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HASMER, HASAK VE ALMAN SiVAH BAŞ KOVUN IRKLARıNIN GENETiK

VAPILARININ MiKROSATELLiT MARKERLARLA iNCELENMESi

Zafer Bulut1@ Mehmet Nizamlıoğlu1 Inci Togan 2

Analysis of Genetic Structures of Hasmer, Hasak and German Black Head Sheep
Breeds by Using Microsatellite Markers

Özet: Bu çalışmada, 1 saf (Alman Siyah Baş) ve 2 melez (Hasmer ve Hasak) olmak üzere3 farklı koyun ırkı arasındaki ge­
netik farklılıklbenzerlik araştırılmıştır. Bu amaçla, moleküler markeriardan 3 adet mikrosateüt markeri (OarFCB20, OarJMP29
ve OarJMP58) kullanılmışt ır. Irklararası genetik çeş~liliğin oldukça yüksek olduğu ve FST değerlerinin istatistiki olarakönemli
(P<O.OO1) olduğu belirlenmiştir. Hasmerve Hasak ırklan için hesaplanan FST değerinin istatistiki olarakönemsiz (P>O.OS) ol­
duğu ve bu iki ırkm genetikolarak birbirlerinden farklı olmadıkları gözlemlenmiştir. Bütün populasyonlarda ırk içi Fıs değerleri

önemsiz (P>O.OS) olarakbulunmuş ve Hardy-Weinberg dengesinden sapmanın olmadığı gözlenm iştir.

Anahtar Kelimeler : Koyun, GenetikYapı, Mikrosatell~

Summary: In this study, level of genetic diversity was investigated in one pure (German Black Head) and two crossbreed
(Hasmerand Hasak)sheep breeds. For this purpose, three mcrosateüite markers (OarFCB20, OarJMP29and OarJMPS8)
wereused. It was observed that geneticdiversity between thesebreedswerehigh and FST valueswere statistically significant
(P<O.001). The FST valuesealculated for Hasmerand Hasakwere foundstatistically insignificant (P>Ü.OS) and no genetic dif­
ference was observed betweenthesetwo crossbreeds. However, Fıs valueswere foundstatistieally insignificant (P>O.OS) and
therewas no departure fromthe HardyWeinberg equilibrium in any of thesepopulations.
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G i riş

Türkiye'de, çiftlik hayvanları içerisinde %
59.3'lük bir dilimi teşkil eden (DIE 2002) koyun sa­
yısının %97 gibi büyük bir bölümünü yerli koyun ırk­

ları, %3'lük bir bölümünü ise, başta Merinos ve me­
lezleri olmak üzere yabancı koyun ırkıarı

oluşturmaktadır (Yalçın 1990).

Türkiye'de Cumhuriyetin kuruluşundan bu yana
koyun ıslahı konusunda özellikle melezlemeye da­
yanan birçok çalışma yap ı lm ışt ı r. Bunlar içerisinde
Merinoslaştırma, hem ilki oluşturmakta hem de uzun
yıllar sürdürülen ısrarlı çalışmalar, Türkiye'nin verimi
yüksek kültür ırkı sayılabilecek bir ırkı yani Türk Me­
rinosu'nu ortaya çıkarmıştır (Tekin ve ark 2001). Me­
rinos ile yerli ı rk lar arasında melezlemeler yapılarak

iki değişik Türk Merinosu tipi geliştirilmiştir. Bunlar;
Karacabey Merinosu ve Orta Anadolu (Konya) Me­
rinosu'dur (Yalçın 1990).

Çiftlik hayvanlarında genetik çeşitlilik, doğal gen
kaynaklarının korunması gibi olgular giderek önem

ve ilgi kazanmaktadır. Başta koyun olmak üzere
diğer çiftlik hayvanlarında da verim düzeylerini ar­
tırmak amacıyla yapılmakta olan melezleme ça­
lışmaları genetik çeşitliliği azaltma ternay ülünded tr.
Çoğunlukla kültür ırkıarının kalıtsal içerikteki payını ar­
tırma doğrultusundaki . melezleme çalışmaları, yerli
ırkıarın genotiplerinin giderek azalması ile so­
nuçlanmaktadır. Bu nedenle Türkiye'deki mevcut
koyun ırkıarının genetik varyasyon niteliklerini ayırıcı

ve özgül yanlarının klasik teknikler dışında daha ay­
rıntılı moleküler tekniklerle de belirlenmesine gerek
vardır (Soysal ve ark 2001).

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) tekniğinin

geliştirilmesiyle biyoteknoloji alanında son 20 yı l içe­
risinde hayal edilemeyecek ilerlemeler olmuştur.

Farklı canlı türlerine ait populasyonların bireylerinin
çeşitli DNA bölgeleri yükseltgenip incelenebilmeye
başlanmıştır. Bir türün populasyonları gibi evrimsel
olarak yakın canlı gruplarının karşılaştırmalı olarak ça­
Iışılacağı ya da populasyonlarda yakın zamanda oluş­

muş olan bir olayın izlerinin aranacağı bir durumda
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en çok kullan ı lan genetik işaretlerden biri de mik­
rosatellitlerdir (Togan ve ark 2003).

Mikrosatellitler, ı rkıarı tanımlamada kullanılan ol­
dukça uygun DNA markerlarıdır (Loftus ve ark 1999)
ve mikrosatellitlerin yüksek polimorlik yapıları (Gold­
stein ve Schlötterer 1998) koyun ırkıarı arasında

önemli farklılıklar olduğunu göstermiştir (Buchanan
ve ark 1994, Byrne ve ark (baskıda)) .

Türkiye'de DNA düzeyindeki çalışmalar oldukça
yeni sayılabilecek durumdadır. Bu çalışmada

DNA'daki 3 mikrosatellit bölgesi kullanılarak 1 saf ve
2 melez koyun ı rkında genetik yapı araştınlrruştır.

Materyal ve Metot

Çalışmada 1 saf (Alman Siyah Baş) ve 2 melez
(Hasmer ve Hasak) olmak üzere 3 farklı koyun ır­

kından toplam 60 örnek kullanıldı.

Kullanılan hayvan materyali içerisinde bulunan
Hasmer ve Hasak koyun genotipleri melezleme ça­
l ı şmalarıy la elde edilmiştir. Konya Merinosu'nun
Alman Siyah Baş (ASB) ve Hampshire Down (HO)
elçi ı rkıarı ile melezienmesinden Fl 'ler, ASB Gl ve
HO Gl 'ler elde edilmiştir. Bu iki baba hattından elde
edilen melez/erin birbirinden ayırt edilemeyecek
kadar benzediğ i bildirilmektedir. Bu 2 baba hattından

gelen melezler karışt ırı larak dengeli bir tohumlama ile
Hasmer tipi elde edilmiştir [HD(Fl) x HD(G1) x ASB
(Fl) x ASB (Gl ) l. Hasmer tipi için açıklanan gerekçe
ve yaklaşımlar ile ASB ve HD'un Akkaraman ile olan
melezierine ise Hasak ismi verilmiştir (Tekin ve ark
2001).

Çalışma materyali olarak kan kullanılmıştır. Bi­
reyler seçilirken özellikle bireyler arasında yakın ak­
rabalı k ilişkis i olmamasına özen gösterilmiştir. Alınan

kan örneklerinden DNA'yl izole etmek için Standart
FenollKloroform Yöntemi uyguıanmıştır.

Araştırmada genomik DNA'da 3 mikrosatellit
(OarFCB20, OarJMP29 ve OarJMP58) bölgesi po­
Iimeraz zincir reaksiyonu (PZR) yöntemiyle amplifiye
edildi. PZR karışım ı her bir örnek için son hacim 15 LLL
olacak şekilde 0,5 ml'lik steril ependorl tüplerinde
haz ı rlanmıştır. MgCI2 konsantrasyonu OarFCB20 10­
kusu için 4.5 mM, OarJMP29 ve OarJMP58 lokusu
için 1.5 'mM olarak kullan ılmıştır. PZR işlem i rad-

yoaktif işaretli dNTP (a-33P) kullanılarak ger­
çekleştirilmiştir.

Poliakrilamit jel elektroforezi (PAGE) ile PZR
ürünleri değerlendirilerek allellerin fenotipleri be­
l i r lenmiştir. PAGE işlem i , DNA dizi analizi (Thermo
EC 160) aleti ve 35 X 45 cm cam plakalar kul­
lanı larak dikey (vertikal) olarak gerçekleştirilmiştir.
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Jelin yürütme i şlemi tamamlandıktan sonra kro­
motografi kağıd ı (Whatman 3 MM) üzerine al ınmıştır.

Kağ ıt üzerine geçen jelin yüzeyi strech film yar­
d ımıyla kaplanm ış ve vakumlu bir jel kurutucu (Ther­
mo Savant SGD2000 Siab Gel Dryer) kullanılarak

80 °C'de 20-25 dk kurutulmuştur. Kurutma iş­

leminden sonra jel, karanlık odada ı şık almayan bir
metal kaset (Exposure Casette, Sigma E-9510) içe­
risine yerleşt i ri lm iş ve üzerine özel 35 X 45 cm eba­
dında oloradyografi filmi (Kodak Biomax MR-2,
Sigma Z35,041-9) yerleştirilmiştir. Kullanılan rad­
yoaktif maddenin yeni veya eski oluşuna göre jeller
kaset içerisinde 2-5 gün süreyle bekletilmiştir. Daha
sonra kasetler Selçuk Üniversitesi Veteriner Fa­
kültesi Cerrahi Anabilim Dalı'nda bulunan otomatik
film banyosu eihazında (AFP Imaging Mini-Med/90)
karanlık odada açılarak banyo edilmişti r.

Banyo iş leminden sonra jel üzerinde görünen
DNA bantları DNA ladderlar yardımıyla negatoskop
üzerinde okunarak her bir mikrosatellit lokusuna ait
ailelerin fenotipleri (baz çifti uzunlukları) ayn ı jel üze­
rinde yürütülen DNA standard ı (DNA Sequencing
Kit) yardımıyla belirlenmiştir ve böylece çalışılan bi­
reylerin genotipleri saptanmıştır.

Bireylerin çalışılan mikrosatellit lokuslarına da­
yalı genotipleri belirlendikten sonra, veriler bil­
gisayarda değerlendirilmiştir. Irk içi genetik çeşitlil i k

(varyasyon) düzeyleri; 1- Gözlenen (Ho) ve bek­
lenen (He) heterozigotluklar ile, 2- Lokus ve ı rk için
gözlenen ve ortalama allel sayı la rı olarak ve
Wright'ın F istatistik değerleri GENETIX 4.0 prog­
ramı (Belkhir ve ark 1996-2000) kullanılarak he­
saplanrruştı r. FST değerleri ırklar aras ı farklı laşmay ı

ölçmek için, Fıs değerleri de ırk içi Hardy-Weinberg
dengesinden sapmayı ölçmek için kullan ı lmışt ır. Fak­
töriyel birleştiric i analizi de (Factorial Cor­
respondence Analysis, FCA) ayn ı yazılım kul­
lanılarak yapılmıştır.

GeneClass program ı kullanılarak Yerleştirme

Testi (Assignment Test) yapılmış (Cornuet and Lu­
ikart 1996) ve Populations ı.o istatistik program ı

(http://www.cnrs-gif/pgelbioinfo/populations) kul­
lanılarak ırklar arasında Nei (1987)'nin DA genetik
uzaklıkları belirlenmiştir. Saitou ve Nei (1987)'nin
komşu birleştirme ağac ı (Neighbor-Joining Tree,
NJT) yöntemi ile çizilen dendrogramla bu uzaklıkla r

görselleştirilmiştir.

Bulgular

Çalışmada, toplam 3 populasyon, 60 birey ve 3
mikrosatellit lokusu kullanılmıştır. Çalışı lan 3 mik­
rosatellit lokusunda toplam 43 allel gözlemlenmişti r .

Bu allellerin 13 tanesi OarFCB20, 18 tanesi
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OarJMP29 ve 12 tanesi OarJMP58 lokusundadır ve
gözlemlenen aileller içerisinde 17 tanesi sadece tek
bir ı rkda görüldüğünden, o ırka özgü (private
allel)'dür. Su özgün aileller 3 adet ASS, 6 adet Hasak
ve 8 adette Hasmer ırkında gözlemlenmiştir (Tablo
1).

Tablo 1. trklarda Görülen Genetik Çeşitlilik

ASB HASAK HASMER

Numune Sayısı 20 20 20

Oar FCB20 7 8 12

He 0.760 0.844 0.906

Ho 0.900 1.000 0.900

OarJMP29 8 11 11

He 0.871 0.826 0.878

Ho 0.800 0.750 0.850

OarJMP58 8 9 10

He 0.832 0.828 0.712

Ho 0.900 0.800 0.800

Ortalama/lokus 7,6 9,3 11,0

Özgün Allel 3 6 8

Ortalama He/lokus 0.821 0.833 0.832

Ortalama Ho/lokus 0.867 0.850 0.850

He: Beklenen heterozigotluk, Ho: Gözlenen heterozigotluk
değerlerini göstermektedir.

,....- '...,u

Irklar için genetik çeşitliliğin (Tablo 1) oldukça
yüksek olduğu (Ho = 0.850 - 0.867, He = 0.821 ­
0.833) gözlemlenmiştir. Irklar için hesaplanan genel
Fıs değerlerinin -0.022 ile -0.057 arasında değiştiği

belirlenmiş ve Fıs değerlerinin istatistiki olarak
"önemli" olmadığı (P>0.05) (Tablo 2), böylece hiçbir
ırk için Hardy-Weinberg dengesinden sapma ol­
madığı gözlenmiştir.

Tablo 2. FıS Değerleri Tablosu

Irk FıS

ASB -0.057ns

HASAK -0.022 ns

HASMER -0.022 ns

ns : Istaiıl<Sel olarak anlamlı aegıl

Irklar arası farkın önemli olup olmadığını gör­
mek için hesaplanan ikili sonuçlarına göre ASS ır­

kının diğerlerinden farklı ve bu farkın istatistiki olarak
önemli (P<0.001) olduğu fakat melezleme ça­
lışmalarıyla elde edilen Hasak ve Hasmer ırkıarı kar­
şılaştırmaları sonucu elde edilen FST değerinin is­
tatistiki olarak önemsiz (P>0.05) olduğu (Tablo 3)
ve bu iki ırkın birbirinden genetik olarak farklı ol­
madığı gözlemlenmiştir. Ayrıca bütün ırklar arasında

görülen ortalama FST değeri 0.072 olarak bu­
lunmuştur.

Tablo 3. FST(Alt diagonal) ve DA (Üst diagonal) Değerleri

Tablosu

ASB HASAK HASMER

0.459ASB

HASAK 0.113···

HASMER 0.087··· 0.010ns

0.322

0.185

r--------U \..'i: u .

'-- tl-\."".\IlM

Şekil 1. Komşu Birleştirme (NJT) Metodu Ile Çizilen Ağaç
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(·P<0.05, ··P<0.01, ···P<0.001, ns : istatikselolarak an­
lamlı değil)

Tablo 3'te bulunan üst diagonal ırkıarın bir­
birinden uzaklıklarını DA değerleri cinsinden ver­
mektedir. DA değerlerine göre en yüksek genetik
uzaklığın (DA = 0.459) Hasak ile ASS arasında, en
düşük genetik uzaklığın ise (DA =0.185) Hasak ile
Hasmer ırkıarı arasında olduğu hem tablodan
(Tablo 3), hem de DA genetik uzaklığı kullanılarak

çizilen ağaçtan (Şekil 1) gözlenebilmektedir.
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Şekil 2. Factorial Correspondence Analysis (FCA) Grafiği

Sarı:ASB, Beyaz: Hasmer, Mavi: Hasak

Tablo 4. Bazı evcil hayvan ırkıarında mikrosatellitlerile yapılan çalışmalann karşılaştırılması

Tür Ismi Lokus He Ortalama Allel Sayısı .Kaynak

Koyun 10 Adet 0.184 - 0.732 2.4 - 4.4 Gutierraz-Espelata ve ark (2000)
Koyun 15 Adet 0.574 - 0.760 4.4 - 10.9 Grigaliunaite ve ark (2003)
Koyun 3 Adet 0.726 - 0.782 6.67 - 9 Soysal ve ark (2001)
Koyun 20 Adet 0.679 - 0.763 Diez-Tascon ve ark (2000)
Sığır 17 Adet 0.53 - 0.66 6 - 7.7 Moazami-Goudarzi ve ark (1997)
Sığır 20 Adet 0.54 - 0.79 Loftus ve ark (1999)
Keçi 20 Adet 0.51 - 0.58 Saitbekova ve ark (1999)
Keçi 17 Adet 0.611 - 0.784 5.24 - 7.77 Li ve ark (2002)
Koyun 3 Adet 0.816 - 0.864 7.6 - 11 Sunulan Çalışma

Çizilen ağaca bakıldığında 2 grup oluşmuştur, bun­
lardan Alman Siyah Baş (ASB) ayrı bir grup, Hasak
ve Hasmer ise birlikte bir grup oıuşturmuştur.

Irklar arasındaki farkı yansıtan bir önceki ağaç­
tan sonra ırkıara ait bireylerin ne kadar ayrışabildiğini

görmek için Factorial Correspondence Analysis
(FCA) grafiğ i çizilmiştir (Şeki l 2). FCA grafiğinde

(Şekil 2) ASB ırk ı bireylerinin ayrılmış olduğu , Hasak
ve Hasmer ırkıarına ait bireylerin ise bir arada kü­
melendiği gözlenmiştir.

Nitekim Gene Class (1 .0.02) program ı kul­
lanı larak yapılan yerleştirme (assignment) testinde,
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bireyler kendi ırkıarından başka, en az 2 farklı ırka

daha dahil edilmektedir. Yani bireyler çalışılan 3
lokus bakımından genotip olarak kendi fe­
notiplerindeki ırkta gruplanmamışt ı r .

Tartışma ve Sonuç

a- Irk Içi Genetik Çeşitlil ik ve Hardy-Weinberg
Dengesinde Olmak

Sunulan çalışmada, 3 mikrosatellit lokusu
(OarFCB20, OarJMP29 ve OarJMP58) yönünden
ırk içi ve ırklar arası genetik varyasyonun (çe­
şitliliğin) evcil hayvanlarda mikrosatellitlerle yap ı lan

ve yukarıda Tablo 4'de özetlenen baz ı ça-
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hşmatardan yüksek oldu{lu gözlenmiştir.

Yapılan bazı çalışmalarda tespit edilen toplam
auet sayılanna baklldlOında, Farid ve ark (2000) 10
koyun ı rkında 10 mikrosatelllt lokusu kullandıklan ça­
tı şmada toplam 93 adet allel, Soysal ve ark (2001) 3
mikrosatellit Iokusuyla Türkıye'deki 5 koyun ırkında

yaptıklan çalışmada ise toplam 45 adet aııel tespit
ettiklerini bildirmektedirler. Ayrıca birçok çalışmada

ı rkıara Ozgün alleller (privale aıle/) belirtilmiştir ve k~

yunlarda yapılan bu çanşmeıara baklldlQında ; Gu­
tierraz-Espelata ve ark (2000) 7 adet Ozgün allel,
Grigaliuna ite ve ark (2003) 36 adet Ozgün allel, Ar­
ranı ve ark (2001a) ise 15 adet Ozgün allel tespit et­
tiklerini bildirmektedirler. Sunulan çalışmada ise 5
ı rkda, 3 mikrosatellil bölgesinde toptam 43 adet aıle!

tespit edilmiş ve bu aile llerden 17 tanesinin Ozgün
enet ok1u{1u beürenmıştır. Çalışılan koyun ırkıannm,

diQer araştıncılann bildirdiOi deOenere göre daha
yOksek aJlel sayısına ve genetik çeşitl ili{ıe sahip 0'­
duğu gOrülmekted ir. Bunun en Onemli sebebinin
Türkıye'nin COOrafi bölge olarak koyunun eveill ilme
kaynaQına yakın olmasıyla ilişkili olduğu şeklinde dü­
şünülmektedir (Yalçın 1986, Brutord ve ark 2003) .
Nitekim çalışmada kullanı lan melez lrk1ann olu­
şumuna daha öncede belirtildi{l i gibi yerli koyun ırk­

Ianmızında genet ik olarak katkıs ı vardır ve bu melez
ı rkla r yerli ı rklanmıza ait aüeüert de taşımaktad ırlar.

Ozgün allel sayısının ise yukardaki belirtilen ça­
lışmalara benzer deQerler gOsterdiğ i çöz ­
l enmektedır. Fakat özqün ailellerin frekanslann ın

düşük olması (0.0250 - 0.1750) allellerin ırkları be­
lirleyen ayırtaçlar olarak kullanılmas ına imkan ver­
memektedir.

Gutterraz -Espetata ve ark (2000) koyunlarda
yaptıklan bir çalışmada, bütün ı rkların Hardy­
Weinberg (HW) dengesinde oldukların ı çöz­
lemlerken. Arranz ve ark (1998)'nın koyunlarda yap­
t ıklan diOer bir çalışmada ise, çalışılan ırklann bazı

lokuslar açısından HW dengesınden sapmalar çös­
terdiOi bildiıilmektedir. Fıs değeri akrebah yetiştirme

katsayıs ı olarak da bilinmektedir ve sunulan ça­
lışmada ırk içi HW dengesinden sapma olmaması,

seçilen bireylerin yakın akraba olmamasından kay­
naklanmaktadı r .

b- lrklar ve lrklarm Bireyleri Arasındaki Genetik
Farkl ı lı klar

I rkıar arası genetik larkl ı l ı klann belirlenmes i için
hesaplanan FST değerlerine gOre aralannda fark
gözlenmeyen lek ikili olan Hasak ve Hasmer me­
lezlerinin her ikisinde de Hampshire Down ve Alman
Siyah Baş ı rklannın katkılan bulLrlmaktadır. Bu ne­
denle bu ikili birbirlerine çok benziyor olabi lir. Yine
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de kullanılan mikrosate llit Iokusu sayısı arttmlacak
olursa bu ikili arasında da fark gOrülme ihtimali yük­
sek olacaktır. lrk1ann ikili karşılaştırmalan sonucu
hesaplanan FST deOerlerine gOre en küçük deşer .

Hasak ne Hasmer arasında gOzlenen 0.010 Oıup, en
yüksek deı':Jer ise ASe ile Hasak arasında gOzlenen
0.113 deQeridir.

Koyun larda yapılan dger çalışmalardabulunan
ortalama FST de{)erlerin i GUlienaz-Espelata ve ark
(2000) 0.264, Farid ve ark (2000) 0.163, Byme ve
ark (basktda) 0.18 olarak tespit etmişlerdir. Sunulan
çalışmada bulunan ortalama FST deOeri (0.072)
bahsed ilen çalışmalardan oldukça dUşüktür. O
halde, çalışmada kullanılan ı rklar birbirinden farklı

olsa da genet ik olarak aralarındaki farklılaşma Av­
rupa ırklan arasında rastlanan düzeyde deı':Jildir. Yu­
karda bahsedilen GUlienaz-Espelata ve ark (2000)
ile Farid ve ark (2OOO)'nın çalışmalannda tö'ar mik­
rosatellit Iokusu kullanılmıştır. Byme ve ark (bas­
kıda) ise 20 mikrosatelJil Iokusu kullanmışlardır. Su·
nulan çalışmada ise ancak 3 mikrosate llit Iokusu
çahşılabilmiştir. Araştırmada kullanılan lrk1ann rre­
lezleri ile genol ipik olarak yakın olması beklenen bir
durumdur. Ayrıca çalışılan ırklar sınırlı bir COOrafyayl
tems il etmektedirler. BütÜn bu nedenlerden or­
talama FST deı':Jerinin dj~er araştmertann göz­
lediklerinden daha düşük olması beklenmelidir.

Arranz ve ark (2001b)'nın ıspanyol koyun ırk­

Iannda yaptıklan çalışmada, FST deOeri 0,068 olarak
belirlenmiş ve ıspanyol koyun ırklan arasında yakın

bir genetik ilişki olduQunu ortaya koymuşlardır. Bu
sonuç yukarda bahsedildiOi şekilde yerel bir coğ­

rafyayı temsil etmektedir ve sunulan çalışmadaki

FST sonuçlarını destekle r niteliktedir.

Irklar aras ı farklılıkla r FST deOerlerine gOre is­
tatistiki olarak Onemli olmala rına raOmen, Irklar bir­
birlerinden kesin çizg ilerle aynfan , bireyleri birbirine
çok benzeyen Ozgün daOıhmlar gOstermemekted ir.
Bu durum 3 boyutlu düzlemde FCA metoduna göre
çizilen grafikte de (Şekil 2) gOzlenmiştL

Arranz ve ark (2001b) koyunlarda 18 mik­
rosatellit Iokusu kullanarak yaptıklan çalışmada. bi­
reylerin hangi ı rka ait olduklannı belinernek için yer­
leştirme (assignment) testini ve seçeneklerden
Bayesian metodunu kullanarak en yüksek per­
formansı elde eniklerini belirtmişlerd ir. Sunulan ça­
Irşmada da aynı yöntem kullan ı lmıştır.

Maudet ve ark {20(2)'nın Fransız sı~ır lrk1annda
yaptıkları ça l ışmada, yerleştirme testinin güven ara­
Iı Ol n ın (OrneOin P<O,05'1en O,OOl'e) ve lrk1ar ara­
sında benzerli~inin artmasıyta test in yerleştirme gü-
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cünün azaldığını gözlemişlerdir.

Sunulan çalışmada da. Bayesian metodu kul­
lanılarak 3 mikrosatellit lokusuyla yerleştirme testi ya·
pılmış fakat daha önce 3 boyutlu FCA grafiğinde göz­
lenen örtüşen dağılımla oluşan beklentimize paralel
olarak bireylerin kendi ırkıarında tam olarak grup­
lanmadığı, bir bireyin kendi ırkından başka en az 2
farklı ırkta daha gruplandığı gözlemlenmiştir. Bu du­
rumun Byrne ve ark (baskıda)'da da gözlendiği gibi
genel bir durum olmakla beraber, Maudet ve ark
(2002)'nın belirttiği gibi ırklar arasındaki genetik fark­
lılıkların çok büyük olmamasından da kaynaklandığı

düşünülmektedir.

Genellikle mikrosatellitlerle yurt dışında yapılan

çalışmaların çoğunda PCR işleminden sonraki elekt­
roforez işlemi DNA Genetik Analizatör cihazlarında

otomatik olarak tamamlanmış ve bu sayede en az
15-20 mikrosatellit lokusuyla çalışmalar ya­
pılabilmiştir. Sunulan çalışmada PZR işleminden son­
raki elektroforez işleminin manuelolarak ya­
pılmasından dolayı daha az mikrosatellit lokusu ile
çalışılabilmiştir. Ancak, çalışma Türkiye'de DNA mar­
kerları ile yapılan çalışmalar arasında ilkierden birisi
olmasıyla önem kazanmaktadır. Bu alanda bundan
sonra planlanan çalışmalara yol göstermesi ve veri
tabanı sağlaması açısından önemlidir.

Sonuç olarak, ırkıarda görülen genetik çeşitliliğin

oldukça yüksek çıktığı (Ho= 0.850 - 0.867 ve He=
0.821 - 0.833), çalışılan ırkıarın ömeklerinin Hardy­
Weinberg dengesinde oldukları, ırkıarın ikili kar­
şılaştırmaları sonucunda bulunan FST değerlerinin is­
tatistiki olarak önemli (P< 0.001) ancak farklılaşma

düzeylerinin diğer birçok koyun ırkı arasında gö­
rülenden az olduğu belirlenmiştir. Sadece melezleme
çalışmalarıyla elde edilen Hasak ve Hasmer ırkıarının

karşılaştırmaları sonucu elde edilen FST değerinin is­
tatistiki olarak önemsiz olduğu ve bu iki ırkın genetik
olarak birbirlerinden farklı olmadıkları gözlenmiştir.
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