, A 

Haplotip 130: 1 KĠLĠSE23, A 

Haplotip 131: 1 KĠLĠSE25, A 

Haplotip 132: 1 KILD1, A 

Haplotip 133: 1 KILD2, A 

Haplotip 134: 1 KILD3, A 

Haplotip 135: 1 KILD4, A 

Haplotip 136: 1 KILD5, A 

Haplotip 137: 1 KILD6, A 

Haplotip 138: 1 KILD7, A 

Haplotip 139: 2 KILD8, KILD24, A 

Haplotip 140: 1 KILD9, A 

Haplotip 141: 1 KILD10, A 

Haplotip 142: 1 KILD11, A 

Haplotip 143: 1 KILD12, A 

Haplotip 144: 1 KILD13, A 

Haplotip 145: 1 KILD14, A 

Haplotip 146: 1 KILD15, A 

Haplotip 147: 2 KILD16, KILE45, A 

Haplotip 148: 3 KILD18, KILE44, KILE53, A 

Haplotip 149: 1 KILD19, A 
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Ek-3. (Devam) ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve dahil 

oldukları haplogruplar (F: Frekans, H: Haplogrup) 

Haplotip   F. Örnek adı H. 

Haplotip 150: 1 KILD20, A 

Haplotip 151: 1 KILD22, A 

Haplotip 152: 1 KILD23, A 

Haplotip 153: 1 KILD25, A 

Haplotip 154: 1 KILE31, A 

Haplotip 155: 1 KILE32, A 

Haplotip 156: 1 KILE34, A 

Haplotip 157: 1 KILE35, A 

Haplotip 158: 1 KILE36, A 

Haplotip 159: 1 KILE37, A 

Haplotip 160: 1 KILE39, A 

Haplotip 161: 2 KILE41, KILE43, A 

Haplotip 162: 1 KILE42, A 

Haplotip 163: 1 KILE46, A 

Haplotip 164: 1 KILE47, A 

Haplotip 165: 1 KILE48, A 

Haplotip 166: 1 KILE49, A 

Haplotip 167: 1 KILE50, A 

Haplotip 168: 1 KILE51, A 

Haplotip 169: 1 KILE52, A 

Haplotip 170: 1 KILE54, A 

Haplotip 171: 1 KILE55, A 

Haplotip 172: 1 KILE56, A 

Haplotip 173: 1 KILE58, A 

Haplotip 174: 4 

NORDUZD112, NORDUZD113, 

NORDUZE111, NORDUZE114 A 

Haplotip 175: 1 NORDUZD117, A 

Haplotip 176: 3 NORDUZD123, NORDUZD127, NORDUZE122 A 

Haplotip 177: 1 NORDUZD125, A 

Haplotip 178: 2 NORDUZD126, NORDUZE143 A 

Haplotip 179: 1 NORDUZD128, A 

Haplotip 180: 1 NORDUZD129, A 

Haplotip 181: 1 NORDUZD131, A 

Haplotip 182: 1 NORDUZD133, A 

Haplotip 183: 2 NORDUZD139, NORDUZE137 A 

Haplotip 184: 2 NORDUZD140, NORDUZE144 A 

Haplotip 185: 1 NORDUZD141, A 

Haplotip 186: 1 NORDUZD142, A 
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Ek-3. (Devam) ÇalıĢmada belirlenen haplotipler, belirlendikleri ırklar ve dahil 

oldukları haplogruplar (F: Frekans, H: Haplogrup) 

Haplotip   F. Örnek adı H. 

Haplotip 187: 1 NORDUZD146, A 

Haplotip 188: 1 NORDUZD147, A 

Haplotip 189: 2 NORDUZD152, NORDUZE145 A 

Haplotip 190: 1 NORDUZD153, A 

Haplotip 191: 1 NORDUZD154, A 

Haplotip 192: 1 NORDUZD130, A 

Haplotip 193: 1 NORDUZD124, A 

Haplotip 194: 1 NORDUZE115, A 

Haplotip 195: 1 NORDUZE134, A 

Haplotip 196: 1 NORDUZE138, A 

Haplotip 197: 1 NORDUZE148, A 

Haplotip 198: 1 NORDUZE149, A 

Haplotip 199: 1 NORDUZE150, A 

Haplotip 200: 1 NORDUZE151, A 

Haplotip 201: 1 NORDUZE155, A 

Haplotip 202: 2 NORDUZE156, NORDUZE157 A 

Haplotip 203: 1 NORDUZE158, A 

Haplotip 204: 1 NORDUZE159, A 

Haplotip 205: 1 NORDUZE160, A 

Haplotip 206: 1 NORDUZE161, A 

Haplotip 207: 1 NORDUZE162, A 

Haplotip 208: 1 NORDUZE163 A 
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Ek-4. (Devam) mtDNA D-loop bölgesi açısından Dünya keçi ırkları ile ilgili olarak elde edilmiĢ çeĢitlilik değerleri. 

  Irk Coğrafik yerleşim 

Örnek 

sayısı 

Haplotip 

sayısı 

Haplotip çeşitliliği 

(±SE) 

Nükleotid 

çeşitliliği (±SE) 

Joshi ve ark., 2004 

1 Pashmina North Western temperate region 40 17 0.926±0.022  

2 Black Bengal Eastern region 50 28 0.960±0.014  

3 Osmanabadi Southern peninsular region 16 12 0.917±0.064  

4 Kutchi North Western arid and semi-arid region 10 5 0.844±0.080  

5 Marwari " 30 18 0.949±0.023  

6 Sirohi " 69 36 0.964±0.010  

7 Barbari " 41 28 0.964±0.018  

8 Jakharana " 50 28 0.940±0.023  

9 Local " 7 7 1.000±0.076  

10 Jamunapari " 50 34 0.984±0.007  

 TOPLAM  363    

Chen ve ark., 2005 

1 Heitou Southwestern region (SW), Yunnan 28 16 0.9418 ± 0.0250 0.0279 ± 0.0144 

2 Wujiao " 26 14 0.9323 ± 0.0280 0.0351 ± 0.0180 

3 Gui Dairy " 18 15 0.9804 ± 0.0243 0.0315 ± 0.0165 

4 Longling Yellow " 24 10 0.9130 ± 0.0285 0.0352 ± 0.0181 

5 Yunling Black " 53 25 0.9398 ± 0.0179 0.0329 ± 0.0165 

6 Chengdu Brown Southwestern region (SW), Sichuan 8 5 0.8571 ± 0.1083 0.0355 ± 0.0202 

7 Tibetan ― 7 5 0.8571 ± 0.1371 0.0490 ± 0.0282 

8 Chuandong White ― 14 6 0.7473 ± 0.1114 0.0228 ± 0.0124 

9 Guizhou White Southwestern region (SW), Guizhou 14 7 0.9011 ± 0.0465 0.0346 ± 0.0184 

10 Guizhou Black ― 9 6 0.9167 ± 0.0725 0.0293 ± 0.0165 

11 Duan Southern region (S), Guangxi 14 11 0.9670 ± 0.0366 0.0292 ± 0.0156 

12 Longlin ― 10 7 0.9111 ± 0.0773 0.0391 ± 0.0214 

13 Leizhou Southern region (S), Guangdong 15 8 0.8762 ± 0.0595 0.0295 ± 0.0157 

14 Shaanan White Northern region (N), Shaanxi 16 7 0.8417 ± 0.0595 0.0305 ± 0.0162 
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Ek-4 (Devam) mtDNA D-loop bölgesi açısından Dünya keçi ırkları ile ilgili olarak elde edilmiĢ çeĢitlilik değerleri.  

 Irk Coğrafik yerleşim 

Örnek 

sayısı 

Haplotip 

sayısı 

Haplotip çeşitliliği 

(±SE) 

Nükleotid 

çeşitliliği (±SE) 

Chen ve ark., 2005 (Devam) 
15 Yichang White Central region (C), Hubei 13 7 0.8974 ± 0.0537 0.0329 ± 0.0177 

16 Matou Central region (C), Hunan 12 3 0.7121 ± 0.0691 0.0321 ± 0.0174 

17 Xinjiang Northwestern region (NW), Xinjiang 40 24 0.9744 ± 0.0099 0.0243 ± 0.0125 

18 Liaoning Cashmere Northeastern region (NE), Liaoning 47 21 0.9204 ± 0.0230 0.0159 ± 0.0084 

 TOPLAM  368    

Pereira ve ark., 2005 

1 Bravia Portekiz 

288 164 0.977 

 

2 Serrana "  

3 Charnequeira "  

4 Serpentina  "  

5 Algarvia "  

 TOPLAM   

Liu ve ark., 2006 

1 Banjiao goat Wanyuan City, Sichuan Province 15 10 0.9333±0.0449  0.008467±0.004593 

2 Chengdu grey goat Shangliu County, Sichuan Province 15 15 1.0000±0.0243  0.017956±0.004410 

3 Guizhou black goat Shuicheng County, Guizhou Province 14 13 0.9890±0.0314 

 

0.015883±0.008405 

4 Guizhou white goat Yanhe County, Guizhou Province 15 14 0.9905±0.0281  0.018265±0.009567 

5 Huanghuai goat Fuyang City, Anhui Province 14 14 1.0000±0.0270  0.007062±0.003900 

6 Leizhou goat Xuven County, Guangdong Province 13 11 0.9615±0.0496  0.017283±0.009189 

7 Matou goat Xinhuang County, Hunan Province 14 12  0.9670±0.0437  0.017578±0.009290 

8 Qianbei goat Renhuai County, Guizhou Province 13 11 0.9615±0.0496  0.019004±0.010063 

9 Shaannan goat Ankang City, Shaanxi Province 15 14 0.9905±0.0281 0.016017±0.008426 

 TOPLAM  128    
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Ek-4 (Devam) mtDNA D-loop bölgesi açısından Dünya keçi ırkları ile ilgili olarak elde edilmiĢ çeĢitlilik değerleri.  

 Irk Coğrafik yerleşim 

Örnek 

sayısı 

Haplotip 

sayısı 

Haplotip çeşitliliği 

(±SE) 

Nükleotid 

çeşitliliği (±SE) 

Sardina ve ark., 2006 

1 Girgentana Sicilya 47 24 0.963 ± 0.011 0.02415 ± 0.00530 

2 Maltese Sicilya 11 6 0.855 ± 0.085 0.00917 ± 0.00130 

3 Derivata di Siria Sicilya 9 5 0.806 ± 0.120 0.01252 ± 0.00237 

 TOPLAM  67 33 0.969 ± 0.007 0.02359 ± 0.00450 

Amills ve ark. 2009 

1 Güney Amerika keçileri  Portekiz, Cape verde, Cuba, Brezilya     

  Arjantin, ġili, Bolivya, Meksika vb. 93 54 0.963±0.012 0,02009± 0.00081 

Royo ve ark., 2009 

1 Djallonke Burkina Faso/Batı Afrika 14 9 0.642 0.01 ± 0.003 

2 Dwarf goat Spain 10 3 0.300  0.01 ±0.003 

3 W.Bermeya Spain 14 12 0.857 0.024 ±0.004 

4 Spanish Guadarrama Spain 5 4 0.800  0.013±0.004 

5 Mossi Burkina Faso/Batı Afrika 17 13 0.764   0.014 ±0.003 

6 Nigeria goat Batı Afrika 12 12 1.00 0.014 ±0.003 

7 Senegal goat Batı Afrika 20 19  0.95 0.015±0.003 

8 Sahelian Burkina Faso/Batı Afrika 3 3  1.00   0.021 ±0.005 

9 E. Bermeya Spain 16 11 0.687  0.033 ±0.004 

 TOPLAM  111 83 0.748 0.022±0.003 

Wu ve ark., 2009 

       

1 Taihang Central region (Shanxi) 11  0.9455 ± 0.0659 0.0333 ± 0.0180 

2 Laiwu Black Eastern region (Shandong) 13  0.9872 ± 0.0354 0.0326 ± 0.0174 

3 Lubei White Eastern region (Shandong) 12  0.9697 ± 0.0443 0.0195 ± 0.0108 

4 Shaanan White Northern region (Shaanxi) 12  0.9697 ± 0.0443 0.0317 ± 0.0171 

5 Tsaidam Cashmere Northwestern region (Qinghai) 13  0.9615 ± 0.0496 0.0228 ± 0.0123 

6 Ujumqin White Cashmere Northeastern region (Inner Mogolia) 12  0.9848 ± 0.0403 0.0292 ± 0.0158 
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Ek-4 (Devam) mtDNA D-loop bölgesi açısından Dünya keçi ırkları ile ilgili olarak elde edilmiĢ çeĢitlilik değerleri. 

 Irk Coğrafik yerleşim 

Örnek 

sayısı 

Haplotip 

sayısı 

Haplotip çeşitliliği 

(±SE) 

Nükleotid 

çeşitliliği (±SE) 

Wu ve ark., 2009 (Devam) 

7 Langkazi Northwestern region (Tibet) 13  0.9872 ± 0.0354 0.0290 ± 0.0155 

8 Duoma Northwestern region (Tibet) 13  0.9744 ± 0.0389 0.0255 ± 0.0138 

9 Yunling Black Southwestern region (Yunnan) 11  0.9818 ± 0.0463 0.0365 ± 0.0198 

10 Maguan Southwestern region (Yunnan) 13  0.9615 ± 0.0412 0.0308 ± 0.0165 

11 Matou Central region (Hunan) 10  0.9111 ± 0.0773 0.0300 ± 0.0166 

12 Hainan Black Southern region (Hainan) 12  0.9394 ± 0.0577 0.0350 ± 0.0188 

 TOPLAM  145  0.9974 ± 0.0012 0.0331 ± 0.0163 
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Ek-5. Etik Kurul Raporu 
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