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PERMBLEDHJE

Dhité konsiderohen si njé nga speciet e kafshéve bujgésore me shumé réndési né Shqipéri. Kampioni prej 93
individésh té tre racave lokale: “Capore”, “Muzhake” dhe “Ligenasi” éshté gjenotipizuar pér 10 markeré
mikrosatelité. Numri i aleleve pér 10 lokuset &shté 102. Pasuria alelike ka vlerén mesatare 8.623. Numri i alelve
private éshté 22. Ekziston njé deficit domethénés i heterozigotéve prej 7.1% (p<0.001) pér secilén nga racat. Ky
deficit éshté né masén 8.9% (p<0.001) pér té gjithé popullatén. Vlerat FST tregojné se 2% e variacionit gjenetik total
shpjegohen me diferencat midis racave dhe 98% nga ndryshimet midis individéve. Diversiteti gjenetik HT rezulton
0.8, ndérsa vlera GST 0.008. Dallohet njé distancé e vogél gjenetike midis racave dhe njé fluks i madh i gjeneve,
12.18. Ky fluks mund té keté luajtur njé rol té réndésishém né uniformitetin gjenetik té popullatave. Drifti i gjeneve
éshté faktor i réndésishém né diferencimin gjenetik midis racave.

Fjalé kyge: diversitet gjenetik, distancé gjenetike, raca autoktone, dhi, mikrosatelit, fluks gjenesh

SUMMARY

Goats are an important livestock species in Albania. A total of 93 individuals, representative of three local goat
breeds: “Capore”, “Muzhake” and “Ligenasi” were genotyped for 10 microsatellite markers. A total number of 102
alleles were identified. Allelic richness was 8.623 and a total of 22 private alleles were found. There is a significant
deficit of heterozygote 7.1% (p<0.001), for the analyzed breeds. The data reveal a moderate level of genetic
differentiation. Based on multiloci Fs; value, 2% of genetic variation is because of breed differences and 98%
correspond to differences between individuals. Nei’s genetic diversity Hr was 0.8. Genetic distances between breeds
were small. Gene flow was high, 12.18, and might have contributed in the uniformity between breeds. Genetic drift
have contributed in genetic differentiation between breeds.

Key words: genetic diversity, genetic distances, autochthonous breeds, goat, microsatellite, gene flow.

HYRIJE

Dhité jané njé nga speciet mé té réndésishme té
kafshéve té fermés né zonat malore dhe
kodrinore té Shqipérisé. Ato jané pérshtatur miré
né kushtet e klimés dhe té mjedisit té ashpér,
kullotave té varfra natyrore dhe jané rezistente
ndaj sémundjeve (Dobi, 2006). Racat e dhive jané
pérckatuar kryesisht nga pozicioni gjeografik,
karakteristikat morfologjike dhe prodhimtaria
(Dobi et al., 2006). Vitet e fundit numri i dhive

éshté duke u pakésuar me shpejtési, pér shkak té
lévizjeve té popullsisé nga zonat rurale drejt
zonave urbane, emigrimi i té rinjve jashté vendit
dhe pér shkakt té zhvillimit té ulét ekonomik té
rajoneve qé mbaréshtrojné kété specie.
Mungojné programet racore pér kéto kafshé dhe
pér pasojé karakterizimi gjenetik i tyre éshté
mjaft i réndésishém pér konservimin dhe
pérmirésimin e tyre. Pér njé kohé té gjaté, njé
numér mjaft i kufizuar studimesh jané kryer mbi
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diversitetin gjenetik té racave lokale té dhive
duke pérdorur tiparet e dukshme (Hoda, 2005;
Zoraqi, 1991). Pérdorimi i markeréve molekularé
éshté mijaft i réndésishém pér vlerésimin e
diversitetit gjenetik dhe mardhénieve gjenetike
midis popullatave. Mikrosateltiét po pérdoren
gjerésisht si markeré gjenetiké pér analizén e
variabilitetit gjenetik brenda dhe midis racave pér
shkak té numrit té larté, shpérhapjes né gjenomé
dhe efikasitetit né gjenotipizim. Ka mjaft punime
mbi diversitetin gjenetik té dhive bazuar né
markerét mikrosatelite, si né racat zviceriane
(Saitbekova et al., 1999), popullatat indigjene
kineze (Li et al, 2002, Li et al, 2004), dhité
shtépiake indiane (Rout et al., 2008), dhité
europiane dhe té Lindjes sé Mesme (Cafion et al.,
2006). Ky studim ka si géllim vlerésimin e
diversitetit gjenetik, strukturés dhe raporteve
gjenetike gé krijohen midis dhe brenda
popullatave té tre ekotipeve té racave té dhive
shqiptare “Capore”, “Muzhake” dhe “Ligenasi”.

MATERIALI DHE METODA

Mbledhja e kampioneve dhe markerét
mikrosatelité

Pér realizimin e kétij studimi u zgjodhén individé
té racave “Capore”, “Muzhake”, dhe “Ligenasi”,
té pérdorur disa heré né krygézim, me moshé
mbi dy vjeg, té shéndetshém dhe pa lidhje gjaku
me njéri-tjetrin. Pér kété arsye u morén 2-3 kreré
pér cdo tufé, sipas informacionit té dhéné nga
fermeri pérkatés. Né ¢do tufé u morén 2 individé
té seksit femér dhe njé individ i seksit mashkull.
Gjaku u pérdor pér ekstraktimin e ADN-sé sipas
metodés standarte té ekstraktimit me fenol-
kloroform. ADN-ja e ekstraktuar u pérdor pér
analizimin e lokuseve mikrosatelité né disa
laboratore Europiane, qé jané partneré té
projektit Econogene “ Sustainable conservation of
animal genetic resourses in marginal rural areas:
integrating molecular genetics, socio — economics
and  geostatistical — approaches” http://www.
econogene.eu.

Té dhénat molekulare té pérftuara u pérdorén
pér karakterizimin e diversitetit gjenetik té racave
dhe té strukturés sé popullatave.

U analizuan 10 markeré mikrosatelité té
pérzgjedhur nga lista e mikrosatelitéve té
rekomanduar nga FAO pér studimin e diversitetit
gjenetik te dhité: CSRD247, DRBP1, ILSTS011,
ILSTS087, INRAO023, INRAO063, InraBernl72,
MAF65, McM527, OarAE54.

Analiza statistikore

Studimet e diversitetit gjenetik pérfshijné
analizén brenda racave dhe até midis racave.
Analiza brenda racave ka té béjé me vlerésimin e
heterozigotisé, té Fsy, numrin mesatar té aleleve,
si dhe me ekuilibrin Hardy-Weinberg (HWE).
Frekuencat e aleleve, indeksi Fis dhe devijimet
nga ekuilibri Hardy-Weinberg (HWE) u vlerésuan
me programin GENEPOP V3.1. Prova e HWE u
realizua me ndihmén e Markov Chain Monte
Carlo methode (1000 pérséritje), duke pérdorur
testing ekzakt té Fisherit (Guo dhe Thompson,
1992). Vlerat p u konsideruan si sinjifikanté duke
filluar prej vlerés <0,05. Vlera PIC
(Polymorphism Information Content) (Botstein et
al, 1980) pér ¢do lokus mikrosatelit u vlerésua me
programin Cervus 2.0 (Marshall et al., 1998). Pér
té vlerésuar variacionin brenda popullatave u
llogarit numri mesatar i aleleve (MNA) pér ¢do
racé, vlerat e pritura dhe té vézhguara té
heterozigotisé, t& mesatarizuara, si pér té gjithé
lokuset, ashtu edhe pér té gjitha racat. Pér kété u
pérdor programi Genetix (Belkhir et al., 2001).
Llogaritja e parametrit “allelic richness” i cili
paraget numrin mesatar té korrigjuar té aleleve
mbi bazén e madhésive té ndryshme té
kampionit dhe diversiteti gjenetik (Hg) u realizuan
me programin FSTAT (Goudet 1995). Parametrat
e statistikés F, sipas Weir dhe Cockerham (1984)
Fis (W&C) dhe F;; (W&C) ose sipas Nei (1973b), u
llogaritén me programin FSTAT (GOUDET 1995).
Llogaritja e fluksit té gjeneve (gene flow) (Wright,
1931) u realizua né formén e numrit té
migrantéve pér gjeneracion (N,,) me anén e
programit GENALEX6. Pér vlerésimin e distancave
gjentike u supozua njé model i pastér drifti, i cili
parashikon praniné e mutacioneve dhe njé
madhési popullaté jokonstante. Mbi bazén e
distancés gjenetike standarte sipas Nei (Nei 1972)
u krye analiza e komponentéve kryesoré (PCA).
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REZULTATET DHE DISKUTIMI

Markerét mikrosatelité

Frekuencat alelike u llogaritén pér 10 markerét
mikrosatelité té studiuar (té dhénat nuk jané
paragitur). Né total numri i aleleve pér 10
markerét mikrosatelité ishte 98. Té gjithé lokuset
jané polimorfiké (Tabela 1) ku numri i aleleve
varion nga 5 (INRA0O63) deri 15 (MAF65) me njé
mesatare globale pér 10 markerét prej 10.2 alele
pér lokus. Numri efektiv i aleleve pér lokus
varionte nga 2.997 (Inra063) deri né 9.999
(MAF65) me njé mesatare prej 5.347 pér té gjithé
lokuset.

Pér markerét e ndryshém, numri mesatar i
aleleve pér lokus-racé varionte 4.667 (Inra063)
deri né 11.333 (MAF65) dhe me njé mesatare
prej 8.2. Vlera mé e madhe e PIC haset né lokusin

gjithé lokuset ishte mé e madhe se 0.65. Né lidhje
me ekuilibrin Hardy-Weinberg u vu re qé pér té
tre racat shfageshin devijime né lokusin DRBP1,
kurse lokusi CSRD247 shmangej nga HWE vetém
né popullatén Capore.

Divergjenca midis heterozigotisé sé pritur dhe té
vézhguar pér té gjithé individét, e reflektuar né
vlerén Fy;, kishte njé mesatare prej 0.089 pér té
gjithé lokuset dhe varionte pér markerét e
ndryshém midis -0.028 (Inra063) deri né 0.492
(DRBP1).

Diferencimi gjenetik midis racave, i vlerésuar me
ané té Fgr, i korespondon nivelit prej 0.02 kur
merren té gjithé lokuset né konsideraté dhe
vlerat pér ¢do lokus variojné nga 0.007 (Inra023)
deri né 0.038 (McM527). Defigiti i heterozigoteve
brenda racave, i vlerésuar si parametri Fis ka njé

MAF65 (0.891) dhe mé e vogla né lokusin Inra053 mesatare prej 0.071, dhe varion nga -0.06
(0.607). Heterozigotia e pritur pér té gjithé (McM527) deri né 0.481 (DRBP1).
lokuset ishte 0.799. Heterozigotia e pritur né té
Lokusi Na MNA Ne PIC Ho He Fis Fsr Fir Nm AR
CSRD247 9 7.333 4.583 0.757 0.707 0.786 0.064 0.033 0.095 7.240 8.127
DRBP1 13 8.333 3.949 0.723 0.380 0.751 0.481 0.020 0.492 12.107 9.439
ILSTSO11 9 6.667 4.001 0.712 0.728 0.754 0.018 0.013 0.031 18.556 6.77
ILSTS087 11 9.333 5.278 0.787 | 0.659 | 0.815 0.169 0.022 0.188 10.937 9.167
INRAO23 10 9.333 5.302 0.792 | 0.772 | 0.816 0.042 0.007 0.049 36.867 9.107
INRAO63 5 4.667 2.997 0.607 | 0.685 | 0.670 -0.038 0.009 | -0.028 | 26.288 4.974
InraBern172 9 8.000 5.752 0.804 | 0.793 | 0.831 0.029 0.011 0.040 22.877 7.959
MAF65 15 11.333 9.999 0.891 0.891 0.905 -0.015 0.025 0.010 9.771 12.588
McM527 8 7.333 5.576 0.797 0.837 0.825 -0.060 0.038 -0.020 6.349 7.283
OarAE54 13 9.667 6.035 0.814 | 0.804 0.839 0.015 0.022 0.032 11.130 10.816
Mesatarja 10.2 8.200 5.347 0.768 | 0.726 | 0.799 0.071 0.020 0.089 12.187 8.623

Tabela 1. Numri mesatar i aleleve pér racé (MNA), Numri mesatar efektiv i alelev pér racé (Ne),
pérmbajtja e informacionit polimorfik (PIC), heterozigotia e vézhguar (Hp) dhe e pritur (Hg), statistika e
Wright (Fyr, Fis, Fs7) pér ¢do lokus dhe té gjithé lokuset bashkarish, numri i migrantéve (Nm) si dhe pasuria

alelike (AR)

Diversiteti i racave

Analiza brenda racave (Tabela 2), tregon se
numrin mesatar té aleleve mé té larté pér lokus e
ka raca Ligenasi (8.5). Ligenasi dhe Muzhake kané
numér efektiv alelesh pothuajse té njéjte.
Heterozigotia e pritur ka vlerén mé té larté né

racén Muzhake prej 0.792. Té gjitha racat kané
njé deficit heterozigotésh (Fs) gé varion nga
0.054 (Ligenasi) deri né 0.133 (Muzhake). Vlerén
mé té larté té pasurisé alelike e ka raca Ligenasi
prej 0.8454.
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Raca MNA Ne He Ho Fis AR
Capore 8 4.752 0.758 0.722 0.066 7.974
Muzhake 8.1 5.045 0.792 0.700 0.133 8.100
Ligenasi 8.5 5.049 0.785 0.755 0.054 8.454

Tabela 2. Numri mesatar i aleleve pré lokus (MNA), Numri efektiv i aleleve pér lokus (Ne), heterozigotia e

pritur (HE) dhe e vézhguar (HO), defigiti i heterozigotéve brenda racés (FIS)

Principal Coordinates

+ Ligenasi

Coord. 2

* Muzhake

Coord. 1

Figura 1: Analiza e komponentéve kryesoré (PCA) bazuar né distancén gjenetike sipas Nei.
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Figura 2: Paragitje grafike e koefigentit té vlerésuar té pjesémarrjes (Q) pér secilin individ né secilin
grupim pér K= 3 pér tre racat e dhive

Marrédhéniet midis racave

Distancat gjenetike standarte sipas Nei (1972)
dhe sipas Rogers midis racave jané treguar né
tabelén 3. Bazuar né distancén gjenetike sipas
Nei (1972) éshté kryer analiza e komponentéve
kryesoré (PCA) (Figura 1).

PCA tregon qarté se komponenti i paré vegon
gartazi racén Capore dhe komponenti i dyté
Muzhaken dhe Ligenasin.

Capore Muzhake | Ligenasi
Capore 0.000 0.158 0.153
Muzhake | 0.125 0.000 0.128
Ligenasi | 0.126 0.092 0.000

Tabela 3: Distanca gjenetike standarde sipas Nei
(1972) (poshté diagonales) dhe sipas Rogers

(Sipér diagonales)
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Struktura e popullatés

Programi Structure u pérdor pér té treguar
numrin e mundshém té popullatave té origjinés
(Pritchard et al., 2007). Analiza e kryer tregoi se
numri i mundshém i popullatave éshté K= 3.
Kontributi i tre popullatave té supozuara
origjinale éshté paragitur né figurén 2. Rezultatét
tregojné garté njé pérzierje té racave.

Njohja e strukturés sé popullatave pér kafshét e
fermés né lidhje me variabilitétin midis dhe
brenda racave éshté esenciale pér té stabilizuar
prioritétét dhe stratégjité e konservimit
(Caballero and Toro, 2002), ku objektivi afatgjaté
éshté ruajtjia e diversitetit gjenetik pér
gjeneracionet e ardhshme (Notter, 1999). Né
kushtet kur racat autoktone pothuajse po
zhduken, kur ekziston njé nivel i larté pérzierje
sidomos me racat ekzotike, i duhet kushtuar njé
vémendje e veganté vlerésimit té diversitétit té
tyre gjenetik dhe mardhénieve té mundshme me
racat e tjera. Markerét mikrosatélité jané mjaft té
pérshtatshém pér studimin e diversitétit gjenetik,
pér shkak té shpérndarjes né gjenomé, nivelit té
larté té polimorfizmit dhe ményrés sé lehté té
analizimit (Cafidn et al., 2001). Né studimin tong,
kompleti i mikrosatélitéve u pérdor pér té
karaktérizuar diversitétin gjenetik brenda dhe
midis racave. Numri mesatar i aleleve pér lokus
(8.2) dhe numri i aleleve pér lokus (10.2) tregojné
njé nivel té larté té variabilitétit gjenetik né
popullatat e studjuara Numri efektiv i aleleve
ishté mé i madh se 5, dhe vlerat PIC ishin mbi 0.6
né markerét e studjuar, duke treguar njé nivel té
larté té polimorfizmit pér kéto lokuse né racat e
dhive té studjuara.

Niveli i diferencimit midis racave éshté i ulét. Kjo
reflektohet né vlerén e vogél té Fs; (2%), si dhe né
analizén e strukturés e cila tregon njé nivel té
larté té pérzierjes sé racave. Diferencimi gjenetik
(Fs7) midis racave lokale té dhive né kété studim
éshté 2%, qé éshté mijaft i ulét krahasuar me
vlerat prej 6.9% té treguar nga Caifion et al,, me
vlerén 14% pér dhité aziatike (Barker et al.,
2001), 17% pér dhité zviceriane (Saitbekova et al.,
1999) 10.5% pér dhité kineze (Li et al., 2002),
5.4% pér dhiné West African Dwarf (Mujibi,
2005), ose madje krahasuar me vlerén 5% té

hasur né racat indigjene té Afrikés Sub-sahariane
(Muema et al, 2009). Mungesa e librave
gjenealogjiké, madje deri né ditét e sotme,
ndoshta e ka lehtésuar pérzierjen e racave duke
kontirbuar né njé nivel té larté té fluksit té
gjeneve midis racave, duke reduktuar pér pasojé,
nivelin e diferencimit gjenetik. Rezultatét e
fituara né kété studim tregojné se racat
autoktone té dhive jané njé rezervuar i
diversitétit gjenetik qé duhet mbrojtur. Kéto
rezultaté mund té merren né konsideraté pér
hartimin e stratégjive té konservimit.
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