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PERMBLEDHJA

Delet jané njé specie shumé e réndésishme né
Shqipéri dhe Kosové. Njé kampjon prej 150 individésh,
gé pérfagésojné pesé raca lokale delesh: “Bardhoka” e
Shqipérisé, “Ruda”, “Shkodrane”, “Recka” dhe
“Bardhoka” e Kosovés jané gjenotipizuar pér 6 markeré
mikrosatelité. Né total u hasén 101 alele. Heterozigotia
varionte nga 0.67 né 0.79. Numri mesatar i aleleve pér
racé varionte nga 5.83 deri né 8.83. Té gjitha racat me
pérjashtim té races “Ruda” shfagin njé deficit té
heterozigotéve. Pér secilén nga racat e studjuara
defigiti i heterozigotéve éshté 3.4% dhe pér té gjithé
popullatén, ky deficit éshté 16.8%. Vlerat Fsr tregojné
se rreth 9.7% e variacionit gjenetik total mund té
shpjegohet me ané té ndryshimeve midis racave dhe
92.3% shpjegohet me ndryshimet midis individéve.
Distancat gjenetike jané té vogla dhe fluksi i gjeneve
éshté relativisht i larté.

Fjalé kyge: diversiteti gjenetik, distancé gjenetike,
mikrosatelité, fluks gjenesh.

ABSTRACT

Sheep are considered as an important livestock
species in Albania and Kosovo. A sample of 150
individuals, representing five local sheep breeds:
“Bardhoka” of Albania, “Ruda”, “Shkodrane”, “Recka”
and “Bardhoka” of Kosovo is genotyped for 6
microsatellite markers. A total of 101 alleles were
found. Heterozygosity varied from 0.67 to 0.79. Mean
alleles number per breed varied from 5.83 to 8.83. All
breeds, except “Ruda” showed heterozygote deficit.
There is a heterozygotes deficit of 3.4% for each of
analyzed breeds. This deficit is of 16.8% for the whole
population. Level of apparent breed differentiation is

moderate and multilocus Fs; values indicate that
around 9.7% of the total genetic variation could be
explained by breed differences and the remaining
92.3% by differences among individuals. There is a
small genetic distance between breeds and a rather
great gene flow.

Key words: genetic diversity, genetic distance,
microsatellite, gene flow.

Hyrje

Delet jané njé nga speciet mé té réndésishme té
kafshéve té fermés. Né Shqipéri dhe Kosové ekzistojné
disa raca lokale, té cilat kryesisht jané klasifikuar duke
u bazuar né karakteristikat morfologjike, si dhe né
performancén e prodhimit. Delet u jané pérshtatur
kushteve ekstensive té& menaxhimit, kullosin né kullota
natyrore dhe jané rezistente ndaj sémundjeve té
ndryshme dhe parazitéve. Gjaté shekullit té 20-t€&, jané
aplikuar mjaft krygézime me racat ekzotike té deleve,
kryesisht Merinosi dhe Cigaia. Pér pasojé individét
racépastér mund té gjenden kryesisht né zonat malore,
ku kushtet mjedisore dhe cilésia e kullotés nuk jané té
favorshme pér racat ekzotike. Aktualisht, ekziston njé
rrezik i madh i zhdukjes sé racave lokale té deleve, pasi
pér reth dy dekada nuk ekzistojné mé librat
gjenealogjiké, mungojné programet racore dhe racat
lokale po zévendésohen nga raca ekzotike, sipas
preferencave té fermeréve. Pér pasojé, pércaktimi i
strukturés sé popullatave, vlerésimi i diversitetit
gjenetik té racave lokale me interes, jané fillesat pér
hartimin e programeve té konservimit.

Katér jané racat autoktone té deleve né Shqipéri:
Bardhoka, Ruda, Shkodrane dhe Recka, té cilat jané
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objekt i kétij studimi. Raca Bardhoka, éshté gjithshtu
njé nga racat mé té réndésishme té deleve edhe né
Kosové e cila éshté marré né konsideraté pér té paré sa
éshté niveli i divergimit té saj, krahasuar me Bardhokén
e Shqipérisé. Pritet gé raca Bardhoka né Shqipéri dhe
Kosové té paragesé diversitet pér shkak té izolimit
politik midis dy vendeve.

Mikrosatelitét jané markeré té fugishém pasi jané té
shumté né numeér, tepér variabél dhe té pérhapur
gjerésisht né gjenomén e organizmave eukarioté. Ata
jané rekomanduar nga FAO pér karakterizimin e
biodiversitetit gjenetik té kafshéve té fermés. Markerét
molekularé, si mikrosatelitét pérdoren gjerésisht pér
vlerésimin e diversitetit gjenetik brenda dhe midis
racave. Ka mjaft studime té diversitetit gjenetik midis
racave té deleve, bazuar né mikrosatelitét (3, 7, 13,
15). Studimet e diversitetit gjenetik té racave te deleve
té Shqipérisé dhe Kosovés jané té kufizuara (5, 15). Né
kété punim, vlerésohet diversiteti gjentik i kétyre
racave autoktone, si dhe mardhéniet filogjenetike
midis racave dhe individéve. Qgllimi i kétij studimi
éshté vlerésimi i strukturés gjenetike té racave
autoktone té deleve né Shqipéri dhe Kosové, duke
pérdorur 6 markeré mikrosatelité

2. Materiali dhe Metoda

2.1. Mbledhja e kampjoneve dhe markerét
mikrosatelité

U analizuan kampjone gjaku té mbledhura né 150
individé, qé pérfagésojné pesé raca lokale delesh:
Bardhoka (Shqipéri) (31), Ruda (31), Shkodrane (31),
Recka (32) dhe Bardhoka (Kosové) (25). Pér ¢do racé u
mblodhén  kampjone né tufa té ndryshme,
karakteristike nga vendorigjina e racés dhe né ferma
gé synojné té mbaréshtojné individé racépastér.
Kampjonimi u realizua né mesatarisht 11 tufa, pér ¢do
racé. Né c¢do tufé u pérzgjodhén maksimumi tre
individé, pa lidhje gjaku me njeri tjetrin, dy femra dhe
njé mashkull, bazuar né informacionin e dhéné nga
fermeri, i cili njeh gjenealogjiné e individéve té tufés.
Gjithsej u analizuan 6 markeré mikorsatelité: BM8125,
MAF65, OarCP34, OarFCB304, OarHH47 dhe OarVH72
té pérzgjedhur nga lista e mikrosatelitéve té
rekomanduar nga FAO pér studimin e diversitetit
gjenetik né delet.

2.2. Analiza statistikore

Studimet e diversitetit gjenetik pérfshijné analizén
brenda racave dhe até midis racave. Analiza brenda
racave ka té béjé me vlerésimin e heterozigotisg, té Fsy,

numrin mesatar té aleleve, si dhe me ekuilibrin Hardy-
Weinberg (HWE). Analiza midis racave pérfshin tre
elementé kryesoré: fragmentarizimin e variancés
gjenetike, analizén gé bazohet né frekuencat alelike, si
dhe analizén gé bazohet né distancat gjenetike. Analiza
midis racave, gé bazohet né frekuencén e aleleve
pérfshin analizén multivariate (analiza e
komponentéve kryesoré PCA (Principal Component
Analysis), grupimet gé bazohen né njé model té
caktuar, p.sh. modeli Bayesian, (model-based
clustering (Structure)), si dhe analizén e pérzierjes
(Admixture analysis). Analiza midis racave e cila
bazohet né distancén gjenetike ka té béjé me
ndértimin e peméve té tipit UPGMA ose NJ.

Analiza brenda racave

Frekuencat alelike, si dhe testimet pér devijime nga
ekuilibri Hardy-Weinberg (HWE) u kryen duke pérdorur
testimet ekzakte té programit GENEPOP (19). Programi
Genetix (4) u pérdor pér té llogaritur heterozigotiné e
vézhguar (Hg), diversitetin gjenik (Hg). Programi FSTAT
(10) u pérdor pér llogaritien e diversiteti alelik té
korrektuar (allelic richness dhe statistikén F, duke
pérfshiré nivelin e tyre té sinjifikancés).

Analiza midis racave

Analiza hierarkike u realizua duke pérdorur analizén e
variancés molekulare (AMOVA) né paketén ARLEQUIN
(20). Programi STRUCTURE (17) éshté pérdorur pér té
analizuar strukturén e popullatés népérmjet analizés sé
cluster-ve bazuar né modelin Bayesian. Programi
pérdor metodén Markov Chain Monte Carlo dhe u
realizua sipas “no admixture model”, me “burning
period” prej 100000 iterations dhe “period of data
collection” prej 100000 iterations. Kampjonet u
analizuan me K nga 2 né 6, pér 3 pérséritje. Njé analizé
tipike e Structure supozon njé model sipas té cilit
ekzistojné K popullata, ku secila karakterizohet nga njé
komplet frekuencash alelike né ¢do lokus. Individét
vendosen né popullata (né ményré probabilistike), ose
mund té vendosen né dy apo mé shumé popullata
nése gjenotipet e tyre tregojné praniné e pérzierjes né
individét. Gjaté kryerjes sé analizés supozohet se
lokuset jané né HWE, si dhe né ekilibér lidhjeje.
Vendosja (Assignment) e individéve né popullatén e
tyre té references u vlerésua duke pérdorur programin
GeneClass (16). Pér té gjitha racat éshté kryer njé
vendosje direkte e individéve, si dhe njé analizé e
pérjashtimit bazuar né 10000 individé té simuluar. U
pérdorén metodat qé bazohen né frekuencat e aleleve
(12), si dhe né teoremén Bayesian-e (18). Metoda
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Bayes llogarit probabilitetin hasjes sé njé gjenotipi né
secilén popullaté, bazuar né frekuencat alelike té
popullatés.Llogaritjet u kryen duke aplikuar gjithmoné
progedurén “leave one out”.

Distncat gjenetike sipas Nei, u llogaritén dhe u
pérdorén pér té ndértuar njé pemé té tipit consensus
UPGMA me paketén Phylip (8). Bootstrap (1000
replika) u krye pér té testuar géndrueshmériné e
topologjisé sé dendrogramés. Nése vlerat e
bootstrapping jané mé té vogla se 50, kjo do té thoté
gé lidhjet filogjenetike nuk jané sinjifikante. Distanca
gjenetike sipas Nei, u paragit né formé grafike, si PCA
duke pérdorur programin GenAlEx (14).

Vlerésimet e distancave midis individéve, bazuar né
pérgindjen e aleleve té pérbashkét (Proportion of

shared alleles), (Dps), u llogaritén me programin
Population (11). Pema UPGMA u ndértua me paketén
Phylip (8).

3. Rezultatet dhe diskutimi

3.1. Markerét mikrosatelité

Té gjithé markerét jané polimorfiké. Né total u hasén
72 alele (Tabela 1) pér té gjithé lokuset né 150
individét. Numri i aleleve varionte na 9 (BM8125,
OARVH7) deri né 16 (OAFCB3). Té gjithé markerét
shfagnin mé shumé se 5 alele. Heterozigotia e
vézhguar (Hp) pér lokus varionte nga 0.627 (OAFCB3)
deri né 0.844 (OarVH7), me njé mesatare prej 0.738.
Shmangiet nga ekuilibri Hardy-Weinberg u zbuluan né
3 nga 30 kombinimet e mundshme lokus-popullaté (p <
0.05).

L Popullatat
. Variacioni A L
Markerét alelik (bp) gé devijojné
NA Pl H, He Fis Fir Fer nga HWE
BM8125 9 108-126 0.75 0.753 -0.023 0.084* 0.104*** 0
MAF65 12 113-138 0.742 0.688 0.005 0.067* 0.062%** 1
OARCP3 11 111-135 0.785 0.805 0.012 0.11%** 0.099*** 0
OAFCB3 16 149-189 0.627 0.572 0.107* 0.23%** 0.138*** 0
OARHH4 15 121-155 0.681 0.538 0.103** 0.233***  (0.145*** 1
OARVH7 9 125-141 0.844 0.823 0.009 0.042 0.034%** 1
mean 0.738 0.696 0.034* 0.129***  0.097***
*p<0.001

Tabela 1. Numri i aleleve mikrosatelité té vézhguar (NA), masa alelike, heterozigotia e vézhguar (H,), heterozigotia e
pritur (Hg), indekset e fiksimit (Fs, Fir, Fst) pér secilin nga markerét né 5 racat e deleve.

Raca n TNA AR He Ho MNA Fis Devijimet
HWE

Bardhoka 31 3
(Shqiptare) 46 44.47 0.76 0.72 7.67 0.061

Ruda 31 47 45.09 0.77 0.80 7.83 -0.011 0
Shkodrane 31 53 50.42 0.77 0.71 8.83 0.087 1
Recka 32 50 47.33 0.78 0.79 8.33 0.009 0
Bardhoka 25 2
(Kosova) 35 35.00 0.68 0.67 5.83 0.033

Totali 150 72 55.88 0.75 0.74 7.7 0.036

n: masa e kampjonit; TNA: numri total i aleleve; AR: allelic richness; Hg: heterozigotia e pritur; Hp: heteerozigotia e

vézhguar; MNA: Numri mesatar i aleleve.

Tabela 2. Matjet e variabilitetit gjentik né racat e deleve.
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Bardhoka
(Shqipéri)

Ruda

Bardhoka

Shkodrane (Kosova)

Recka

Bardhoka (Shqipéri)
Ruda 14.71

Shkodrane 17.06

Recka 1.12

Bardhoka (Kosova) 0.80

0.118

114.5

1.17

0.83

0.111 1.665 2.001

0.067 1.714 2.091

1.807 2.277

1.12 0.197

0.80 4.92

Tabela 3. Matriksi i distances gjenetike sipas Nei (Ds) (sipér) dhe numri i migrantéve (poshté).

3.2. Variacioni gjentik brenda racave

Né tabelén 2, paragitet variabiliteti gjenetik i racave té
deleve. Raca mé diverse paragitet Recka me numrin
mé té larté té aleleve (TNA) prej 50. Numrin mé té larté
mesatar té aleleve (MNA) e ka raca Ruda prej 4.1.
Numrin mé té ulét té TNA e ka raca Bardhoka e
Kosovés prej 35. Heterozigotia e pritur ka vlerén mé té
ulét né racén Bardhoka té Kosovés prej 0.68 dhe mé té
lartén né racén Recka prej 0.78. Té gjitha racat e
deleve shqgiptare kané vlera té péraférta té
heterozigotisé. Allelic richness (AR) varionte nga 35 pér
Bardhokén e Kosovés deri né 50 pér racén Shkodrane.
Vlerat e heterozigotisé sé vézhguar (Ho) variojné nga
0.67 né Bardhokén e Kosovés deri né 0.80 né racén
Ruda. Vlerat mesatare té H; dhe Hp, pér té gjithé
lokuset dhe racat jané 0.75 dhe 0.74 respektivisht, pra
mjaft afér njera-tjetrés. Vlerat e heterozigotisé sé
vézhguar jané mé té larta se ato gé jané vézhguar né
raca té tjera delesh si 0.68 né Merinosin francez (6);
0.70 né delen Muzzafaranagri (1); 0.71 né racat baltike
(22); 0.67 né delet Nali dhe Chokla (21); 0.69 né delen
Magra nga Arora dhe Bhatia (2), por jané té ngjashme
me delet e Ballkanit Peréndimor 0.78 (5). Numri
mesatar e aleleve pér lokus (MNA) varionte nga 5.83
pér Bardhokén e Kosovés deri né 8.83 pér racén
Shkodrane. Vlerat positive té Fs pér lokus dhe pér racé
tregojné praniné e inbreedingut né té gjitha racat me
pérjashtim té racés Ruda. Vlerat e Fs variojné nga -
0.011 pér Rudén deri né 0.087 pér Shkodranen. Né
tabelén 2 tregohet numri i lokuseve gé devijojné né
ményré sinjifikante (p < 0.05) nga HWE, pér ¢do racé.
Jo té gjitha racat shfaqin devijime sinjifikante nga HWE.
Vlerat pozitive té Fs tregojné defigit té heterozigotéve
brenda racave.
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Figura 1. Pema e ndértuar nga Ds.

3.3.Diferencimi gjenetik

Diferencimi gjenetik mesatar midis racave (vlera Fg;)
ishte 0.097, i ndryshém né ményré sinjifikante nga zero
(p < 0.001), gé do té thoté se rreth 9.7% e variacionit
gjenetik total mund té shpjegohet me ndryshimet
midis popullatave dhe 90.3% i korespondon
ndryshimeve midis individéve brenda secilés racé.
Vlerat Fs; flasin pér njé diferencim té moderuar
gjenetik. Vlerat e diferencimit gjenetik jané mé té larta
se ato té treguara nga autoré té tjeré midis 57 racave
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té deleve europiane dhe té Lindjes sé mesme 5.7%,
(15), midis shtaté racave té deleve té Ballkanit
Peréndimor 5.2% (5), midis racave baltike 8.8% (22),
ose 8.5%, (9). Por, né analizén toné éshté pérdorur njé
komplet tjetér, mé i vogél né numér, markerésh
mikrosatelité.

Distancat gjentike jané relativisht té vogla dhe variojné
nga 0.671 deri né 2.227. Fluks i gjeneve éshté i larté
dhe vlerat variojné nga 0.80 deri né njé vleré shumé té
larté prej 114.5

Distanca gjenetike sipas Nei (D) midis ¢ifteve té
popullatve (Tabela 3), u pérdor pér té ndértuar njé
dendrogramé me algoritmin UPGMA (Figura 1).
Numrat te nyjet tregojné vlerat pér 1000 bootstrap
resampling té lokuseve. Vlerat né nyje jané mé té larta
se 50, gjé qé tregon pér njé géndrueshméri té pemés.
PCA éshté paraqgitur né Figurén 2. Duket qarté se
Bardhoka e Kosvés dhe Recka formojné grupe té
vecanta.

Principal Coardinates

. Bar
. Bar {Kos)
& (Shap
g +—Prct
&
“ | & Sko
+ Rck

Coord. 1

Figura 2. Analiza e komponentéve kryesoré.

Analiza gjenetike tregon njé nivel té larté té diversitetit
gjenetik, brenda racés qé reflektohet né vlerat e larta
té heterozigotisé, vlerat e larta té TNA, MNA si dhe AR,
por edhe midis racave ku si tregues shérben vlera e Fs;
(9.7%). Numri i larté i aleleve, pér ¢do lokus dhe
diversiteti i larté gjenik pér ¢do racé tregon se
markerét e pérzgjedhur jané té pérshtatshém pér
analizimin e diversitetit gjenetik té racave lokale té
deleve.

Pérdorimi i shumé markeréve polimorfiké, mundéson
gé duke u bazuar né gjenotipet e vecanté, té
pércaktohet popullata e origjinés sé njé individi, e cila
kryhet me ndihmén e té ashtuquajturve “assignment
tests”. Ky lloj testimi pérdoret né studimet e
diversitetit gjenetik pér té analizuar pérzierjen qé

mund té ekzistojé midis racave. Vendosja dhe
pérjashtimi i individéve nga popullata e tyre e origjinés
paragitet né tabelén 4. Niveli i konfidencés éshté 99%.

Frekuenca Bayes

Rabca No Direkt Simulim Direkt Simulim
?Sar:si:%tia) 31 5161 968 54.84  12.90
Ruda 31 4839 3.3 5161 22.58
Shkodrane | 31  35.48  0.00 3548  6.45
Recka 32 7188 5313 7813 40.63
?;(;g:\f’;a 25 2116 0.0 14.44  0.00
Totali 150 5867 14.00 5867 17.33

Tabela 4. Pérgindja e individéve nga secila racé e
vendosur korrektésisht né popullatén e origjinés
népérmjet metodave gé bazohen né frekuencén alelike
dhe né teoremén Bayes.

Raca me nivelin mé té ulét té individéve té vendosur
korrektésisht éshté Bardhoka e Kosovés. Raca Recka
éshté raca me pérgindjen mé té larté té individéve té
vendosur saktésisht (78,13%), e cila éshté gjithashtu
dhe raca me pérgindjen mé té larté té individéve té
pérjashtuar (40,63%). Né té dy rastet shifrat i
referohen teoremés Bayes.

Grupimet e supozuara K= 3

Raca
1 2 3

Bardhoka (Shq) 0.500 0.034 0.466
Ruda 0.471 0.014 0.515
Shkodrane 0.476 0.013 0.511
Recka 0.021 0.958 0.021
Bardhoka (Kos) 0.015 0.967 0.018

Tabela 5: Pérgindja pjesmarrjes sé racave té deleve kur
grupimet e supozuara jané K= 3.

Analiza e grupimeve qé bazohet né modelin Bayesian,
bazohet né supozimin gé i gjithé kompleti i té dhénave
té analizuara e ka origjinén nga K popullata té pavarura
(subpopullata) dhe pérkatésia e tyre grupore éshté e
panjohur. Meqgenése ¢do popullaté, pér ¢do lokus
karakterizohet nga njé komplet frekuencash alelike,
atéheré individét vendosen né popullata duke u bazuar
né té dhénat gjenotipike individuale. Pér té pércaktuar
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numrin e mundshém té subpopullatave (K) merret né
konsideraté logaritmi i probabilitetit té K (In Pr(X]|K).
Numri mé i mundshém subpopullatave i korespondon
pikés né té cilén logaritmi arrin njé plate kundrejt
subpopullatave (K). U testuan njé séré grupimesh (K)
gé varionin nga 2 né 6, duke pérdorur modelin pa
pérzierje, pra duke supozuar gé ¢do individ vjen né
ményré té pastér nga njera prej popullatave K. Plateja

e In Pr(X | K) fitohet pér K = 3. Né tabelén 5, jepet
pérgindja e pjesmarrjes sé ¢do race né grupimet e
supozuara, pér K = 3. Shihet garté gé grupimi i paré
dhe i treté pérbéhen nga individét té racave Bardhoka
(Shg), Ruda dhe Shkodrane, kurse grupimi i dyté
pérbéhet nga individé té racave Recka dhe Bardhoka e
Kosovés.

Figura 3. Pema UPGMA e ndértuar nga Das, midis individéve.
Burimi i Shuma e Komponentét | Pérgindja e
variacionit katroréve e variancés variacionit
Midis 67.222 0.243 9.74
popullatave
Brenda 664.398 2.252 90.26
popullatave
Totali 731.620 2.495

Tabela 6: Analiza AMOVA pér pesé racat e deleve
bazuar né 6 lokuse mikrosatelité .

Dendrograma bazuar né distancén gjenetike midis
individéve e paragitur né figurén 4, tregon garté se
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individét jané té shpérhapur ndérmjet nyjeve té racave
té ndryshme. Testimet e kryera tregojné qarté se ka

njé nivel té larté té pérzierjes sé racave. Analiza
AMOVA (Tabela 6) tregon se pérgindja e variacionit
midis popullatave ishte 9.74% dhe brenda popullatave
90.26%.

Mungesa e librave gjenealogjiké pér njé periudhé rreth
20 vjecare mund té keté cuar né njé pérzierje té
racave, por kryesisht atyre Shqiptare. Kjo pérzierje ka
gené e kufizuar kundrejt Bardhokés sé Kosovés, pér
shkak té izolimit njéshekullor midis dy shteteve. Kjo ka
béré qé Bardhoka e Shqipérisé dhe Kosovés edhe pse
fillimisht kané qgené e njejta racé, tashmé kané
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diverguar mjaft nga njera tjetra, aq sa ndoshta mund té
konsiderohen si raca té veganta.

Racat e deleve té marra né konsideraté né kété studim
pérbéjné njé fond té réndésishém gjenetik i cili duhet
mbrojtur. Rezultatet e paragitura mund té merren né
konsideraté pér té hartuar programe dhe politika
racore me géllim konservimin e tyre. Megjithatg,
studimi duhet thelluar mé tej, sé pari duke rritur
numrin e markeréve.
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