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OZET

Bu arastirmada, Tiirkiye’de yetistirilen yagl kuyruklu koyun wrklarinin (Akkaraman, Giiney Karamani, Morkaraman,
Daglic, Ivesi, Karakas, Tuj ve Norduz) genetik yapilarimin RAPD (Rasgele Cogaltilmig Polimorfik DNA) markerleri
kullanilarak belirlenmesi amaglanmistir. Arastirmada 12 RAPD primeri kullanilarak 125 koyundan elde edilen 218
lokusun tamami polimorfik bulunmustur. Bu arastirmada, ortalama allel sayist (n,) 2.000, ortalama etkili allel sayist
(n.) 1.6256, beklenen ortalama heterozigotluk (4;) 0.1784, ortalama heterozigotluk (H) 0.3636, Shannon sabiti (H,)
0,5408, polimorfik lokus sayisi (n,) 218 ve polimorfik lokus oram (P,,,) % 100 olarak tespit edilmistir. Koyun
populasyonlari arasindaki genetik farkliliklarin belirlenmesinde kullanilan genetik farklilagma katsayis1 (Ggr) 0.5117,
populasyonlar ici ortalama heterozigotluk (Hs) 0.1784 ve toplam heterozigotluk (Hr) 0.3654 olarak bulunmusgtur.
Koyun populasyonlar1 arasindaki genetik mesafe degerleri (D) 0.1349-0.5563 arasinda yer almistir. Kiimeleme analizi
sonucuna gore; Akkaraman, Giiney Karaman ve Morkaraman 1rklari bir kiimede, Tuj birinci kiimeye yakin, Ivesi k1
bu ana kiimeyle birlesmistir. Dagli¢c ve Karakas diger kiimeyi olugturmus, Norduz irki ise diger koyun irklarindan
farkli yerde yer almustir.
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ABSTRACT

The aim of this research was to determine the genetic structure of Turkish fat-tailed sheep breeds (Akkaraman, Giiney
Karamani, Morkaraman, Daglic, Ivesi, Karakas, Tuj and Norduz) using RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) markers. By using 12 RAPD primers in 125 sheep obtained 218 polymorphic loci which were determined.
Average allele number (n,) average effective number of allel (n,), average heterozygosity (H), average expected
heterozygosity (h;) Shannon's constant (H,), polymorphic loci number (n;) and polymorphic loci ratio (P,,,) were
found as 2.00, 1.6256, 0.3636, 0.1784, 0.5408, 218 and 100 %, respectively. Used to determine genetic differences
between sheep population; genetic diversity coefficient (Hy), average heterozygosity within populations (Hy) and total
heterozygosity were found as 0.5117, 0.1784 and 0.3654, respectively. Genetic distance between sheep populations
(D) was changed from 0.1349 to 0.5563. According to cluster analysis result, Akkaraman, Giiney Karaman and
Morkaraman created a cluster, Tuj breed was more close than Ivesi to first cluster. Daglic and Karakas took place
another cluster. Norduz breed appeared to be most distance from other sheep breeds.
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1. Giris

Tiirkiye’nin cografik yapisinin farklilik gostermesi
nedeniyle, degisik bolgelere adapte olmus c¢ok

sayida koyun ki bulunmaktadir. Koyun
yetistiriciligi ~ hayvansal  {iretim  icerisinde,
dolayisiyla tarimsal {iretimde ve {lilkelerin

ekonomilerinde 6nemli bir yere sahiptir (Akman et
al 2001). Bu wklann biiylik c¢ogunlugunu
Anadolu’nun i¢ kesimlerindeki step kosullarina
uyum  saglamis  yaglhh  kuyruklu = koyunlar
olusturmaktadir (DPT 2001).

Tiirkiye’de yetistirilen yagli kuyruklu koyun
rklar1 diisiik verimli olmalarina karsin koétii ¢evre
kosullarina son derece dayamiklidirlar. Kontrolsiiz
melezlemeler sonucunda tim diinyada oldugu gibi
iilkemizde de yerli gen kaynaklar1 hizla erozyona
ugramis ve bazi genotipler yok olma tehlikesiyle
karsi karsiya kalmustir.  Gen  kaynaklarinin
korunmasi genetik cesitliligin devami bakimindan
son derece onemlidir. Bunun icin yerli irklara ait
genetik  ozelliklerin  ¢ok iyl  tamimlanmasi
gerekmektedir. Son yillarda molekiiler genetik
alaninda gelistirilen yontemler, muhtelif ciftlik
hayvanlarina ait populasyonlarin DNA diizeyinde
genetik yapilarinin belirlenmesine ve bunlardan
yararlanilmasina  olanak  saglamistir. ~ DNA
fragmentlerinin PCR (Polymerase Chain Reaction)
kullanilarak ¢ogaltilmas: temeline dayanan bircok
yontem bulunmaktadir. Cesitli organizmalarin DNA
parmakizlerini elde etmek ve dolayisiyla DNA
polimorfizmini saptamak amaciyla kullanilan kolay,
hizli ve nispeten basit bir yontem olan RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA - Rastgele
Cogaltilmis Polimorfik DNA) yontemi (Williams et
al 1990; Welsh & McClelland 1990), sigir
(Kantanen et al 1995; Cerit 2001), keci (Li et al
2002; Sahin 2005), tavuk (Sharma et al 2001; Ali et
al 2003), hindi (Smith et al 1996), bildircin
(Yegenoglu 1999; Sharma et al 2000; Karabag
2008) ve koyun (Kantanen et al 1995; Cushwa et al
1996; Tahmoorespur et al 2003; Ali 2003; Paiva et
al 2005) gibi bir ¢ok ciftlik hayvan tiiriinde genetik
marker olarak kullanilmastir.

Bu arastirmada, Tiirkiye’nin yerli koyun
irklariin - Onemli  bir kismumi  olusturan yagh
kuyruklu koyun wrklarinda (Daglig, ivesi, Norduz,
Karakas, Tuj, Giiney Karamani, Akkaraman ve
Morkaraman) genetik varyasyonun, DNA diizeyinde
RAPD-PCR yontemiyle belirlenmesi ve bu
yontemin kullanilabilirliginin gosterilmesi
amaglanmstir.

2. Materyal ve Yontem

Arasgtirmanin  hayvan materyalini  Tiirkiye’ nin
degisik bolgelerinde yetistirilen yaghh kuyruklu
koyun 1rklart olusturmustur. Calismada kullanilan
rklara ait hayvan sayilar1 ve kan orneklerinin elde
edildikleri bolgeler Cizelge 1°de verilmistir.

2.1. Kan orneklerinin alinmasi

DNA ekstraksiyonu i¢in hayvanlardan alinan kan
ornekleri soguk zincirde korunarak Akdeniz
Universitesi Ziraat Fakiiltesi Genetik laboratuarina
en kisa siirede getirilmis ve DNA ekstraksiyonu
yapilana kadar -20°C’de muhafaza edilmistir.

2.2. DNA ekstraksiyonu

Genomik DNA ekstraksiyonunda DNA ekstraksiyon
kiti (Bio Basic Inc.) kullanilmistir. Elde edilen DNA
orneklerini yogunluklart spektrofotometrede
Olciilmiis ve 20 ng ul'l olacak sekilde yogunluk
ayarlamasi yapilmustir.

2.3. Kullanilan primerlerin secimi

RAPD teknigi icin rasgele secilen 20 primer (10
bazlik) denenmis, bu primerlerden baglanma
sicakliklar1 ve G+C oranlari uyumlu olan 12 adedi
calismada kullanilmistir (Cizelge 2).

2.4. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

Hedef bolgelerin ¢ogaltilmasi icin Ali (2003) ve
Sahin (2005) tarafindan bildirilen reaksiyon
kosullar1 optimize edilerek PCR uygulanmistir.
PCR reaksiyon karisimi, 1.2 u/ 10X buffer (pH:8.5),
25 mM MgCl,, dNTPs (her birinden 2.5 mM), 0.5
uM primer, 5 U m/” Taq Polimeraz ve 20 ng pl’l
yogunlugundaki DNA 6rnekleri kullanilarak toplam
15 pl hacimde hazirlanmistir.

PCR reaksiyon kosullar; ilk denatiirasyon
94°C'de 2 dakika, denatiirasyon (ayrilma) 94°C'de

Cizelge 1-Arastirmada kullamlan koyun irklarma
ait ornek sayilari ve elde edildikleri yerler

Table 1-Breeds and Sample numbers used in the study
along with places of sample collection

Irklar N  Kan 6rneklerin alindig:
merkezler

Akkaraman 13 Konya Bahri Dagdas
Uluslararas1 Hay. Ars. Enst.

Morkaraman 17 Atatiirk U. Ziraat Fakiiltesi

Giiney Karamani 16 ~ Konya Bahri Dagdas

Uluslararas1 Hay. Ars. Enst.

Daglic 15  Seydisehir, Ketenli Kasabasi
Ivesi 16  Atatiirk U. Ziraat Fakiiltesi
Tuj 15  Atatiirk U. Ziraat Fakiiltesi
Karakag 18  Y.Y.U. Ziraat Fakiiltesi
Norduz 15  Y.Y.U. Ziraat Fakiiltesi
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50sn, anneling (baglanma/yapigsma) 33°C'de 55 sn,
extension (uzama/sentez) 72°C'de 50 sn ve son
extension 72°C'de 5 dakika olmak iizere toplam 40
dongii  olarak uygulanmistir. PCR isleminin
tamamlanmasindan sonra ¢ogaltilan DNA 6rnekleri,
%1.5 yogunlugunda hazirlanan agaroz (Bio Basic
Inc.) jelde yiiriitiilmiistiir. Elektroforez sonrasinda
elde edilen jeller 0.5 ug m/" Ethidium Bromiid ile
muamele edildikten sonra jel goriintiileme
sisteminde goriintiilenmistir.

2.5. RAPD bantlarinin degerlendirilmesi ve genetik
analizler

RAPD-PCR bantlari, c¢ekilen jel fotograflar
incelenerek degerlendirilmis ve kullanilan her
primer icin, bireye 0zgii olarak tespit edilen her
bant bir lokus olarak tamimlanmistir. RAPD
bantlarinin  varligi 1, yoklugu ise O olarak
kodlanmistir. Elde edilen veri matrisi ile bireyler
arasinda genetik benzerlik orani, polimorfizm orani,
heterozigotluk degerleri ve gen frekanslar1 gibi
istatistikler = POPGENE  (Population  Genetic
Analysis Software) programi ile hesaplanmigtir
(Yeh et al 2000). Populasyonlarin genetik
mesafeleri Nei'nin (1972) UPGMA dendogrami
kullanilarak hesaplanmustir.

3. Bulgular ve Tartisma

PCR fiiriinii elde edilen 12 primere ait RAPD
profillerinin belirlenmesinde saglikli bir
degerlendirme yapabilmek i¢cin 300-2000 bg
arasindaki bantlar dikkate alinmistir. Cushwa et al
(1996), Paiva et al (2005) ve Elmaci et al (2007)
tarafindan  da  benzer  araliktaki  bantlar
degerlendirmeye alinmistir. Bu sekilde 12 primere
ait tiim koyun 1rklar iizerinden toplam 218 RAPD
lokusu (bant) elde edilmistir. Lokuslarin tamaminda
polimorfizm gozlenmistir. Koyun
populasyonlarinin tamami iizerinden en fazla bant
sayis1 Opq06 ve 19 nolu primeri ile (23 bant) en az
bant sayist ise Ra35 primeri ile (13 bant) elde
edilmistir (Cizelge 2). Primer basina elde edilen
ortalama lokus sayisi (polimorfik lokus sayisi) 18
olarak belirlenmistir.

Tiim allel frekanslar1 iizerinden hesaplanan
ortalama allel sayisi koyun irklarmin tiimii
iizerinden (n,) 2.000, ortalama etkili allel sayis1 (ne)
1.6256+0.2874, ortalama heterozigotluk  (H;)
0.3636+0.1226, Shannon sabiti (Ho)
0.5408+0.1462, polimorfik lokus sayist (n,) 218 ve
polimorfik lokus orani (Pyey) % 100 olarak tahmin

edilmistir. Tiim lokuslar {izerinden populasyonlarin
genetik farklilagsma katsayist (Ggsr) 0.5117 olarak
hesaplanmistir. Populasyonlar arasindaki genetik
mesafe (D) degerleri, 0.1349 (Giiney Karamani-
Morkaraman) ile 0.5563 (Akkaraman-Norduz)
arasinda degismistir (Cizelge 3).

Nei (1978)’'nin  genetik  benzerlik/mesafe
degerlerine  iligkin  matristen  (Cizelge 4)
yararlanilarak Sneath & Sokal (1973)’1n metoduna
gore cizilen UPGMA dendogrami Sekil 1’de
gosterilmigtir. Kiimeleme analizi sonucuna gore
calisilan koyun irklarinin 5 farkli kiime olusturdugu
sOylenebilir. Birinci kiimeyi Akkaraman, Giiney
Karaman ve Morkaraman 1rklar1 olusturmus,
Akkaraman 1rkinin diger bir varyetesi olarak kabul
edilen Karakas irki, Dagli¢ koyun irkina daha yakin
bulunarak bagka bir kiime olusturmustur. Tuj koyun
k1 birinci kiimeyle birlesmis, Ivesi rki da bu ana
kiimeyle birlesmistir. Norduz koyun ki diger
rklardan farkli olarak ayr bir kiimede yer almustir.

Populasyonlarda en yiiksek ortalama allel sayis1
(n,) Tuj wrkina (1.5780), en diisiik ise Dagli¢ irkina
(1.3119) aittir. Populasyonlarin tamaminda 1.4490
olarak tahmin edilen ortalama allel sayisi, tiim allel
frekanslar1 {izerinden 2.000 olarak bulunmustur
(Cizelge 4). Van ili ve civarinda yetistirilen
Karakas ve Norduz irklarinda ortalama allel sayisi
birbirine yakin ¢ikmig ve allel sayisi Daglic ki
hari¢ mevcut koyun irklarina gore daha diisiik
bulunmustur. Gen kaynagi olarak ortadan kalkma
tehlikesi oldukca yiiksek olan Giiney Karaman
wkinin temsil ettigi populasyon biiyiklugi ele
alindiginda beklenenin tersine ortalama allel sayisi
diger wklara gore daha yiiksek bulunmustur.
Populasyonlardaki ortalama etkili allel sayisi (ne),
Tuj rkinda en yiiksek (1.3991), Dagli¢ irkinda ise
en diisiik (1.2173) hesaplanmistir. Populasyonlarin
timiinde 1.3159 olarak tahmin edilen ortalama
etkili allel sayisi (n.), tiim allel frekanslar
izerinden 1.6256 olarak hesaplanmuistir.
Populasyonlar arasinda hesaplanan ortalama etkili
allel sayilarinin dagilimi icin, ortalama allel sayilari
ile aym1 yorumlar1 yapmak miimkiindiir. Ortalama
etkili allel sayisi, beklendigi gibi ortalama allel
sayisindan diisiik ¢ikmigtir. Bu durum, {iizerinde
durulan populasyonlara ait calisilan Orneklerde
tespit edilen allel frekanslarinin esit olmadigi her
durum i¢in gecerli olacaktir.

Populasyondaki beklenen ortalama
heterozigotluk (h;), Tuj koyun irkina ait rneklerde
en yiksek (0.2285), Daglic koyun 1rkina ait
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Cizelge 2-Calismada kullanillan RAPD primerleri ve bazi ézellikleri
Table 2-Some characteristics of RAPD primers used in this study

Primer Ad1 Baz Sirasi1 (5'-> 3') Baglanma Sicakligi Tm, °C G+C Orani, % Toplam Lokus Sayist

Ra03 CGATCG AGG A 32 60 17
Opq06 GAGCGCCTTG 34 70 23
OpmlO TCT GGCGCAC 34 70 20
Du06 CGT AGG AGT G 32 60 16
Opq04 AGT GCG CTG A 32 60 18
18 GGG CTAGGGT 34 70 20
Opl5 GACGGATCAG 32 60 18
Oppl4 CCAGCCGAAC 34 70 16
Oppll AACGCGTCGG 34 70 17
19 ACC GGG AACG 34 70 23
Ra35 AAG CTC CCCG 34 70 13
Ra59 CGGGCAACGT 34 70 15

Cizelge 3-Tiirkiye yagh kuyruklu koyun irklarina ait genetik benzerlik (iist diyagonal) ve

mesafe degerleri (alt diyagonal)

Table 3-The geneticildentity (above the diagonal) and distance (below the diagonal)

among native Turkish fat-tailed sheep breeds

Populasyon =~ A.Karaman Daglic  G.Karaman Ivesi Karakag M.Karaman Norduz Tuj
AkKaraman HkE 0.7860 0.8350 0.7401 0.7367 0.8392 0.5733 0.8120
Dagli¢ 0.2408 HokkE 0.7700 0.7108 0.7555 0.7470 0.6548 0.7298
G.Karaman 0.1803 0.2614 HokkE 0.7907 0.7820 0.8738 0.6065 0.7967
Ivesi 0.3009 0.3414 0.2349 HE 0.7433 0.8087 0.6692 0.7510
Karakasg 0.3055 0.2804 0.2458 0.2966 HAAE 0.7886 0.7027 0.6981
M.Karaman 0.1753 0.2917 0.1349 0.2123 0.2374 HkdE 0.6634 0.7944
Norduz 0.5563 0.4233 0.5001 0.4016 0.3528 0.4104 Hokdok 0.5884
Tuj 0.2082 0.3150 0.2273 0.2864 0.3594 0.2302 0.5303 i

Akkaraman Shannon sabiti (Hy, Shannon's information

Giiney Karaman mdex') populasyonlarda genetik _ varyasyonun

—l: tahmin edilmesinde kullanilan istatistiklerden

Mor Iaraman birisidir. Hy degeri, Tuj rkinda en yiiksek (0.3350),

Tuj Daglic koyun wkinda ise en diisiik (0.1784)

Ivesi hesaplanmistir. Elde edilen bu degerler Elmaci et al

[—Daghg (2007) tarafindan bildirilen degerlere (0.2600-

= L xarakas 0.3600) yakin bulunmustur. Populasyonlarin

Norduz tamaminda 0.2606 olarak tahmin edilen Shannon

Sekil 1-Tiirkiye Yagh Kuyruklu koyun
populasyonlarma ait UPGMA dendogramm
Figure 1- The UPGMA dendrograms of native
Turkish Fat-Tailed Sheep Breeds

ornekler de ise en diisiik (0.1221) hesaplanmustir.
Populasyonlarin tamaminda 0.1784 olarak tahmin
edilen beklenen ortalama heterozigotluk degeri (h;),
tim allel frekanslart {izerinden 0.3636 olarak
bulunmustur (Cizelge 4). Hesaplanan ortalama
heterozigotluk degerleri Paiva et al (2005) ve
Elmaci et al (2007) tarafindan bildirilen degerlerle
ortiismektedir.

sabiti, tiim allel frekanslar1 iizerinden 0.5408 olarak
belirlenmistir.

Polimorfik lokus orani (Ppoy), Tuj wkina ait
orneklerde en yiiksek (%57.80), Daglic irkina ait
orneklerde ise en diisiik (% 31.19) hesaplanmustir.
Polimorfik lokus orani, populasyonlarin tamaminda
% 45.36 olarak tahmin edilmistir. Bu deger Paiva et
al (2005) ve Elmacit et al (2007) tarafindan
bildirilen degerlerden daha diisiik bulunmustur.

Koyun populasyonlart arasindaki  genetik
farklilasmanin Olciisii olarak kullanilan genetik
farklilasma  katsayist  (Gsp), 0.5117  olarak
hesaplanmistir. Buna gore koyun irklarinda tespit
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Cizelge 4-RAPD markerleri bakimindan koyun irklarina ait genetik cesitlilik
Tablo 4-Genetic diversity of sheep breeds based on RAPD markers

Populasyon n, n, h; H, n, Ppoly

Akkaraman 1.4358 +0.4970 1.3181 +£0.4012 0.1768 +£0.2145 0.2565 +0.3053 95 43.58
Dagli¢ 1.3119 £0.4643 1.2173 +£0.3586 0.1221 +0.1937 0.1784 £0.2774 68 31.19
Giiney Karamani 1.5000 +£0.5012 1.3548 +0.3973 0.2002 £0.2133 0.2921 +0.3048 109 50.00
Tvesi 1.4679 +0.5001 1.3075 £0.3710 0.1778 +£0.2047 0.2623 +0.2949 102 46.79
Karakag 1.3624 +0.4818 1.2596 +0.3752 0.1463 £0.2031 0.2133 £0.2915 79 36.24
Morkaraman 1.5505 +0.4986 1.3848 +£0.3976 0.2177 £0.2127 0.3183 +£0.3032 120 55.05
Norduz 1.3853 +£0.4878 1.2863 +£0.3985 0.1579 £0.2114 0.2285 +0.3006 92 42.20
Tuj 1.5780 +£0.4950 1.3991 +£0.3853 0.2285 +0.2089 0.3350 +£0.2994 126 57.80
Ortalama 1.4490+0.4907 1.3159 +0.3856 0.1784 +0.2084 0.2606 £0.2971 98.88  45.36
Tiim Allel

Frekanslari 2.000 1.6256+0.2874 0.3636+0.1226 0.5408+0.1462 218 100

Uzerinden Ortalama

n,: ortalama allel say1si, n.: ortalama etkili allel sayis1, h;. beklenen ortalama heterozigotluk,
Hy: Shannon sabiti, n,: polimorfik lokus sayis1 , Pyoy: polimorfik lokus orani

edilen toplam genetik varyasyonun % 48.83’{iniin
populasyon icindeki, geriye kalan %51.17’sinin ise
populasyonlar arasindaki varyasyondan ileri geldigi
soylenebilir. Elde edilen RAPD sonuclarina gore,
populasyon i¢i genetik varyasyon Sakiz, Kivircik ve
Gokgeada koyun 1rklarinda Elmaci et al (2007)
tarafindan bildirilen degerlerden oldukga yiiksek
bulunmustur. Bu durum ele alinan populasyonlarda
oldukca yiiksek genetik varyasyonun oldugunu
gostermektedir. Populasyonlarda genetik
varyasyonun yiiksek olmasi bir¢ok nedenle istenilen
bir durumdur.

Populasyonlar i¢i ortalama heterozigotluk (Hg)
0.1784, populasyondaki toplam heterozigotluk (Hr)
ise 0.3654 olarak tahmin edilmistir. Populasyon ici
ortalama heterozigotluk degeri Elmaci et al (2007)
tarafindan bildirilen degerden daha diisiik, ancak
populasyondaki toplam heterozigotluk degeri daha
yiiksek bulunmugtur. Genetik farklilasma katsayisi
temelde ortalama heterozigotluk degerlerine bagh
olarak  hesaplanmaktadir. Dominant kaliim
modeline sahip genetik markerler ile calisildiginda,
heterozigot  genotipler  belirlenemedigi  i¢in
gbzlenen heterozigotluk degeri
hesaplanamamaktadir. Bu durumda heterozigotlarin
orani resesif homozigotlardan yararlanilarak tahmin
edilmektedir. Bunun sonucu  olarak  da,
populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin
belirlenmesinde goézlenen heterozigotluklar yerine
beklenen heterozigotluklardan yararlanilmakta ve
genetik farklilagmanin hangi lokuslar bakimindan
meydana geldigi tespit edilememektedir. Bu durum
kullanilan yontemin ©Onemli bir eksikligi olarak
degerlendirilebilir.  Populasyonlar i¢i  genetik
varyasyonun yiiksek olmasi ayn1 zamanda genetik

cesitliligin de yiiksek oldugu anlamina gelmektedir.
Nei (1987) polimorfik lokus oraninin genetik
varyasyonu belirlemede iyi bir olgiit olmadigini,
ortalama heterozigotlugun bunun icin daha iyi bir
oOlciit oldugunu belirtmistir.

Genetik  mesafe  degerleri  bakimindan
populasyonlar arasindaki farkliliklarin ¢ok yiiksek
oldugu  soylenebilir.  Giiney Karaman ve
Morkaraman 1rklar1 genetik benzerlik (0.8738)
bakimindan birbirine en yakin olan populasyonlari
olusturmustur. Genetik mesafe degerleri Giiney
Karaman ve Morkaraman 1rklar1 arasinda 0.1349,
Akkaraman ve Norduz arasinda ise 0.5563 olarak
bulunmustur. Elmact et al (2007), Kivircik,
Gokgeada ve Sakiz koyunlarinda genetik mesafeleri
oldukca diisiik olmak iizere 0.0227 ile 0.0671
olarak tahmin etmistir. Paiva et al (2005), Brezilya
yerli koyunlarinda genetik uzakliklar1 nispeten daha
yiikksek olmak iizere 0.0512 ile 0.2832 arasinda
tahmin etmislerdir. Bu calismada bulunan genetik
uzaklik degerleri genel olarak her iki calismanin
sonuglarindan daha yiiksek c¢ikmistir. Genetik
benzerliklere bakildiginda her ikisi de Karaman

varyetesi olan Akkaraman ve Morkaramanin
benzerliklerinin oldukc¢a yiiksek oldugu
sOylenebilir.

Nei (1978)° nin genetik benzerlik/mesafe

degerlerine iliskin matristen yararlanilarak Sneath
& Sokal (1973) ’1n metoduna gore cizilen UPGMA
dendogrami ile ortaya c¢ikan kiimeleme analizi
sonucunda 5 farkli kiimenin olustugu sdylenebilir.
Birinci kiimeyi olusturan Akkaraman, Giiney
Karaman ve Morkaraman irklarinin genetik olarak
birbirlerine yakin olmasi 6zellikle Akkaraman ve
Morkaraman 1rklarinin Karaman irkinin varyeteleri
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olmasi nedeniyle beklenen bir durumdur. Karaman
wrkinin diger bir varyetesi olarak bilinen Karakas
irkinin birinci kiimeye yakin olmasi beklenirken
Daglic koyun 1wkina daha yakin oldugu
gozlenmistir. Tuj ve Ivesi koyun irklar1 birinci
kiimeyle birlesmistir. Calisilan lokuslar bakimindan
Karaman irkinin diger bir varyetesi olarak kabul
edilen Norduz koyun irki diger irklardan farkh
olmak iizere genetik olarak ayr bir kiimede yer
almistir. Akkaraman, Morkaraman, Karakas ve
Norduz koyunlar1 arasindaki benzerliklerin daha
yiiksek ¢ikmasi beklenirdi. Ozellikle Akkaraman ve
Norduz koyun iwrklar1 arasindaki genetik uzaklik
olduk¢a yiiksek bulunmustur. Norduz ve Karakas
koyun rklar ayni cografyalarda
yetistirildiklerinden, bu durum cografik uzaklikla
da aciklanamaz. Bu durumun orneklemeden ileri
geldigi veya calisilan lokuslarin mevcut durumu
ancak bu kadar ortaya koydugu diisiiniilmektedir.

4. Sonuclar

Bu c¢aligmada iizerinde durulan koyun irklarinda
yiikksek genetik varyasyon bulunmustur. Yapilan
kiimeleme analizinde Akkaraman, Morkaraman ve
Giiney Karamani ayni genetik gurupta yer almus,
buna karsin, ayni wrk igerisinde oldugu soylenen
Karakas ve o6zellikle Norduz koyun 1rki ise farkli
grupta yer almistir. Yapilan bu calismayla RAPD
yonteminin yerli ¢iftlik hayvanlarinda genetik
varyasyonu ortaya koymada etkili bir yodntem
oldugu soylenebilir. Ancak, populasyonlarin
genetik yapilar1 hakkinda daha genel sonuglara
ulasabilmek icin mikrosatellit markerler ile
calisiimasinin ~ ve yine mtDNA’ya dayal
tanimlamalarin da kullanilmasinin yerinde olacagi
diistiniilmektedir.
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