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OZET
Doktora Tezi

DENIZLI VE GERZE TAVUK POPULASYONLARINDAKI GENETIK
CESITLILIGIN BAZI MIKROSATELIT MARKORLER
KULLANILARAK BELIRLENMESI

Muhammet KAYA

Ankara Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisi
Zootekni Anabilim Dali

Danisman: Dog¢. Dr. Mehmet Ali YILDIZ

Tiirkiye yerli gen kaynaklarindan Denizli ve Gerze tavuk irklart ADL0102, ADL0136,
ADLO158, ADLO171, ADLO172, ADLO176, ADLO181, ADL0210, ADL0267 ve
ADLO0268 mikrosatelit lokuslar1 bakimindan tanimlanmasi amag¢lanmistir. Toplam 125
tavuk (75 adet Denizli, 50 adet Gerze) materyal olarak kullanilmistir.

Denizli ve Gerze irklarinda sirasiyla ortalama allel sayis1 (Na = 6.1 ve 5.0), etkili allel
sayl (Ne = 3.3 ve 2.2), gozlenen heterozigotluk (Ho = 0.508 ve 0.380), beklenen
heterozigotluk (He = 0.656 ve 0.475; p<0.05), polimorfizm bilgi icerigi (PIC = 0.599 ve
0.426) ve akrabal1 yetistirme katsayis1 (Fis = 0.226 ve 0.200) tespit edilmistir.

Denizli ve Gerze wrklarinda F-istatistikleri (Fjs = 0.208, Fir = 0.316 ve Fsr = 0.135)
belirlenmistir. Toplam %31.6’lik genetik varyansin 9%20.8’si 1k icindeki, %13.5°1 ise
irklar arasindaki farkliliktan kaynaklanmistir. Denizli ve Gerze irklart arasindaki genetik
farklilik (ikigerli Fsr= 0.224) istatistik olarak dnemli bulunmustur (p<0.05). Denizli ve
Gerze rklari arasindaki genetik farklilik (Dsr) 0.100, genetik farklilasma katsayisi (Gsy)
0.150 ve genetik uzaklik (D) degeri 0.476 olarak hesaplanmistir.

Denizli ve Gerze wrklar arasinda her iki generasyonda ortalama 1 adet tavuk ya da
horozun go¢ ettigi tahmin edilmistir. Hesaplanan toplam genetik varyansin (AMOVA)
%19.1’1 Denizli ve Gerze irklar1 arasinda, %7.7°u ise populasyonlar arasindaki
farkliliktan kaynaklanmistir (p < 0.001).

ITkiserli Fgr, genetik uzaklik (D), Faktoriyel uygunluk (FCA) ve genetik yapi (structure)
analizleri kullanilarak yapilan kiimeleme analizleri sonucunda Denizli ve Gerze tavuk
populasyonlar1 kdkenlerine uygun olarak gruplanmistir. Genetik varyasyonun Denizli
ve Gerze tavuk irklarinda yiiksek oldugu ve irklarin birbirlerinden oldukg¢a farkli
genetik yapilarda bulunduklari tespit edilmistir.

Aralik 2008, 139 sayfa
Anahtar Kelimeler: Tiirkiye yerli irk, Denizli, Gerze, Genetik ¢esitlilik, Mikrosatelit



ABSTRACT
Ph. D. Thesis

DETERMINATION OF GENETIC VARIATION BY USING SOME
MICROSATELLITE MARKERS IN DENIZLI AND GERZE
POULTRY POPULATIONS

Muhammet KAYA

Ankara University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Animal Science

Supervisor: Dog¢. Dr. Mehmet Ali YILDIZ

The objective of this research is to determine genetic diversity within the breeds and to
compare the Denizli and Gerze Turkish native chicken breeds based on ADL0102,
ADLO136, ADLO158, ADLO171, ADLO172, ADLO176, ADLO181, ADLO0210,
ADL0267 and ADL0268 microsatellite loci. A total of 125 individuals (75 Denizli and
50 Gerze) were genotyped.

The mean numbers of allelles (Na) were 6.1 and 5.0, effective number of allelles (Ne)
were 3.3 and 2.2, observed heterozygosity (Ho) were 0.508 and 0.380, expected
heterozygosity (He) were 0.656 and 0.457 (p < 0.05), polymorphism information
content (PIC) were 0.599 and 0.426 and fixation index (Fis) were 0.226 ve 0.200 within
Denizli and Gerze breeds, respectively.

F-statistics (F;5=0.208, F;;7=0.316 and Fs/=0.135) were determined among loci within
Denizli and Gerze breeds. It was estimated that total genetic variations with 31.6 %
resulted from diversity within populations (20.8 %) and among populations (13.5 %).
Statistically significant genetic differentiation (pairwise Fsr) was obtained 0.224
among Denizli and Gerze breeds (p < 0.05). Coefficient of gene differentiation (Gsr)
and genetic distance (D) between Denizli and Gerze breeds were estimated as 0.150 and
0.476, respectively.

Mean number of migration (Nm) between Denizli and Gerze breeds were estimated as 1
chicken per generation. AMOVA analysis conducted over all populations from the two
breeds showed that 19.1 % of the total genetic variations was attributable to differences
among breeds and 7.7 % was due to differences among populations within breeds.

A phylogenetic tree (VJ) was constructed using genetic distance (D) and pairwise Fr.
Its topology reflected general patterns of genetic differentiation among Denizli and
Gerze breeds in consequence of FCA, structure and NJ cluster analysis. The study
suggests Denizli and Gerze subpopulations have a rich genetic diversity and Denizli and
Gerze breeds exhibit a large genetic differentations.

December 2008, 139 pages
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TESEKKUR
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(Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi) tesekkiir ederim.
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OZBEYAZ (Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi) ve Dog. Dr. Okan ELIBOL’a
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Prof. Dr. Sebahattin OZCAN’a (Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi) ve son olarak tez
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getirilmesindeki  biiylik  yardimlarindan  dolayr Michigan State  University-
USDA/ADOL’den Dr. H. H. CHENG e tesekkiir ederim.

Ankara Tavukc¢uluk Arastirma Enstitiisii'ndeki c¢alisma arkadaslarima ve Lalahan
Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii  siiriilerinden kan orneklerinin temin
edilmesindeki yardimlarindan dolay1 Dr. Neval OZDOGAN’a, Denizli Horoz Uretme
Istasyonu siiriilerinden kan 6rneklerinin temin edilmesindeki yardimlarindan dolay1 Zir.
Miih. Mustafa UNAL’a, Denizli’deki 6zel isletmesinden kan 6rneklerinin temin
edilmesindeki yardimlarindan dolay1 Ismail FISKIN’a, Sinop’taki 6zel isletmesinden
kan orneklerinin temin edilmesindeki yardimlarindan dolayr Halil KARADENIZ e
tesekkiir ederim.

Aragtirmanin yiiriitiild{igii laboratuvarda bana yardimci olan Dr. Fulya OZDIL, Aras.
Gor. Hasan MEYDAN ve Yasemin GEDIK ile projeye ekonomik destek saglayan
TUBITAK (TOVAG-1050446)’a tesekkiir ederim.

Son olarak, ¢alismamu siirdiiriirken bana sonsuz destek olan, sabirla bir¢ok fedakarliklar

gosteren degerli esim Hafize ve mutluluk kaynagimiz kizim Fatma Zehra’ya
minnettarligimi 6zellikle belirtmek isterim.
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1. GIRIS

Hayvan tiirleri i¢inde var olan irklarin, ekonomi iizerine Onemli roller oynadigi
diisiiniilmekte ve bu olanagin kullanilmasina yonelik planlar yapilmaktadir. Yirminci
ylizyilin ortalarinda c¢esitli 1rklar lehine yapilan seleksiyon calismalarinin artmasi
sonucu pek ¢ok 1rk ve tiir yok olma tehdidi altinda bulunmaktadir. Hayvancilikta yerel
populasyonlarin korunmasi, populasyonlarda var olan genetik c¢esitlilik yeterli degil ise
bunun artirilmasi hem sosyo-ekonomik hem de ekolojik agidan son derece gerekli

goriilmektedir.

Genel olarak yerli irklar, ¢evre kosullarina uyum, hastaliklara dayaniklilik ve yasama
giicii gibi Ozellikler bakimindan 6nemli iistiinliiklere sahiptirler. Ancak elde edilen iiriin
miktar1 ve kaliteye bagl olarak bu tip populasyonlarin ticari olarak siirdiiriilebilirlikleri
giderek zorlagsmaktadir. Seleksiyon ¢aligmalar1 ile {izerinde durulan o&zellikler
bakimindan daha yiiksek verimli irk ve hat elde etme ¢alismalart yogun bir sekilde
ylriitiilmektedir. Boyle bir durumda endiistriyel hayvancilik kosullarina daha uygun
olan kiiltiir irklarinin daha diisiik verimli olan yerli irklar ile yer degistirmesi kaginilmaz
bir hal almaktadir. Bunun sonucunda yerli irklar her gecen giin yok olma tehlikesi

altinda kalmaktadirlar.

Hayvansal iiretimin artirilabilmesi ic¢in ¢esitli hastaliklara ve zararhilara karsi direncli,
cevre kosullarina uyum saglamis, yiiksek verimli hatlarin  gelistirilebilmesi
gerekmektedir.  Biyolojik zenginlikler ileride tarimsal amaghh biyoteknoloji
uygulamalarinda gerekli olan ham materyali olusturacaktir. Biyolojik zenginliklerin
yeterince  tanimlanmamasi, bu  kaynaklardan  yararlanmada  biyoteknoloji
uygulamalarinin  sinirhh kalmasina ve bu alandaki yatirimlarin istenilen verimi

saglayamamasina sebep olabilecektir.

Genetik varyasyon bir tiirlin gen havuzundaki kalitsal bilginin gesitliligi ve zenginligi
olarak tanimlanabilir. Tiirkiye ve Diinya’da tavuk eti ve yumurtas: liretiminde cok
uluslu sirketler hakim durumda bulunmakta ve genetik yap1 bakimindan bir 6rnekliligi
yiiksek olan hayvanlar iireticilerin kullanimina materyal olarak sunmaktadirlar. Yillar

boyunca yliriitiilen 1slah ¢aligmalar1 sonucunda iiretime konu olan ticari irk ve hatlarda



genetik varyasyon asamali olarak azalmaktadir. Tavukgulukta yeni ticari hatlarin
gelistirilmelerinde daha etkin bir sekilde yerli irklardan yararlanilmasi i¢in bu irklarin

morfolojik ve genotipik karakterler bakimindan tanimlanmasi gerekmektedir.

Kabul edilen hakim goriise gore, evcil tavuk MO 2000 yillarinda kirmizi yabani
tavuktan (RJF, red jungle fowl or Gallus gallus) koken alarak Asya’da evcillestirilmis
ve buradan Dogu ve Bati’ya yayilmistir (Crawford 1990; Crawford 1995). Uzun yillar
siiren evcillestirme ve 1slah faaliyetlerine bagl olarak tavuklar gesitli iilke, kita ve
kiiltiirlere dagilmistir. Bunun sonucunda da bugiin FAO (2007) tarafindan kayit altina
almmig olan 1273 tavuk irki mevcut bulunmaktadir. Ayrica, tavuklar biyoloji ve
tarimsal arastirmalarda model bir organizma olarak da yaygin bigimde kullanilmakta ve
bu amacla ¢ok sayida tavuk deney hatlar1 gelistirilmis bulunmaktadir (Weigend and
Groeneveld 2008).

Tavuklarin morfolojik 6zellikler bakimindan tanimlanmasina yonelik ¢alismalar 20 yy.
baslarina dayanmakta olup yiizlerce iyi tamimlanmis mutant ve 1slah hatlan
gelistirilmistir. Tavuk karyotipi (2n=78) 38 ¢ift otozom ve bir ¢ift de cinsiyet
kromozomundan olugmaktadir (EK 2). Tavuk otozomal kromozomlarindan bes adedi
biiylik (GGA 1-5), bes adedi orta biiyliklikte (GGA 6-10) ve 28 adedi ise kiiclik
kromozomdan (GGA11-38) olusmaktadir (International Chicken Genome Sequencing

Consortium 2004).

Glinlimiizde iiretim sartlar1 ve iiretiminin standardizasyonundaki bazi zorunluluklar
nedeniyle, tavuk eti ve yumurta iiretiminde hatlar arasi genetik c¢esitlilik oldukca
azalmis bulunmaktadir. Et¢i ve yumurtaci tavuk {iretiminde siirli sayida uluslararasi
1slah sirketi hakim durumda bulunmaktadir. Tavukc¢ulukta birgok hat, 1950’lerde ticari
wrklarin  test edilmesi ve biiyilk Ornek genisligi ile ¢alisilmast sonucunda
gelistirilmiglerdir. Dolayisiyla bu hatlar arasindaki genetik benzerlikler yiiksek
seviyelere ulasmis bulunmaktadir. Her bir ana 1slah¢1 isletme, ticari hibritlerin
tiretiminde kullandiklar1 hatlarin bazilarim1 kaynak populasyonu olarak gelecekteki
hatlarin gelisimine katkida bulunabilir diye koruma altinda tutmaktadirlar. Bununla
birlikte, endiistriyel hatlar i¢inde 1rk seviyesindeki genetik varyasyon tiir igindekine

gore diisiik seviyede bulunmaktadir (Notter 1999).



Tavukguluk sektorii ¢cok dinamik bir hayvancilik sektoriidiir. FAO (2006) verilerine
gore 1999-2001 yillar1 arasinda Diinya tavuk eti iiretimi 68.331 milyon ton olarak
tahmin edilirken, tavuk eti tiiketimi ise 67.447 milyon ton olarak belirtilmistir. Yine
FAO (20006) verilerine gore, Diinya’da tavuk eti tiiketiminin 2030 yilina kadar her y1l %
2.5 artarak oransal olarak diger tiirleri gegecegi tahmin edilmektedir (Sekil 1.1). Islah,
besleme ve barmak yapimindaki gelismeler iiretimde ve verimlilikte yeni artiglar
meydana getirmektedir. Islah, hayvan basina et ve yumurta iiretimindeki yillik artisa en
cok katki saglayan ana faktordiir. Diinya tavuk eti iretiminin % 67’si, yumurta
tiretiminin ise % 50’si gecen yiizyilda Avrupa ve Kuzey Amerika’da bulunan sinirh
sayidaki irklardan 1slah edilerek gelistirilen ticari hatlardan saglanmaktadir. Az gelismis
ilkelerde toplam tavuk eti ve iiretiminin % 90’1 kii¢iik dlcekli ve aile isletmelerinden

saglanmaktadir (Hoffmann 2008).

Uretim Tiiketim
1999/ 1961/ 1971 1981 1991 1999/01 2030 1999/ 1961 1971 1981 1991 1999/01 2030
2001 2001 -2001 -2001 -2001 -2030 -2050 2001 -2001 -2001 -2001 -2001 -2030 -2050
Bin Yillik % Biyime Hizi Bin Yillik % Biyime Hizi
Ton Ton
Diinya
Sigir 59378 17 13 11 07 13 09 58549 1.7 13 1.1 07 14 09
Koyun 11337 17 20 21 16 17 12 ms7 1.7 20 21 16 17 12
Domuz 90666 33 31 29 25 12 04 | 90818 33 31 29 26 12 04
Tavuk 68331 54 52 52 53 25 15 67447 53 51 51 51 26 15
Toplam Et 229713 3.0 29 29 27 17 1.0 228000 3.0 29 28 27 17 1.0
Diinya, Gegigler Harig 213026 34 35 37 36 1.8 10 209574 33 34 36 36 19 10

Gelismekte Olan Ulkeler

sigir 29364 29 32 34 35 22 14 | 29239 32 35 36 36 22 13
Koyun 7865 3.0 35 38 37 21 14 8102 32 36 37 36 22 14
Domuz 52646 60 61 58 45 17 06 | 53053 60 61 59 47 17 06

- Cin Hari¢ 12133 40 40 37 20 24 15 1277739 40 38 24 23 14
Tavuk 35591 76 80 84 82 34 1.8 | 36053 76 79 82 82 34 1.8
Toplam Et 125466 49 53 56 51 24 13 |[126447 51 55 56 53 24 13

- Gin Hari¢ 65166 37 39 39 35 28 18 | 66857 39 41 39 36 28 18

- Cin ve Brezilya Haric 49805 33 35 33 30 30 20 | 53314 37 38 34 33 30 19

Sekil 1.1 Diinya ve gelismekte olan iilkelerde et iiretimi ve tiiketim tahminleri (FAO
(2006) boliim 3’deki Tablo 3.7°den degistirilerek ¢izilmistir)



FAO (2007) global databank kayitlarinda 182 iilkeden 17 kanath tiliriine ait 3505 1rk
icinden 11 tiirii iceren 2000 ik hakkinda bazi tanimlayici bilgiler Sekil 1.2°de
Ozetlenmistir. Mevcut kanatli tiirlerinin ¢esitli seviyelerde tehdit altinda olup
olmadiklarinin degerlendirildigi FAO (2007) verilerine gore, 2006 Ocak ayina kadar
kayit altina alinmig olan 1273 tavuk irkindan 156’smin (% 12.3) kritik, 9’unun kritik ve
koruma altinda oldugu, 212’sinin (% 16.6) soyunun tiikkenmekte oldugu, 42’sinin (%
3.2) soyunun tiikenmekte ve koruma altinda oldugu, 321’inin (% 25.2) herhangi bir
tehdit altinda olmadigi, 40’nin ((% 3.1) tamamen yok oldugu ve 493’i (% 38.7) i
hakkinda herhangi bir bilginin bulunmadig1 tahmin edilmektedir (Sekil 1.2). Tehdit

altinda olan tavuk 1rklarinin ¢gogunlugu Avrupa irklaridir (Hoffmann 2008).

Yiizde
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Tavuk  Ordek Kaz Gine Moskova Devekusu Keklk  S0lin  Gidvercin Bildiren Hindi  Toplam
Tavugu Ordeg
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W Bilnmeyen 493 % B 2 i 8 9 0 R 2 41 825
B kitk 1% 32 2 0 1 4 1 1 7 1 20 45
m Kritik 9 5 4 0 1 0 0 0 0 0 1 2
orunan
Soyu
Tohio M1 2 5 3 2 0 4 15 0 14 287
BT 2 2 o 0 0 0 1 0 0 0 55
Korunan
EEE R N o 0 15 5 2 3 2 14 9 % 521
Altinda Degil
B Tﬂkf;n\;i‘; 0 3 0 2 0 0 0 0 0 0 2 47

Toplam 1273 215 181 54 24 16 13 18 68 35 103 2000*

Sekil 1.2 Baz1 kanath tiirlerinin tehdit durumlarinin degerlendirilmesi (FAO (2007)
Boliim 1°deki Sekil 13’den degistirilerek ¢izilmistir)



Lokal tavuk irklar1 her gecen giin yok olma tehdidi altindadir ve boylece degerli
genotipler ile cesitli ozellikler kaybedilme tehdidi altinda bulunmaktadir. Genetik
varyasyonu korumak i¢in mevcut tavuk irklarinin a) populasyon biiyiikliigii, b) cografi
bolgeleri, ¢) uyum sagladiklar1 yetistirme sistemleri, d) 1slah siirecindeki tarihi
gecmisleri ve e) fenotipik Ozelliklerinin fenotipik degerleri bakimindan kapsamli bir
sekilde tanimlanmasini zorunlu kilmaktadir. a) Populasyon biiyiikliiklerinin farkli
olmasi, b) populasyonlarin ¢ok genis bir ¢ografyaya yayilmig bulunmasi, c¢) iizerinde
durulan o6zellikler bakimindan fenotipik varyasyonun ¢ok fazla olmast ve d)
populasyonlarin genetik yapilari hakkinda gilivenilir bilgilerin olmamasi gibi
nedenlerden dolayi, tavuk tiirii igindeki genetik kayiplarin etkin bir sekilde belirlenmesi
oldukca zorlagmaktadir. Bu sinirlayici faktorlerin asilmasi i¢in molekiiler markerlerden

yararlanilabilir (Romanov and Weigend 2001).

Siirdiiriilebilir tarim kavrami c¢ergevesinde yerel irklarin belirli bir populasyon
bliyiikliiglinde koruma altina almarak saf olarak yetistirilebilmesi ve irklara 6zgii
biyoinformatik altyapinin olusturulabilmesi i¢in morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler
genetik markerlere dayali genetik veri tabanlarinin olusturulmas: son derece dnemlidir.
Bu amagla, Tiirkiye yerli tavuk gen kaynaklarina yonelik uygun koruma stratejilerinin
olusturulmasinda ve siirdiiriilebilir tarim kavrami ¢ergevesinde ileriye yonelik projelerin
tartisilmasinda genetik veri tabanlarindan yararlanilmasi kaginilmaz bir hal almistir.
Populasyonlarda belirtilen biyoinformatik altyapiy1 olusturmak ve daha etkin koruma
stratejilerinin  molekiiler genetik veriler temelinde desteklemek amaglariyla
kullanilabilecek etkili yontemlerden birisi de mikrosatelit markerlerden yararlanmaktir.
Bu amaca yonelik yapilan ¢alismalarda tavuklarda bircok mikrosatelit lokus tespit
edilmistir. Lokuslara ait genom haritalar1 (EK 2) yapilarak kontrol populasyonlarinin

olusturulmasi yoniinde de yogun arastirmalar yiiriitiilmektedir (Hillel ez al. 2003).

Cesitli kita ve bolgelerden tavuk irklarindaki genetik varyasyonu tahmin etmeye yonelik
olarak AB tarafindan desteklenen AVIANDIV (development of strategy and application
of molecular tools to assess biodiversity in chicken genetic resources, proje numarasi,
BIO4CT980342) projesini de iceren farkli calismalarda mikrosatelitler basarili bir
sekilde kullanilmistir. Genel olarak, yabani tavuk populasyonlar ile seleksiyona tabi

tutulmamig geleneksel lokal irklarin genetik yapi bakimindan bir Orneklikten uzak



oldugu ve bunlarin calisilan toplam 62 tavuk 1rki populasyonundaki genetik
varyasyonun biiyiik bir kismimi barindirdiklart tespit edilmistir. Ticari tavuklar
icerisinde, et¢i hatlarin yumurtaci hatlara oranla ¢ok az olsa da daha fazla genetik
varyasyona sahip olduklart bildirilmektedir. Yumurtact hatlar arasinda, kahverengi
yumurtact hatlarin beyaz yumurtaci hatlara oranla daha fazla genetik varyasyona sahip
olduklar1 tespit edilmistir. Beyaz ticari yumurtaci hatlardaki bu genetik varyasyonun
diisiik seviyede olmasinin nedeninin, son yillarda ticari beyaz yumurtaci hatlarin
gelistirilmesinde koken olarak sadece beyaz leghorn (single comb white leghorn)’ nun
kullanilmis olmasinin etkili olabilecegi ifade edilmektedir. Bu diisiince AVIANDIV
projesindeki bulgularla da desteklenmis olmasina ragmen, ticari hatlar hala mikrosatelit
lokuslar bakimindan dikkate deger oranda yiliksek genetik varyasyona sahip

bulunmaktadir.

Mikrosatelitler genomda herhangi bir {riinii belirlemeyen (rnon-coding) bolgelerde
yaygin olarak bulunmakta olup, dolayisiyla yapilan yetistirme ve seleksiyon
faaliyetlerinden etkilenmemektedir. Boylece populasyonlar arasinda allel frekanslari
bakimindan goézlenen farkliliklar sans (genetic drift) ve populasyonun bagslangicindaki

birey sayisinin sinirl sayida az (founder effect) olmasindan kaynaklanmaktadir.

Bu tez ¢alismasinda, Tiirkiye Denizli ve Gerze yerli tavuk irklarina ait populasyonlarin
DNA diizeyinde tanimlanmasi amaglanmistir. Arastirmada ADL0102, ADLO0136,
ADLO158, ADLO171, ADL0172, ADLO176, ADLO181, ADL0210, ADL0267 ve
ADLO0268 mikrosatelit lokuslarindaki DNA polimorfizminden yararlanilarak;

a) Denizli ve Gerze tavuk irklarinda genotip ve gen frekanslarinin hesaplanmasi,
b) Denizli ve Gerze populasyonlarindaki genetik varyasyonun tespit edilmesi,

c¢) Denizli ve Gerze tavuk irklar1 arasindaki genetik benzerlik / farkliliklarin ortaya
konulmasi,

d) Denizli ve Gerze wrklarinin tanimlanmasinda etkin bir sekilde kullanilabilecek
0zgiin allel / allellerin belirlenmesi,

e) Denizli ve Gerze tavuk irklarinin hazirlanmis olan 1rk standartlarinda eksik
bulunan genetik 6zelliklerin giderilmesine katki saglanmasi,

f) Denizli ve Gerze tavuk irklarinin tescil edilmesinde kullanilabilecek mikrosatelit
markerlerin belirlenmesi ve

g) Denizli ve Gerze tavuk irklarinin gen kaynagi olarak korunmasima yonelik
yiirtitiilmekte olan koruma projesine katki saglanmasi amaglanmustir.



2. KURAMSAL TEMELLER VE KAYNAK OZETLERI
2.1 Evcil Tavugun Sistematikteki Yeri ve Kokeni

Tavuklarin Asya’da evcillestirildigi konusunda tiim bilim insanlar1 hemfikirdir
(Crawford 1995). Ancak evcillestirmenin ne zaman meydana geldigi konusunda bazi
tartismalar hala siirmektedir. Kabul goren hakim goriise gore, evcil tavuk MO 2000
yillarinda kirmizi yabani tavuktan (RJF, red jungle fowl, Gallus gallus) koken alarak
Asya’da evcillestirilmis ve buradan Dogu ve Bati’ya yayilmistir (Sekil 2.1). Tavuklarin
tim yabani formlarinin dogada mevcut bulunmasina ragmen, evcil tavugun hangi
kokenden geldigi konusundaki tartismalar heniiz tam olarak acikliga kavusturulmus
degildir. Tavuklarin evcillestirme kokenlerine ait iki temel hipotez bulunmakta ve bu
amagla tavuklar i¢in iki bilimsel isim kullanilmaktadir. Bunlar Gallus gallus ve Galllus
domesticus isimleridir. Gallus gallus ismi tavuklarin sadece kirmizi yabani tavuktan
evcillestirildigini belirtmek i¢in kullanilmaktadir. Gallus domesticus ismi ise evcil
tavugun birden fazla yabani tavuktan kdken alarak evcillestirildigini vurgulamak igin
kullanilan bir terimdir. Giinlimiizde evcil tavuga olduk¢a benzeyen ve de tamami Giiney
Asya’da yasayan 4 farkli yabani tavuk tiirii bulunmaktadir (Sekil 2.2). Bu tiir ve alttiirler
(Crawford 1990, Crawford 1995);

1) Kirmizi yabani tavuk (RJF, red jungle fowl, Galllus gallus Linneacus 1758) (bu

tiiriin kendi iginde bes farkli alt tiirii bulunmaktadir),

a) Dogu Hindistan-Bat1 Cin bolgesinde, Hindistan kirmizis1 (Indian red, G. g.
murghi Robinson and Kloss),

b) Orta Cin bolgesinde, Burma kirmizisi (Burmese red, G. g. spadiceus
Bonnaterre),

¢) Cin’in Kuzey-Bati bolgesinde, Tonkinez kirmizisi (Tonkinese red, G. g.
Jjabouillei Delacour and Kinnear),

d) Bati1 Cin bolgesinde, Kosin (Cochin-Chinese red jungle fowl, G. g. gallus
Linnacus) ve

e) Sumatra adasinda, Bankiva (Bilgemre 1950, Batu 1959) veya Java kirmizisi
(Javan red, G. g. bankiva Temminck) yabani alttiirleridir.

2) Hindistan yarimadasinda, Sonnerat (grey, G. sonnerati Temminck 1831),
3) Seylan adasinda, Seylan (Ceylon, G. lafayettei Lesson 1831) ve

4) Java adasinda, Catal kuyruk (Bilgemre 1950) ya da Bodur (Bilgemre 1950, Batu
1959) (green, G. varies Shaw and Nodder 1798) yabani tavuk tiirleridir.



Grey jungle fowl ¢
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Sekil 2.2 Asya kitasinda yabani tavuk tirleri ile kirmizi yabani tavuk (RJF)
alttiirlerinin ¢ografi dagilimi (West and Zhou (1989) ve Stevens (1991)’den
degistirilerek ¢izilmistir)

A: Hindistan kirmizisi, B: Burma kirmizisi, C: Tonkinez kirmizisi, D: Kosin ve E: Bankiva.



Tavuk tiirlerinin / alttiirlerinin isimlendirilmesinde zaman i¢inde bazi degisiklikler
yapilmistir. Kirmiz1 yabani tavuk (G. gallus) daha onceleri G. bankiva ve G.
ferrugineus olarak isimlendirilmistir. Yine Seylan (G. lafayettei) tavuk tiiri daha
onceleri G. stanleyi olarak isimlendirilmistir. Benzer sekilde Bodur (G. varies) tavuk
tiri G. furcatus olarak literatiire gegmistir. Belirtilen agiklamalar 15181 altinda Crawford

(1990)’e gore, evcil tavugun sistematikteki yeri su sekildedir.

Sube :  Vertabrates
Sinif ¢ Aves

Takim :  Galliformes
Alt takim : Galli
Familya : Phasianidae
Alt familya : Phasianinae
Tribus : Phasianini
Cins i Gallus

Tiir ¢ Gallus gallus

Darwin (1868), evcil tavuklarin tek bir kokene bagli olarak evcillestirildigini ve kirmizi
yabani tavuk (RJF, red jungle fowl) larin evcil tavuklarin en yakin atasi olabilecegini
ileri siirmiistiir (Stevens 1991). Stevens (1991)’in bildirdigine gore, Darwin (1868)’nin
hipotezindeki diisiinceleri; a) evcil tavugun kirmizi yabani tavuk ile serbestce
ciftlesmesine, b) elde edilen dollerin dolverme kabiliyetlerinin yiiksek olmasina, c)
Otlislerinin benzemesine ve d) akrabali yetistirmenin arttig1 evcil tavuklarda tiiy rengi
bakimindan RJF’a benzeyen kirmizi-siyah tliylii dollerin meydana geliyor olmasina
dayanmaktadir. Kirmizi yabani tavuk, Giliney-Dogu Asya’da Pakistan’dan Cin’e,
Giiney Dogu Hindistan, Burma ve indo-Cin’in biiyiik bir béliimii ile Sumatra, Java ve
Bali adalarin1 da icine alan ¢ok genis bir cografyaya yayilmistir (Sekil 2.2). Weigend
and Groeneveld (2008)’in bildirdiklerine gore molekiiler genetik markerler yardimiyla
evcil tavugun Darwin (1868)’nin belirttigi gibi tek bir kdkenden ziyade farkli kokenlere
bagli olarak evcillestirildigi de diisliniilmektedir. Bu diisiince, mtDNA analizleri
(Fumihito et al. 1994) ve Giliney Asya’daki evcil tavuklarin farkli kokenlere sahip
oldugu teorisiyle de desteklenmektedir (Oka et al. 2007). Uzun yillar siiren
evcillestirme ve 1slah faaliyetlerine bagli olarak tavuklar gesitli {ilke, kita ve kiiltiirlere
dagilmistir. Bunun sonucunda da bugiin ¢ok fazla sayida tavuk irki mevcut

bulunmaktadir (Crawford 1995).



2.2 Tiirkiye Yerli Tavuk Irklar

Tirkiye yerli tavuk irklarina ait ilk gézlemler Ekimci (1931), Bilgemre (1939, 1950) ve
Karaesmen (1944) tarafindan bildirilmistir. Tavukguluk Enstitiisiinde Denizli 1rki
tavuklarinin 1933-1936 yillar1 arasinda yumurta agirligi ve yumurta verimlerinin ilk kez
kislik ve yazlik olmak iizere yilda iki defa tespit edildigini ve bu verim 6zelliklerine ait

egrilerin olusturuldugunu yine Bilgemre (1939)’nin bildirisi ile 6grenmekteyiz.

Ali Ticaret Mektebi Miiderrislerinden, Istanbul Ziraat Odasi Reisi ve Ziraat, Ticaret
Gazetesi Sahibi Salih Zeki EKIMCI, 1931 yilinda yazmis oldugu ve memleketimizdeki
tavuk merakinin ve tavukeulugun kisa bir tarihgesinin de bahsedildigi “Asri
TAVUKCULUK” isimli eserinin “Miiellifin birka¢ s6zii ve Memleketimizde
Tavukgulugun Tarihgesi” baslikli giris boliimiinde tavuk¢ulugun mevcut durumunu su
ciimleler ile anlatmaktadir. “Vaktile Istanbulda pek meshur olan ve fakat bugiin misli
bulunmayan “Siislii’ ve ‘Timurlenk’ tavuklart ‘Padu’ wkimin yakisikli bir nevi olarak
Istanbulda yetistirilmisti. Maateessiif bugiin nesilleri kesilen hakiki ‘Gerze’ ve ‘Misri’
tavuklariyla, tepeli Fizan, pacali Nemse irklarinin pek ¢ok meraklilart vardi. Yakisikh
ve nefis etli Hacikadin tavuklarint uzun ve kalin éten ‘Denizli’ ince ve uzun sesli ‘Berat’
horozlarini zevk icin besleyenler ¢coktu. Saraylar ve bazi zenginler; Avrupa’dan muhtelif
nevilerde siislii tavuklar getirerek beslerlerdi.” Tirkiye’de yetistirilen c¢esitli
kabiliyetlerde tavuklarin bulundugu ve bunlar hakkinda esasli bir malumatin
almamadigini belirten Ekimci (1931)’ye gore, “yerli tavuk nesilleri i¢inde horozlarinin
kalin ve uzun seslerile maruf (Denizli), digeri de etlerinin nefaseti ve sekillerinin

zerafeti ile meshur (Hacikadin)” iki 1irk safiyetlerini muhataza etmektedirler.

Yiiksek Ziraat Enstitiisii Genel ve Ozel Zootekni Profesdrii ve Tavukculuk Enstitiisii
Direktorii Ord. Prof. Dr. Kadri BILGEMRE (1939)’ye gére, Anadoluda bulunan yerli
tavuk 1rklart g¢esitli sebeplerden dolay1 kendi iglerinde ve baska {ilkelerden getirilen
rklara ait tavuklarla karismis ve melezlenmistir. Anadolu ¢ok eski zamandan beri ¢esitli
kavimlere gecit teskil ettiinden bu karisma ve melezlesme durumunun ne zaman
basladig1 tahmin edilememektedir. Kocaelinde yetistirilen yerli tavuklarin renklerinin
Italyan tavuguna benzedikleri ifade edilmistir. 1930’Iu yillarda saf oldugu iddia edilen
yerli tavuk ve horozlarin hemen hepsinin kiiltiir irklariyla (6zellikle de Plymouth tavuk

k1 ile) melezlenmis olabilecegi bildirilmektedir. Bu diislince Karaesmen (1944)
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tarafindan da paylasilmaktadir. 1930’lu yillarda dogu ve batida mevcut hemen hemen
tiim tavuk irklarmm Istanbul’a getirildigi, buradan cesitli yollarla tekrar Anadoluya
gelisi giizel birakildigi ve bunun sonucunda da farkli genotiplerin melezlenmesiyle

karigik bir durumun ortaya ¢iktig1 vurgulanmistir (Bilgemre 1939, 1950).

Tiirkiye’de diizenli isletmelerde yetistirilenler disinda kalan biitiin tavuklara “Yerli”
dendigini, Tiirkiye’nin her kdylinde, ev avlusunda veya kdy meydan ve sokaklarinda
dolasarak yiyecek arayan bu tavuklarin var oldugunu bildiren Diizgiines (1990)
bunlarin, farkli zamanlarda Tirkiye’ye getirilmis gesitli irklarin karisimi oldugunu
bildirmigtir. Diizgiines (1990), Tiirkiye’ye ne zaman geldikleri bilinmeyen “Denizli”,
“Gerze” ve “Ciplak Boyun” olmak iizere ii¢ yerli irkin saf olarak korundugunu ve

bunlarin en taninmis olaninin ise “Denizli” oldugunu bildirmektedir.

Tiirkiye yerli tavuk 1rklar1 i¢inde diger irklara oranla Denizli tavuk irki ayri bir 6nem
tasimakta olup c¢alismalar bu 1rkin tanimlanmasi iizerine yogunlasmistir. Denizli
tavugunun tanimlanmasina yonelik olarak yapilan caligmalar kronolojik sirayla su
sekilde Ozetlenebilir. Cagdas anlamda  kapsamli ilk bilimsel veriler Sekeroglu
(1994)’nun bildirdigine gére Tatman (1971) tarafindan elde edilmistir. Cesitli 6zellikler
bakimindan Denizli ve Gerze tavuk irklarina ait karsilastirilmali ve tanimlayici ilk
veriler ise Sekeroglu (1994) tarafindan yapilmistir. Bazi verim o6zelliklerinin
belirlenmesi (Nazligiil et al. 1995), ergin canli agirlik ile yumurta agirligi arasindaki
iligkinin tespit edilmesi (Atasoy ve Giircan 2000), kan gruplarinin ortaya konmasi
(Aksoy vd. 2000), yumurta kalite Ozelliklerinin tespit edilmesi (Atasoy ve Giircan
2001), tiiylenme oOzelliklerinden yararlanilarak giinlilk civcivlerde cinsiyetin
belirlenmesi (Aksoy vd. 2002), farkl yerlesim siklig1 ve kafes konumlarinin bazi verim
ozellikleri ile dis goriinlis lizerine etkileri (Yener 2003) ve teleklenme ve telek
ozelliklerinin incelenmesi ile degisik haftalardaki canli agirliklarin tespit edilmesi ve
erkek ve disi piliclerin ayak derilerine gore ayrilabilirliklerinin arastirilmasina (Kaplan
2004) yonelik yapilmis olan miinferit arastirmalar ve tez c¢alismalar1 mevcut

bulunmaktadir.

Ayrica, Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisti’'nde (TAGEM/97/17/01/003,
Tirkiye Yerli Tavuk Gen Kaynaklarinin Korunmasi Projesi) koruma altina alinmis olan

Denizli ve Gerze tavuk irklarinda elde edilen ve mevcut siiriilerin tanimlanmasinda
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kullanilabilecek ilk veriler de yayinlanmaya baglanmistir. Bu amagla, Denizli ve Gerze
siiriilerinde yumurta verimi ve yumurta agirhg 6zelliklerinin belirlenmesine (Ozdogan
ve Gilircan 2006) ve yumurta agirligt ile canli agirhk arasindaki fenotipik
korelasyonlarin tespit edilmesi ile yumurta agirliginin tekrarlanma derecesinin tahmin

edilmesine (Ozdogan vd. (2007) yénelik arastirmalar tamamlanmustir.

Tirkiye yerli tavuk rklar1 olarak Denizli, Gerze, Hac1 Kadin ve Sultan irklarinin oldugu
diisiiniilmektedir. Mevcut durumda Denizli ve Gerze irklart Tarim ve Koyisleri
Bakanligi tarafindan Denizli Horozu Uretme Istasyonu (Denizli) ve Lalahan
Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisi (Ankara) birimlerinde gen kaynaklarini
koruma, ¢esitli 6zel isletmelerde ise merak ya da hobi amagh olarak yetistirilmektedir.
Denizli ve Gerze tavuk irklari Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii
tarafindan ytriitilen TAGEM/97/17/01/003 proje numarali ve “Tiirkiye Yerli Tavuk
Gen Kaynaklarinin Korunmasi Projesi” baslikli proje ile koruma altina alinmig Tiirkiye

yerli gen kaynaklarindan sadece ikisidir.
2.2.1 Denizli tavuk irki

Ekimci (1931), Denizli ile Leghorn irklarin1 karsilagtirmistir. Buna gore;
a) Denizli tavuklarinin ciisselerinin (2.5-3.0 kg) Leghorn tavuklarina (1,5 kg) oranla
biiylik ve semirmelerinin kolay oldugu,

b) Denizli tavuklarimin yumurtalarinin (60-65 g bazan 70 g) Leghorn tavuklarina
(50-52 g) oranla daha agir oldugu ve,

c¢) Denizli tavuklarinin senede ne kadar yumurtladiklarinin heniiz hicbir yerde
kontrol ve tecriibe edilmedigini ancak gdsterdikleri biitiin evsafin yumurtaci
tavuklarin gosterdigi evsafin aynisi oldugu bildirilmistir (Cizelge 2.3).

Bilgemre (1939), Tavuke¢uluk Enstitiisiinde Denizli irk1 tavuklarinin 1933-1936 yillari
arasinda kislik ve yazlik olmak iizere yumurta agirligi ve yumurta verimlerinin tespit
edildigini ve bu verim &zelliklerine ait egrilerin olusturuldugunu bildirmektedir. Yerli
irklar igerisinde saflifin1 en fazla muhafaza eden irkin Denizli oldugunu bildiren
Bilgemre (1939), Denizli tavuklarinin beyaz ve diger renklerde oldugunu ve tamaminin
viicut yapilist itibariyle yumurtaci tipte oldugunu belirtmektedir. Beyaz Denizli
tavuklarinin renkli Denizli tavuklarindan daha yiliksek viicut yapilish, daha biiyiik

kuyruklu ve daha az verimli oldugunu bildirilmistir. Uzun zaman seleksiyon yapilan
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Denizli tavuklarinda siyah renkli tavuklarin meydana c¢iktig1 gibi renkli Denizli
tavuklarinda da ¢esitli renk acgilmalariin goriildiigii, beyaz Denizli tavuklari renklilere
oranla kiiclik yumurta verdikleri ve civcivlerin ge¢ tiiylendikleri bildirilmektedir.
Ayrica, 1935 ve 1936 yillarinda Ankara’da Tavukguluk Enstitiistinde Denizli 1rki
tavuklarin 1slah edilmesine yonelik olarak biri siyah digeri beyaz olmak iizere hafif

ciisseli iki yerli tipin gelistirilme ¢aligmalrar1 da baslatilmistir (Bilgemre 1939, 1950).

Karaesmen (1944) Denizli irki tavuklarin esas olarak Ege bolgesinde yetistirilmekle
beraber diger bazi bolgelerde de bu irka rastlandigini bildirmektedir. Karaesmen
(1944)’e gore; Denizli tavuklan cesitli dzellikler bakimindan farkli renklerde (italyan
tavuguna benzeyen al renkte olanlar1 da mevcuttur), balta ve giil ibikli, ¢iplak kirmizi
yanakli, ufak beyaz kulakli, orta biiyiikliikte sakalli, uzun ve kalkik kuyruklu, kiil renkli
bacakli, soguk ve neme kars1 dayanikli olarak tanimlanmistir. Denizli ki tavuklarinin
yumurtact tipte bir viicut sekline sahip olduklari, yumurta verimlerinin kesin olarak
bilinmedigi, etlerinin lezzetli ve kuvvetli oldugu ve 120 sayisini1 sayincaya kadar uzun

oten horozlarin varoldugu bildirilmistir.

Tatman (1971), Cizelge 2.3’de Ozetlenen arastirmasinda Denizli tavuklarinda cinsi
olgunluk yasinin yaklasik 8 ay, Denizli horozlarinin ilk 6tlise gelmelerinin 6-7 ay, ergin

horozlarin 6tiis siiresinin ise 15-16 saniye oldugunu ifade etmistir (Sekeroglu 1994).

Diizgiines (1990)’e gore, Denizli ili ve civarinda kiiciik {initeler halinde yetistirilen
Denizli tavugu irkinda horozlarda meydana gelen tiiy rengi farklililar1 bakimindan,
demir-kiri, pamuk-kiri, pekmez-kefi, sarabi (al) ve siyah olmak iizere bes farkli
varyetesinin bulundugu bildirilmektedir (Sekil 2.3). Bu varyetelerin 6zel isletmelerde
saf olarak korunmasinin tamamen yetistiricilerin bilgi diizeyine baglh kaldigi, iri beyaz
yumurta yumurtladiklari, balta ibikli, beyaz kulakgikli, siyah gagali, koyu boynuz renkli
ayaklara sahip bulunduklari, siirmeli gozlerin biitiin varyetelerin ortak 6zelligi oldugu,
ayak renginin cinsiyete bagli resesif bir kalitim modeli gosterdigi, bu 6zelligin ¢ikistan
ic hafta sonra tespit edilebildigi, iri ve yliksek viicut yapili olduklari, cinsi olgunluga
geg eristikleri (200 giin), civcivlerin geg tiiylenmelerinden dolayr 6lim oraninin yiiksek
oldugu ve farkli ¢evre sartlarina uyum saglama yeteneginin zayif oldugu ifade
edilmektedir. Denizli tavuklarinin dogal yetistirme kosullarindan uzaklastirildiginda,

ozellikle sicaklik ve nem degisikliklerine uyum saglamada biiyiik giigliikk ¢ektikleri ve
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nemli bolgelerde yetistirilen Denizli horozlarinin  6tlis  siirelerinin ~ kisaldigi

bildirilmektedir (Cizelge 2.3).

Sinop Tavukguluk Uretme Istasyonu’nda yapilan galismalarda bu irkin standartlarda
belirtilen verim ozelliklerinden 6nemli bir farklilik gostermedigi ortaya konmustur.
Cizelge 2.3°de Ozetlenen calismada kullanilan Gerze tavuklari, 1985 yilinda Sinop’un
cesitli kdylerinden toplanmustir. Denizli 1rk1 tavuklari ise 1986 yilinda Denizli Uretme
Istasyonundan saglanan yumurtalardan iiretilmistir. Calismada ele alinan hemen hemen
tim Ozellikler bakimindan Gerze 1rki tavuklarindan elde edilen veriler Denizli irki
tavuklardan elde edilen verilere oranla daha yiiksek tespit edilmistir (Sekeroglu 1994,
Sekeroglu ve Ozen 1997).

Denizli rkina ilave olarak 3 farkli yumurtaci genotipe ait civcivlerin materyal olarak
kullanildig1 arasgtirmada Nazligiil et al. (1995), yumurta verimi, yumurta agirligi,
yumurta sarist agirligl, canli agirlik, bacak uzunlugu ve yem tiiketimleri bakimindan

Denizli irkinin tanimlayici degerleri elde edilmistir (Cizelge 2.3).

Bir Denizli tavugu siiriisiinde ergin canli agirlik, yumurta agirligit ve bu o6zellikler
arasindaki iligkilerin incelendigi arastirmada Atasoy ve Giircan (2000), yumurta
agirhiginin tekrarlanma derecesini 0.68 olarak tespit etmistir. Yumurta agirligi ile canli
agirhik arasindaki korelasyon katsayist 0.20, yumurta agirhigi ile yumurta sayisi

arasindaki korelasyon katsayisi ise 0.28 olarak tahmin edilmistir (Cizelge 2.3).

Kan gruplar1 bakimndan Denizli tavugu irkinin tanimlanmasina yonelik yapilan
calismada, Denizli tavugu populasyonunda A, B, C, D, E ve L kan grubu sistemlerine
ait allel genleri tespit edilmis ve D kan grubu sistemi igerisinde yeni bir allelin (D7)

belirlendigi bildirilmistir (Aksoy vd. 2000).

Denizli ve bir ticari siiride yumurta agirligi, sekil indeksi, kirilma direnci, kabuk
kalinligi, sar1 indeksi, ak indeksi, Haugh birimi ve yumurta sar1 rengi Ozellikleri
tizerinde durularak karsilastirmali bir arastirma yapilmistir (Atasoy ve Giircan 2001).
Calismada iizerinde durulan 6zellikler bakimindan Denizli irkinda yiiksek varyasyonun
bulundugu ve bundan islah faaliyetinde yararlanilabilecegi ifade edilmistir (Cizelge

2.3).
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Aksoy vd. (2002), Denizli 1rki bir tavuk stiriisiinde, giinliik civcivlerin kanat teleklerinin
cabuk ve yavag biiylime Ozelliklerinden yararlanilarak cinsiyetin belirlenmesi
olanaklarni arastirmislardir. Arastirma sonucunda, Denizli tavuklarinin kanat
teleklerindeki farkliliktan yararlanilarak veya ayak derisi rengine goére cinsiyet ayrimi

yapilabilen otoseks civcivler tiretilebilecegi kanaatine varilmistir.

Yener (2003), Denizli ki siiriisii ile bir ticari siiriide farkli yerlesim siklig1 ve kafes
konumlarinin canli agirlik, yumurta verimi, yumurta agirligi ve yasama giicii ile dis
goriiniis (tliylenme kondisyonu, ayak sagligi, tirnak uzunlugu ve yasama giicii) lizerine
etkilerini aragtirmigtir. S0z konusu c¢aligmada, Denizli tavuklarinin daha tirkek, kafes
kosullarina daha yabanci olduklar1 gdzlenmis ve bu durum Denizli 1rki tizerinde 6nemli
bir 1slah calismasinin yapilmamis olmasi ile agiklanmistir. Kafes konumunun dis
goriiniis Ozellikleri tlizerine etkili olmadigi, yerlesim sikliginin yumurta verimi ile
tiiylenme kondisyonunu etkiledigi ve tavuk basina en uygun kafes taban alamini 984 cm’
(2 tavuk / kafes basina) oldugu sonucuna varilmistir. Ayrica, yumurta agirhigi ortalama

64.4 g olarak bildirilmistir.

Kaplan (2004), Denizli 1rki1 bir siiriide telek gelisimi, telek rengi ve ayak derisi
ozellikleri tizerinde durarak erkek ve disi pili¢lerde cinsiyet ayiriminin yapilabilirligini
arastirmigtir. Telek rengi ve ayak derisi rengi 6zellikleri bakimindan Denizli irkinda
cinsiyet ayiriminin yapilabilecegi sonucuna varilmistir. Ayrica, arastirmada canli agirlik
ortalamalar1 22. hafta sonunda disilerde ve erkeklerde sirasiyla 1423.73 g ve 2060.14 g

olrak tespit edilmistir.

Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii’nde (TAGEM/97/17/01/003, Tiirkiye
Yerli Tavuk Gen Kaynaklarinin Korunmasi Projesi) koruma altina alinmis olan Denizli

irkinda yapilan calismalarda mevcut populasyonun tanimlayict ilk verileri elde

edilmistir (Ozdogan ve Giircan 2006, Ozdogan vd. 2007).

Ozdogan ve Giircan (2006) tarafindan yapilan arastirmada, Lalahan Hayvancilik
Merkez Arastirma Enstitiisii’nde bulunan koruma altina alinmis olan Denizli irkina ait
stiriiden rastgele secilmis toplam 235 adet Denizli tavugu materyal olarak kullanilmistir.
Arastirmada 24-52. haftalar arasinda Denizli irkinda toplam yumurta verimi (% HH) %
55.48+0.58, ortalama yumurta sayis1 112.594+3.06 adet ve ortalama yumurta agirhgi
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52.944+0.36 g olarak tespit edilmistir. Ayrica, arastirmada Denizli siiriisiinde yumurta

say1s1 bakimindan varyasyonun yliksek oldugu ifade edilmistir (Cizelge 2.3).

Ozdogan vd. (2007) tarafindan yapilan arastirmada, Lalahan Hayvancilik Merkez
Arastirma Enstitiisii’nde bulunan koruma altina alinmis olan Denizli irkina ait siiriiden
rastgele sec¢ilmis toplam 235 adet Denizli tavugu materyal olarak kullanilmistir.
Aragtirmada 24-52. haftalar arasinda yumurta agirligr artisi, yumurta agirligi ile canh
agirhik arasindaki fenotipik korelasyonlar ve yumurta agirliginin tekrarlama derecesi
tespit edilmistir. Yumurta agirhgmnin tekrarlama derecesi 0.46+0.01 olarak tahmin
edilmistir. Ayrica, yumurta agirhigr ile canli agirlik arasindaki fenotipik korelasyon
katsayis1 0.29 olarak hesaplanmis olup bu deger istatistik olarak 6nemli bulunmustur

(P<0.001) (Cizelge 2.3).

Denizli tavuk irkinin morfolojik, performans, davramis Ozelliklerini, irkin 06zel
yeteneklerini, yetistirme sartlar1 ile bazi oOzelliklerini ortaya koyan bir standart
hazirlanmis  ve resmi gazetede (http.//rega.basbakanlik.gov.tr/Eskiler/2004/12/
20041212 .htm EK-18:Yerli Hayvan Irk ve Hatlarinin Tescili Hakkinda Teblig (No:
2004/39), 12 Aralik 2004 tarihli 25668 sayili Resmi Gazete) yaymlanmistir (Cizelge
2.1). Hazirlanan Denizli tavuk irki standardina bakildiginda irkin genetik 6zellikleri
baslig1 altinda sadece kan gruplarina ait sinirl sayida veriler sunulmus bulunmaktadir.

Diger molekiiler genetik markerlere ait herhangi bir veriye rastlanilmamistir.
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Sekil 2.3 Denizli tavuk 1rki horoz varyeteleri ile Denizli tavuk irki civeivi, yarkast ve
tavugu (Dr. Neval OZDOGAN, Zir. Miih. Mustafa UNAL)
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Cizelge 2.1 Denizli tavuk 1rk1 standardi

EK-18. Yerli Hayvan Irk ve Hatlarinin Tescili Hakkinda Teblig (No: 2004/39) 12 Aralik 2004 Tarihli 25668 Sayili Resmi Gazete
http.//rega.basbakanlik.gov.tr/Eskiler/2004/12/20041212.htm

Tiird Evcil tavuk (Gallus domesticus).
Irki Denizli.
Varyetesi Yok.
Yayilma Alam Denizli ve yoresinden koken almigtir. Anadolu’nun pek ¢ok yerinde goriilebilir.
Yetistirme Amaci Yumurta, 6zel merak.
MORFOLOJIK OZELLIKLERI
Genel Tanimi
Erkek Disi
Bas Yapisi Normal biiyiikliiktedir. Normal biiyiikliiktedir.
Ibik Yapisi Balta ibiktir. Balta ibiktir.
Genellikle uzun, kalin ve iist gaga asag1 dogru egimli, gaga | Erkeklere gore kalinlig1 ve egimi daha
Gaga Yapist . o . >
rengi koyu gridir. az, gaga rengi koyu gridir.
Burun Delikleri Kiigtiktiir. Kiigiiktiir.
Yiiz Yapist Uzun ve hafif tiylidiir. Belirgin ve hafif tiiylidiir.
Go6z Yapist Orta biiyiikliikte, yuvarlak, kahverengi ve stirmelidir. Eallil‘;i:rrl:rliéiodrits bityiikliikte ve
Gerdan Yoktur. Yoktur.

Kulaklari kisa tiiylerle kapli,kulak loplart
erkeklere gore kiigiik, kirmizi renkte ya
da iizerinde hafif beyazlik olabilir.

Kulaklar kisa tiiylerle kapli, kulak loplar1 belirgin, kirmizi

Kulak ve Loplar renkte ya da kirmizi iizerinde beyazlik olabilir.

Kakiil Yoktur. Yoktur.
Sakal Genis ve kisa ya da orta uzunluktadir. Genis ve erkeklere gore kisadir.
Boyun Yapisi Uzun ve tiiyliidiir. Orta uzunlukta ve tiiyliidiir.
Ense Yapisi Orta uzunlukta, kalin ve tiiyliidiir. Kisa, kalin ve tiiyliidiir.
Kuyruk Yapist Saglam ygplll,.gésterisli, viicuda baglantisi dik ve, veya Saglgm yapili, orta boyda yukar1 kalkik
yatay sekildedir. ve diktir.
Kanat Yapist Biiyiik, giiclii ve tiiylii kanatlar1 vardir. Biiyiik ve tiiyliidiir.
Gogiis Yapisi Orta derinliktedir. Orta derinliktedir.
Bacaklar yiiksek, saglam yapili, diiz duruslu, incik, ayak Bacaklar erkeklere gore daha kisa, incik,
Ayak ve Tirnak Yapisi derisi ve pullari agik ya da koyu gri renkte, tiysiiz, dort ayak derisi ve pullari agik ya da koyu gri
parmakli ve mahmuzludur. renkte, tilysiiz, dort parmaklidir.
Viicudu orten tily ve telekler siyahtir, boyun sirt ve kanatta | Bazilarinin boynunda goriilebilen eser
Telek Rengi renkli telekler bulunur. Bun.lar renklerine gore demir' kar, miktardaki renk disinda tamamen
pamuk kir, kefi sari, al ve siyah olmak tizere bes sekilde siyahtir.
adlandirilir.
Deri Rengi Beyazdir. Beyazdir.
Yumurta Kabuk Rengi Beyazdir.
PERFORMANS OZELLIKLERI
Erkek | Disi
Min. Max. Ort. | Min. Max. Ort.
grgm Canl1 Agirliklari, 2000 1500
Cinsel Olgunluk Yas, 24 2425
hafta
Yillik Yumurta Verimi, ort: 110
adet
Yumurta Biyiikligi Orta agirliktadir.
DAVRANIS OZELLIKLERI
Erkekler ergin dénemle birlikte saldirgan 6zellik sergileyebilmektedir. Disilerin &zellikle kafeste tirkek davramig gosterdikleri
goriilmektedir.
IRKIN OZEL YETENEKLERI
Erkekler uzun 6tiisleri ile Gnliidiir ( yaklasik 15-16 sn).
YETISTIRME SARTLARI
Ekstansif ve yar1 entansif ortamlarda yetistirilmektedir.
GENETIK OZELLIKLERI

A.B,C,D,E,L kan grubu sistemlerine ait allel genler belirlenmistir.
Kanat ucu telekleri uzunluk farkliliklarindan yararlanarak otoseks civcivler iiretilebilecegi ve ayak derisi rengine gore otoseks
stirtiler tiretilebilecegi belirlenmistir.

DIGER OZELLIKLERI
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2.2.2 Gerze tavuk 1irki

Ozdogan ve Giircan (2006)’nin yapmis oldugu derlemeye gére, Gerze tavuk 1rki su
sekilde tanimlanmistir. Gerze tavuk 1rki, Sinop’un Gerze bolgesinin lokal bir irkidir.
Catal ibikli, yliz yapist orta uzunlukta ve hafif tiiyliidiir. Orta biiyiikliikte olan gozler
yuvarlak ve kahve rengidir. Burun delikleri biiylik ve gaga iizerinde ¢ikintili, gaga gri
renk tonlarinda ve orta uzunluktadir. Kulaklar kisa tiiylerle kapli, kulak loplar
erkeklerde ¢ok belirgin her iki tarafta beyazdir. Sakal genis yada orta genislikte ve
erkeklerde uzundur. Boyun yapisi erkeklerde uzun ve tiiylii, disilerde orta uzunlukta ve
tiylidir. Kuyruk saglam yapili, erkeklerde gosteriglidir. Kanat biiyilk ve genistir.
Gogiis orta derinliktedir. Viicut siyah tiiylerle kaphdir. Erkeklerde kuyruk tiiyleri 1s1k
altinda yesilsiyah bir gériiniim verir. Deri rengi beyazdir. incik, ayak derisi ve pullart gri
renk tonlarinda, tilysiiz, dort parmakli ve mahmuzludur. Bacaklar erkeklerde saglam

yapil, yiiksek ve saglam duruslu, disilerde daha kisadir. Yumurta kabuk rengi beyazdir.

Gerze tavugunu Hacikadin tavugu olarak ta isimlendiren Ekimci (1931)’ye gore bu
tavuklarin Fransiz Files (La Fleshe) wkindan c¢ok az farkliliklar gosterdigini
bildirmektedir. Ekimci (1931), ayrica Hacikadin tavuklarinin et tavugu olarak 1slah

edilmesinde basar1 saglanabilecegini de ifade etmektedir.

Gerze 1rki tavuklarinin (Sekil 2.4) esas olarak Orta Karadeniz bolgesinde yayilmis
oldugunu belirten Karaesmen (1944)’e gore Gerze tavuklarinin géze ¢arpan en dnemli
ozelliklerinin burun itizerinde iki deliginin bulunmasidir. Bu 6zelliginden dolay1 Gerze

tavugunun yilan bas1 goriiniimiinde oldugu yine ayni arastirici tarafindan belirtilmistir.

1960’11 yillarda Sinop Kiigiik Evcil Hayvanlar Istasyonu’nda kurulan kiigiik bir Gerze
tavuk 1rki siirlistinlin verim diisiikliigii sebebiyle elden ¢ikarildigi, bu irkin parlak siyah
tilylii, uzunca beyaz kulakg¢ikli ve ¢atal ibikli oldugu; yumurtalarinin beyaz, iri ve yillik
verimlerinin 60-70 adet oldugu ve ergin tavuklarin 2.7-3.2 kg. horozlarin ise 3.4-4.0 kg
agirhiginda bulunduklar1 bildirilmektedir (Diizgiines 1990) (Cizelge 2.3).

Sinop Tavukguluk Uretme Istasyonunda yapilan bir ¢aligmada 52. hafta yumurta
verimleri 93.95 adet, yumurta agirliklart 47.60 g, ergin canli agirliklar1 horozlarda

2317.86 g, tavuklarda 1706.32 g olarak belirlenmistir (Sekeroglu 1994) (Cizelge 2.3).
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Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii’nde (TAGEM/97/17/01/003, Tiirkiye
Yerli Tavuk Gen Kaynaklarinin Korunmasi Projesi) koruma altina alinmis olan Gerze
tavuk wrkinda yapilan calismalarda mevcut populasyonun tanimlayici ilk verileri elde

edilmistir (Ozdogan ve Giircan 2006, Ozdogan vd. 2007).

Ozdogan ve Giircan (2006) tarafindan yapilan arastirmada, Lalahan Hayvancilik
Merkez Arastirma Enstitiisii’nde bulunan koruma altina alinmis olan Gerze irkina ait
stirliden rastgele se¢ilmis toplam 59 adet Gerze tavugu materyal olarak kullanilmigtir.
Arastirmada 24-52. haftalar arasinda Gerze irkinda toplam yumurta verimi (% HH) %
46.52+2.75, ortalama yumurta sayist 94.06+4.37 adet ve ortalama yumurta agirligi
47.85+0.59 g olarak tespit edilmistir. Arastirmada Gerze siiriisiinde yumurta sayisi

bakimindan varyasyonun yiiksek oldugu ifade edilmistir (Cizelge 2.3).

Ozdogan vd. (2007) tarafindan yapilan arastirmada, Lalahan Hayvancilik Merkez
Arastirma Enstitlisii’'nde bulunan koruma altina alinmis olan Gerze irkina ait siiriiden
rastgele secilmis toplam 59 adet Gerze tavugu materyal olarak kullanilmistir.
Arastirmada 52. hafta arasindaki yumurta agirhi@ artisi, yumurta agirlign ile canlh
agirlik arasindaki fenotipik korelasyonlar ve yumurta agirligiin tekrarlama derecesi
tespit edilmigtir. Arastirmada 52. haftadaki ortalama yumurta agirhigi 47.84+0.59 ¢
olarak tespit edilmistir. Yumurta agirliginin tekrarlama derecesi 0.35+0.03 olarak
tahmin edilmistir. Ayrica, yumurta agirligi ile canli agirlik arasindaki fenotipik
korelasyon katsayis1 (0.46) istatistik olarak onemli bulunmustur (P<0.001) (Cizelge
2.3).

Gerze tavuk 1rkinin morfolojik, performans, davranis 6zellikleri, yetistirme sartlar1 ile
bazi 6zelliklerini ortaya koyan bir standart hazirlanmis ve 12 Aralik 2004 tarihli 25668
sayili resmi gazetede (http://rega.basbakanlik.gov.tr/Eskiler/2004/12/20041212.htm, EK-19:
Yerli Hayvan Irk ve Hatlarinin Tescili Hakkinda Teblig (No: 2004/39) 12 Aralik 2004
tarihli 25668 Sayili Resmi Gazete) yaymlanmistir (Cizelge 2.2). Hazirlanan Gerze tavuk
k1 standardina bakildiginda irkin 6zel yetenekleri ve genetik 6zellikleri basliklari

altinda herhangi bir veriye rastlanilmamaistir.
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Sekil 2.4 Gerze tavuk 1rk1 horoz ve tavugu

2.2.3 Ciplak boyun

Diizgiines (1990)’e gore, cogunlukla Giiney Ege (Mugla) koylerinde tutulan bu tavuk,
kirli sar1 ve koyu kahverengi tiiy rengine sahiptir. Ergin tavuklar 2.8-3.5 kg
agirhigindadir. Yumurta verimleri diger yerlilere oranla yiiksektir (100-120). Yumurta

beyaz ve kirli beyazdir. Herhangi bir devlet kurulusunda denenmemistir.
2.2.4 Denizli ve Gerze tavuk irklarinin karsilastirilmasi

Cesitli ozellikler bakimindan Denizli ve Gerze tavuk irklarina ait tanimlayict veriler
esas olarak, Ekimci (1931), Bilgemre (1939), Tatman (1971), Diizgiines (1990),
Sekeroglu (1994), Nazligiil et al. (1995), Atasoy ve Giircan (2000), Atasoy ve Giircan
(2001), Hazirlanmis olan ve Cizelge 2.1 ve 2.2°de verilen 1k standartlar1, Ozdogan ve
Giircan (2006) ve Ozdogan vd. (2007) tarafindan yapilan calismalar sonucunda elde

edilmistir. Bu arastirma sonuglari karsilagtirilmali olarak Cizelge 2.3’de 6zetlenmistir.
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Cizelge 2.2 Gerze tavuk 1rki standardi

EK-19. Yerli Hayvan Irk ve Hatlarinin Tescili Hakkinda Teblig (No: 2004/39) 12 Aralik 2004 Tarihli 25668 Say1l
Resmi Gazete http://rega.basbakanlik.gov.tr/Eskiler/2004/12/20041212. htm

Tiir Evcil tavuk (Gallus domesticus).
Irk1 Gerze.

Varyetesi Yok.

Yayilma Alani Sinop’un Gerze ilgesi ve gevresi.

Yetistirme Amact

Yumurta, 6zel merak.

MORFOLOJIK OZELLIKLERI

Genel Tanimi

Erkek Disi
Bas Yapist Kiigiiktiir. Orta biiytikliiktedir.
ibik Yapist Biiyiik,catal ibiktir. Kiigiik, catal ibiktir.
Gaga Yapist Orta uzunlukta, giiclii, gaga rengi gri tonlarindadir. Orta uzunlukta, gaga rengi gri

tonlarindadir.

Burun Delikleri

Biiyiik ve gaga lizerinde ¢ikitilidir.

Biiyiik ve gaga iizerinde ¢ikintilidir.

Yiiz Yapist Orta uzunlukta ve hafif tityliidiir. Orta uzunlukta ve hafif tiylidiir.
Goz Yapist Orta biiytikliikte, yuvarlak ve kahverengidir. l(()rta buyul_(h_lkte, yuvarlak ve
ahverengidir.
Gerdan Yoktur. Yoktur.
Kulaklar kisa titylerle kapli, kulaklarmn altinda her iki Kulaklar kl.SZl‘ tiylerle kapls, kula{(larm
Kulak ve Loplari tarafta ¢ok belirgin beyaz kulak kiipesi vardir altinda her iki tarafta erkeklere gore
’ oldukga kiigiik, belirgin beyaz kulak
kiipesi vardir.
Kakiil Yoktur. Yoktur.
Sakal Orta geniglikte ve olduk¢a uzundur. Orta genislikte ve kisadir.
Boyun Yapisi Uzun ve tiiylidiir. Orta uzunlukta ve tiiyliidiir.
Ense Yapisi Kisa, kalin ve tiiyliidiir. Kisa, kalin ve tiiyliidiir.
Saglam yapil1 ve gosterisli, kuyruk tiiyleri Saglam yapili, orta boyda yukari
Kuyruk Yapist cogunlukla dik ve yatay acilarla baglantilidir. kalkiktir.
Kanat Yapist Biiyiik ve genistir. Biiyiik ve genistir.
Gogiis Yapist Orta derinliktedir. Orta derinliktedir.
Bacaklar yiiksek, saglam yapili, diiz duruslu, incik, | Bacaklar erkeklere gore daha kisa,
Ayak ve Tirnak Yapist | ayak derisi ve pullari gri renk tonlarinda, tiiysiiz, incik, ayak derisi ve pullar1 gri renk
dort parmakli ve mahmuzludur. tonlarinda, tiiysiiz,dort parmaklidir.
. Viicut siyah tiiylerle kaplidir. Parlak kuyruk tilyleri | Viicut siyah tiiylerle kaplidir.
Telek Rengi S P, ;
151k altinda yesil-siyah bir gériiniim verir.
Deri Rengi Beyazdir. Beyazdir.
Yumurta Kabuk Rengi | Beyazdir.
PERFORMANS OZELLIKLERI
Erkek | Disi
Min. Max. Ort. | Min. Max. Ort.
grgm Canl1 Agirliklari, 1850 1400
Cinsel Olgunluk Yasi, 24 2425
hafta
Yillik Yumurta Verimi, Ort.: 90
adet
Yumurta Biiyiikligii Kiigiiktiir.

DAVRANIS OZELLIKLERI

Erkekler boguk ve kalin bir sese sahiptir. Erkekler ve disiler oldukga tirkektir.

IRKIN OZEL YETENEKLERI

YETISTIRME SARTLARI

Ekstansif ve yari entansif ortamlarda yetistirilmektedir.

GENETIK OZELLIKLERI

DIGER OZELLIKLERI
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Cizelge 2.3 Denizli ve Gerze tavuk irklarinin bazi 6zellikler bakimindan karsilastirilmasi

™~ S < ~
o 2 = 3 g | s| =|s4| @
= o =~ = ) S S ol 22| o2 | ~
S ) =) ~ ~ 3 S S| ES 23S N
= p = % 2 S e | 2a(l87) =2 | ¢
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i v =] = B o)) 8. 8 o= B S
Ozellik Irk 5 & = A 2 |22 <8 [<3|28|38 | ST
Denizli Tavuk 85.88
v .o Horoz 90.00
asama giicii (%) Tavak 91.90
Gerze avu ’
Horoz 90.82
Denizli Tavuk | 2.5-3 kg 2.5-3kg 1914.57| 2279 | 2597 1500
enizli
Canli agirlik (g) Horoz 2420.37 2000
Gerze Tavuk 2.7-3.2kg| 1706.32 1400
Horoz 3.4-40kg| 2317.86 1850
... | Tavuk 23998
o Denizli
Toplam yem tiiketimi Horoz 26918
(g/hayvan) Gerze Tavuk 22706
Horoz 27335
Giinliik yem tiketimi (g) g:?zlzh Lt
% 50 verim yas1 (giin) gz?izli };2
Z
% 50 verim agirligi (g) gzlrlzizli iigg
s e k) Denizli 80-100 80-100 105.55 110 |112.59
Gerze 60-70 93.95 90 | 94.06
< 1 Denizli 60-65 60-70 44.00 | 554 | 56.47 | 55.15 52.94 | 52.94
Yumurta airhg (£) Gerze 47.60 47.85 | 47.85
Dolliiliik orant (%) g:?ziz“ ;2'3(3)
o[ =
Denizli 67.04
0,
Kulugka randimani (%) Gorze 89.92
. . Denizli 75.98 74.30
Y kil indek
umurta gekil indeksi Gerze 75.07
Yumurta 6zgiil agirhg: Denizli 1.091
(gem’) Gerze 1.089
Yumurta kabuk kalinligt Denizli 0.336 | 0.37 0.368
(mm) Gerze 0.330
Yumurta kirtlma Denizli 1.29 1.7 2.88
mukavemeti (kg/cm?) Gerze 1.40
Yumurta sar1 indeksi g:};zh jjgé 45.34
Yumurta aki indeksi gz?izli 171' 207 1 5.48
Z .
Yumurta sar1 renk 1skalasi Denizli 9.18 115 10.75
Gerze 8.11
Haugh birimi gzlrlzlzh 3(7)"2‘3 el
Yumurta sarist agirhgi (g) | Denizli 14.7
Yumurta aki agirligi (g) Denizli 29.2
E;I:Q)urta saris1 yiiksekligi Denizli 16.8
Yumurta aki yiiksekligi .
(mm) Denizli 4.5
Yumurta kabuk agirligi (g) | Denizli 4.9
Shank kemigi uzunlugu s
(mm) Denizli 110.9
Yumurta agirhgmim Denizli 0.68 0.46
tekrarlanma derecesi (R) Gerze 0.35
Yum. agir.-canl agir. Denizli 0.20 0.29
arasindaki korr. kat. (r) Gerze 0.46
Yum. agir.-yum. say. s
arasindaki korr. kat. (r) Denizli 028
Cinsi olgunluk yas1 Denizli 8 ay 200 giin 24 haf]
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2.3 Molekiiler Genetik Calismalarda Kullanilan Yontemler

Canlilarda ele alinan 6zellik / 6zellikler bakimindan fenotipik varyasyonun gevre ve
genotip olmak tiizere baslica iki kaynagi bulunmaktadir. Canlilar arasindaki genetik
varyasyon ise tizerinde durulan ozellik / Ozellikler bakimindan genotipik yapidaki
farkliliklar1 ifade etmektedir. Genetik materyal cesitli faktorlere bagl olarak degisiklige
ugrayabilir. Bunun sonucunda da bireyler arasindaki genotipik farkliliklar meydana
gelmektedir. Genetik materyalde meydana gelen farkliliklarin temel kaynag:
mutasyondur. Mutasyon (mutation) genetik materyalde meydana gelen ani ve kararl
degisiklikler olup, esas olarak niikleotit (nokta veya gen) ve kromozom seviyesinde
meydana gelen farkliliklar1 ifade etmektedir. Belirtilen mutasyonlara ilave olarak
homolog olmayan kromozomlar arasindaki parca degisimleri (translocation) ile eseyli
cogalan canlilarda homolog kromozomlar arasinda meydana gelen parca degisimleri
(crossing-over) de canlilar arasindaki genetik farkliliklarin temel nedenleri arasinda yer
almaktadir. Mutasyona ilave olarak sans, seleksiyon ve gogiin de birlikte etkisiyle
populasyonlarin gen ve genotip frekanslart degisiklige ugrayarak Hardy-Weinberg
genetik dengesinde olan bir populasyon, uzun yillar sonra koken aldigir populasyonun

genetik yapisindan ¢ok daha farkli bir yapiya sahip olabilmektedir.

DNA seviyesindeki varyasyon belirli bir lokusta farkli allellerin (veya farkli
niikleotitlerin) bulunmalari ile ortaya ¢ikmaktadir. DNA seviyesinde meydana gelen
varyasyon esas olarak iki tipte meydana gelmektedir. Bu farkliliklar belirli bir lokusta
niikleotit seviyesindeki farkliliklar ve par¢a uzunluk farkliliklar1 olarak ortaya
cikmaktadir (Sekil 2.5). DNA’nin bu degisken bolgelerindeki farkliliklardan
yararlanarak bireyleri tanimlamak ve bireyler arasindaki farkliliklar1 ortaya koymak
miimkiin olmaktadir. Bu amacla genomda var olan farkliliklar tespit etmek icin ¢esitli

metotlar gelistirilmistir (Butler 2005).
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Niikleotit farklilig1 (AB genotipi)

A alleli —------ AGASTAGACATT ------
B alleli ------- AGAQITAGACATT ---—-

Parca uzunluk farklilig1 (AB genotipi)

A alleli -—----- AATGJAATGJAA TG 3 mikrosatelit tekrar: (FNNIX€)3
B alleli ------ AATGJAATGEEEEES 2 mikrosatelit tekrar1 ( )2

Sekil 2.5 DNA molekiiliinde olusan farkliliklar (Butler 2005’den degistirilerek
¢izilmistir)

Son 40 yil igerisinde biyolojik organizmalarin genetik yapilar1 ve bunlarin evrimi
hakkinda 6nemli bilgilerin elde edilmesinde enzim polimorfizmi ile diger biyokimyasal
markerlerden etkin bir sekilde yararlamlmstir. Insanlarda ABO kan grubu sisteminde
oldugu gibi basarili 6ncii ¢alismalara ragmen, biyokimyasal genetik caligmalar1 ve
bunlarin canlilarin evrimi arastirmalarinda kullanimi esas olarak 1960 yillarindan sonra
hiz kazanmistir. Bu tip calismalar 1990’11 yillara kadar standart protokoller halinde
yaygin bir sekilde uygulanmistir. Biyokimyasal genetik calismalarin dogasindan
kaynaklanan kimi zorluklarin1 gidermek amaciyla DNA molekiili seviyesinde daha
duyarli yeni yontemlerin gelistirilme zorunlulugu ortaya c¢ikmustir. Bu amacla
gelistirilen ve yaygin olarak kullanilan yontemler arasinda DNA-DNA hibridizasyonu
(DNA-DNA hybridization), Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR, Polymerase Chain
Reaction), Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA (RAPD, Random Amplified
Polymorphic DNA), Cogaltilmis Parca Uzunluk Polimorfizmi (AFLP, Amplified
Fragment Length Polymorphism), Tek Niikleotit Polimorfizmi (SNP, Single Nucleotide
Polymorphism), Restriksiyon Parca Uzunluk Polimorfizmi (RFLP, Restriction
Fragment Length Polymorphism), Basit Dizilim Tekrarlar1 (SSR, Simple Sequence
Repeats), Ardisik Basit Tekrarlar (STR, Short Tamdem Repeat ya da Simple Tandem
Repeats) ya da mikrosatelitler (microsatellites) ve DNA dizi (DNA sequencing) analizi

gibi yontemler yer almaktadir.
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Yiiriitilen c¢alismanin amacina, calisilacak organizmanin tiirline ve arastirmanin
ylriitiilecegi laboratuvar olanaklar1 gibi ¢esitli nedenlere bagli olarak, molekiiler genetik
calismalarda daha duyarli sonuglarin elde edilebilmesi i¢in kullanilacak yontemin
belirlenmesi son derece Onemlidir. Arastirmanin planlanma asamasinda kullanilacak
olan yontemin belirlenmesi arastirmanin  yiiriitiilmesi, arastirma maliyetinin
belirlenmesi, elde edilecek sonuglarin daha duyarli olmasi ve ¢iktilarin yorumlanmasi
asamalarin1 dogrudan etkileyen ana faktordiir. Bu tip nedenlerden dolayr molekiiler
genetik  caligmalarinda  yararlanilan  giincel yOntemlerin  birbirlerinden olan
farkliliklarinin belirlenmesi ve bu farkliliklar dogrultusunda arastirma projelerinin
tasarlanmasina dikkat edilmesi son derece Onemlidir. Yaygin olarak kullanilan
molekiiler genetik yontemlerin ¢esitli kriterler bakimindan karsilastirilmasi Cizelge 2.4
(Avise 2004)’de verilirken, baz1 yontemlerin ayrim giicii ve hiz1 bakimindan farkli bir

sekilde degerlendirilmesi ise Cizelge 2.5 (Butler 2005)’de yapilmistir.

Cizelge 2.4 Bazi molekiiler genetik yontemlerin karsilagtirilmasi (Avise 2004)

Ele Alinan Kriter AFLP RAPD  SNP STR nRFLP mtRFLP  Allozim
Ayni anda ¢alisilan lokus say. Cok Cok Birkag Birkag Az Bir Cok
Lokus bagina allel sayist Az Az 2 Cok Cok Cok Cok
Sonuglarm tekrarlanabilirligi ~ Yiiksek Az Yiksek  Yiiksek Yiiksek Yiiksek Yiiksek

Varyasyon belirlenme orani Yiiksek  Orta Yiiksek  Yiiksek Yiiksek Yiiksek Orta

Markerin kalitim modeli Dominan Domina Kodomina Kodomina byt Kodomina
t nt nt nt nt

Uygulanma kolaylig1 Orta Kolay Zor Zor Zor Orta Kolay

Uygulanma siiresi Kisa Kisa Uzun Uzun Uzun Kisa Kisa

AFLP ¢ Cogaltilmis parga uzunluk polimorfizmi

RAPD :  Rasgele gogaltilmis polimorfik DNA

STR . Basit dizilim tekrarlar1 (short tandem repeat), ardisik basit tekrarlar (SSR, short simple repeat) ya

* da mikrosatelit

nRFLP ¢ Southern emdirim y6ntemi kullanilarak belirlenen restriksiyon parga uzunluk polimorfizmi

mtRFLP :  Mitokondriyel genomda belirlenen restriksiyon parga uzunluk polimorfizmi

Allozim :  Enzim polimorfizmi

SNP ¢ Tek niikleotit polimorfizmi
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Cizelge 2.5 Bazi molekiiler genetik yontemlerin ayirim giici ve analiz hizi
bakimindan karsilastirilmasi (Butler 2005°den degistirilerek ¢izilmistir)

RFLP

Yiksek Cok lokus sondasi

i  Coklu (multiplex) mikrosatelit
RFLP (SSR veya STR) lokuslari
Tek lokus sondasi :

Tekli mikrosatelit
(SSR veya STR) lokuslari

: ABO

Diisiik Kan grubu

Yavas Hizli
Analiz hiz1

Y ontemin
ayirim gucu

Cizelge 2.5’te Ornek olarak verilen ABO kan grubu analizleri birka¢ dakikada
yapilabilen ve bireyleri ayirmada kullanilan ilk genetik marker olmasina ragmen,
insanlar arasindaki farkliliklar1 ortaya koymada son derece yetersizdir. Buna karsilik
cok lokus sondalarinin kullanildigt RFLP yonteminin aymrim giicii yiikksek olmasina
ragmen Yyiiksek isglicli, zaman ve ileri diizeyde uzmanlik istemesi nedeniyle pek
kullanim alanina sahip degildir. Cizelge 2.5’e gore molekiiler DNA c¢alismalarinda
kullanilmast en elverisli yontem olarak, bir PCR isleminde ¢ok sayida lokusun
(primerin) ayni anda ¢ogaltilmasina olanak saglayan ¢oklu mikrosatelit yontemidir. Bir
PCR isleminde sadece tek bir lokusunun (primerin) cogaltildigi birka¢ mikrosatelit

lokusu da aragtirmalarda etkin bir sekilde kullanilmaktadir (Butler 2005).

2.4 Mikrosatelitler

Okaryotik canli genomlarinda ¢ok sayida ardisik tekrar DNA dizileri bulunmaktadir.
Satelit ya da mikrosatelit olarak ifade edilen bu ardisik tekrar DNA dizileri belirli bir
niikleotit biriminin ¢ok sayida tekrarlarindan olugmaktadir. Bu bdélgeler satelit (uydu)
DNA olarak adlandirilmakta olup bunlar kromozomun sentromer ve telomer (ug)
bolgelerinde yaygin olarak bulunmaktadirlar. Satelit terimi yogunluk gradient santrifuj
deneylerinde DNA molekiiliiniin bir veya daha fazla kii¢iik satelit bandlar1 seklinde

gbzlenmesi sonucunda kullanilmis bir terimdir. Yedi ve daha fazla niikleotit ¢iftinden
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olusan ardisik tekrar eden birimler minisatelit yada VNTR (Variable Number of Tandem
Repeat) olarak ifade edilmektedir (Butler 2005).

Mikrosatelitler ya da ardigik basit tekrarlar (STR-SSR) okaryotik genomda yinelenen
tekrar bolgeleridir. Bunlar iki ila alt1 niiklotit tekrarlarindan olusan tekdiize motiflerden
meydana gelmektedir. Su zamana kadar en ¢ok calisilan (dC-dA)n- (dG-dT)n
tekrarlaridir. Mikrosatelitler PCR ile kolay bir sekilde ¢cogaltilabildigi i¢in popiiler DNA

markerleri olarak degerlendirilmektedir.

Okaryotik genomlarda ardisik basit tekrarlarin varligi 1970°1i yillardan beri bilinmekte
ancak Okaryotlarin genetik materyalinde bu dizilerin her yerde dagilimi ve ¢ok sayida
olmasi ilk kez Hamada et al. (1982) tarafindan bildirilmistir. Ayni kisi (dC-dA),
tekrarlarinin  yiizlercesini mayalarda, binlercesini de omurgalilarda bulmustur

(MacHugh 1996).

1984 yilinda Tautz and Renz tarafindan yapilan arastirmalarda farkli organizmalardan
elde edilen genomik DNA’lar ile farkli basit dizi tekrarlar1 hibridize edilmis ve birgok
farkli dizi tekrarlan teyid edilmistir (MacHugh 1996). Yapilan hesaplamalar sonucunda
mikrosatelit yogunlugu kanathi genomunda (her 20-39 kb’da bir tane ve her 136-150
kb’da bir (CA);o tekrar), insan genomuna (her 6 kb’da bir tane ve her 30 kb’da bir
(CA)jo tekrar) nazaran daha azdir. Yaygin olan mikrosatelit tekrarlan tiirlere gore de
degisir. (CT), sineklerde (CA), dan daha yaygindir. Bitkilerde (AT), tekraralar1 ¢cokca
yaygin olmasma ragmen memelilerde nadirdir. Buna karsin bitkilerde (CA) nadir
bulunmasina karsilik memelilerde yaygindir. Kuslarda ise (CA), ve (CT), motifleri
memelilere gore 10-15 kat daha azdir (Primmer et al. 1997). Hughes and Piontkivska
(2005) yaptiklar1 c¢alismada insan ve tavuk kromozomlarini incelemisler ve
kromozomlardaki tekrar dizilerin 6zellikleri Cizelge 2.6’da kisaca gdsterilmistir. Butler
(2005)’mn bildirdigine gore insan DNA molekiili bir milyondan fazla polimorfik
mikrosatelit lokusu icermektedir. Bu mikrosatelitler insan genomu boyunca ortalama
her 10.000 niikleotitte bir mikrosatelit olacak sekilde dagilmis bulunmaktadir. insan

genomunun yaklagik % 3’ii mikrosatelitlerden olugsmaktadir.

Son yillarda mikrosatelit markerler, tavuklarin molekiiler genetik 6zelliklerini ve genom

haritalamasi i¢in standart tekniklerden biri haline gelmistir. Cekirdek DNA seviyesinde
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gelistirilen diger bir genetik marker yontemi SSR yontemi olup, STR ya da
mikrosatelitler olarak da ifade edilmektedir. Mikrosatelit lokuslardaki farkli alleller
PCR ile c¢ogaltilan DNA parcacigindaki farkli niikleotit dizisi motiflerinin
belirlenmesiyle ortaya konmaktadir. Her bir allelde tekrar eden birimlerin sayilari
birbirlerinden farklilik gostermektedir. Mikrosatelitler, lokus bagma 107 ile 10 gibi
ylksek mutasyon oranlarina sahiptirler ve buna bagli olarak da bir lokusta allel sayisi
olduk¢a fazla olabilmektedir. Bu iistiinliiklerinden dolayr mikrosatelitler, baglanti
(linkage) analizlerinde, birey ve 1rklarin tanimlanmasinda, irklar arasindaki farkliliklarin
ortaya konmasinda, populasyonlarin tanimlanmasinda, genom  haritalamasi
aragtirmalarinda ve evrim c¢alismalarinda oldukca giivenilir genetik markerler olarak
kabul edilmekte ve de yaygin olarak kullanilmaktadirlar. Ayrica allel sayisinin fazla
olmasi, kodominant markerler vermesi ve PCR ile kolaylikla c¢alisilabilmesi
mikrosatelitlerin kullanim oranin1 artiran diger faktorler arasinda yer almaktadir

(MacHugh 1996, Groenen et al. 2000, Avise 2004).

Cizelge 2.6 Insan ve tavuk kromozomalarindaki DNA dizi tekrarlarinin 6zellikleri
(Hughes and Piontkivska 2005)

Insan Tavuk
Incelenen kromozom say1s1 22 28
Toplam dizi uzunlugu 2.864.255.932 901.598.378
Tekrar dizi say1s1 4.698.717 1.160.319
(%) (% 44.9) (% 10.3)
Ortalama tekrar dizisi bg 274.0 [188.0] 79.7[25.0]
uzunlugu [ort] (sinirlar) (7-160.603) (6-7.096)

Her kromozomdaki ort
tekrar dizi sayisi. [ort]
(smurlar)

213.578 [219.247]
(57.109-409.783)

41.440 [14.860]
(319-283.761)

Molekiiler DNA analizlerde mikrosatelit lokuslarin ii¢ temel 6zelligi bulunmaktadir
(Sekil 2.6). Mikrosatelit lokusun ana bileseni ardisik tekrar eden birimdir ((gt)17). Bu

ardisik tekrar eden temel bilesenin 5° ucunda bulunan belirli uzunluktaki niikleotit
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siralarindan ileri (forward) primerin sentezlenmesinde yararlanilirken, 3° ucunda
bulunan belirli uzunluktaki niikleotit siralarindan ise ters (reverse) primerin
sentezlenmesinde yararlanilmaktadir. Mikrosatelit tekrar dizileri tekrar {initesinin
uzunluguyla adlandirmaktadir. Diniikleotit tekrarlar iki niikleotit ve bunlarin birbiri
sonrasi tekrarlarindan olusur. Triniikleotitler, tekrar {initesinde li¢, tetraniikleotitler dort,

pentaniikleotitler 5 ve hexaniikleotitler 6 niikleotitten olusur.

5°...ttggcagaaatttccacctttcttttttattattatttttgtgtatgtgtgtetatatatgtetetatgtgtgteaaatgaca

gtgatagagaggacagttttcttitgtgatgggttagaagogagteggagccggtggcaggaagecaggectget

tgtatcagacagct...3’

Sekil 2.6 Tavuk ADL0102 (G01547) lokusu (EK 1). Ardisik tekrar birimi (gt)17.
[leri (forward) primer 5’ttccacctttcttttttatt 3’
Ters (reverse) primer 5’ getecacteccttctaacce 3’

Mikrosatelitler tekrar biriminin igerigi, uzunlugu ve tekrar sayisinin degismesinin
yaninda tekrar eden birimin davranislarina dayanarak birkag¢ sinifta gruplandirilmaktadir

(Goldstein and Schlétterer 2001; Butler 2005). Bunlar;

1. Basit tekrar (simple repeat) ya da miikemmel (perfect) mikrosatelit lokuslarinda
tekrar eden ardisik 6zdes birim ((ct)8) kesintisiz olarak belirli bir uzunluga kadar
devam etmektedir. Ornegin, 5°..ctctctctctetetet..3”.

2. Mikemmel olmayan (imperfect) mikrosatelite lokuslarinda tekrar eden ardisik
0zdes birim ((ct)5g(ct)3) farkl bir niikleotit tarafindan kesintiye ugratilmaktadir.
Ornegin, 5’...ctctctctetgetetet..3”.

3. Kesintili (interrupted) mikrosatelit lokuslarinda tekrar eden ardisik 6zdes birim
((ct)Sgta(ct)3) az sayidaki niikleotitler tarafindan kesintiye ugratilmaktadir.
Ornegin, 5°...ctctctctetgtactetet...3”.

4. Birlesik (compound) mikrosatelit lokuslarinda igerikli farkli olan ardisik tekrar
birimlerden iki ya da daha fazlasinin bitisik olarak birlikte ((ct)4(gat)3)

bulunmasidir. Ornegin, 5°.. .ctctctctgatgatgat...3 .
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2.4.1 Mikrosatelitlerin fonksiyonlari

Proteinlerin % 14’4 tekrar dizileri icerir ve Okaryotlar 1ile prokaryotlar
karsilastirildiginda 6karyotlarda 3 kat daha fazla tekrar tinitesi vardir. Prokaryotik ve
okaryotik tekrar aileleri homolog olmayan aileler olarak gruplandirilmistir. Okaryotlarin
daha fazla tekrar bolgesi icermeleri, bunlarin yeni fonksiyonlara hizli uyum igin bir
avantaj oldugunu akla getirmektedir. Mikrosatelitlerin ¢esitli biyolojik olaylarda 6nemli

fonksiyonlar1 oldugu ispatlanmis ve bunlar Sekil 2.7°de gosterilmistir (Li et al. 2002).
2.4.1.1 Kromatin organizasyonu

Mikrosatelit dagiliminin bazi goriiniimleri 6zel kromozom yapilarinda bunlarin

muhtemel rollerini gostermektedir (Li et al. 2002).
2.4.1.2 DNA molekiiliiniin yapis1

Mikrosatelit DNA dizileri basit ve kompleks halka yapilar ile ¢ok ¢esitli sira dist DNA
yapilarinin yapimina neden olmaktadirlar. Insan sentromer tekrarlarindan olan
(AATGQG), cift kivrilmis atnali seklindeki DNA yapisini meydana getirmektedir (Li ef
al. 2002).

2.4.1.3 Sentromer ve telomer

Birgok tiirde kromozomlarin sentromer bdlgesi sentromer organizasyonunu etkileyen
cok sayida ardigik tekrar birimlerinden olusmaktadir. Domates ve seker kamisinin
sentromerik bolgelerinde tekli-ikili-liglii ve dort niikleotit uzunlugundaki mikrosatelitler

simiflandirilmistir (Li ez al. 2002).
2.4.1.4 Yeni kombinasyon

Cok sayida mikrosatelit ve minisatelit DNA’sinin rekombinasyon i¢in uygun bolgeler
gibi davrandig belirtilmistir. Bunu destekleyen arastirmalar memeli hiicrelerinde ve
mayalarda gosterilmistir. Iki niikleotitli tekrar dizileri rekombinasyon enzimlerinin
yiiksek ilgisinden dolay1 rekombinasyon igin tercih edilen bolgelerdir. Bazi mikrosatelit
dizileri DNA yapisindaki etkileri ile rekombinasyonu direkt olarak etkileyebilirler. Ayni

zamanda tekrar sayilar1 da rekombinasyonu etkilemektedir. Rec-A bagimli homolog

31



rekombinasyonlardaki GT/GC SSR bolgelerinin etkilerinin in vitro’da yapilan

kontrollerinde (GT) 7, 16 ve 37 tekrarlarim1 igeren DNA’da tamamlayict zincir

degisiminde molekiil sayisinin sirasiyla %100, %80 ve %30 azaldig: tespit edilmistir

SSR Fonksivonlari / Etkileri

(Li et al. 2002).

¢ Gen Aktivasyonun )
)\_Diizenlenmesi

Binding

Kromozomal DNA Sentromer Transkripsivon Proteini Translasyon

Organizasyon Yapist || &Telomer

Rekombinasyon | | MMR Sistemi

Hiicre
Dongiisi

Sekil 2.7 Mikrosatelitlerin fonksiyonlari (Li et al. 2002)
2.4.1.5 DNA replikasyonu ve hiicre dongiisii

Insan CHK1 geninin hiicre dongiisiinii kontrol eden bir rolii bulunmaktadir. Bu genin
kodlayici bolgeleri (A)y tekrarini igermektedir. Bu tekrarlar timorlerde mutasyon igin
potansiyel bolgelerdir. insan kalin bagirsak ve endometrial kanserlerindeki CHKI1
genindeki degisiklikler uzun (A) tekrarlarmin kararsizligr ile iligkilidir. A
tekrarlarindaki her bir A niikleotitin eklemesi ya da eksilmesi protein sentezinde cesitli

eksilmelere neden olmaktadir (Li et al. 2002).

2.4.1.6 DNA MMR sistemleri

DNA MMR (mismatch repair-yanlis eslesme onarimi) proteinleri replikasyon hatalarini

diizeltir ve birbirinden ayr diziler arasindaki rekombinasyonu engeller. Kiiciik MMR
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genlerini kodlayan bdlgelerde (A), tekrarlar1 bulunmustur. Bunlardaki degisimler

sentezlenecek protein miktarini etkilemektedir (Li ez al. 2002).
2.4.1.7 Transkripsiyon

Genlerin c¢alismasini etkileyen promotor bolgelerde mikrosatelit varligini gdsteren
birgok arastirma bulunmaktadir. Drosophila sicaklik-sok protein geni (hsp26) igin
promotor bolgedeki (TC), tekrarlarinin transkripsiyonu etkileyen elementler olarak
gbrev yaptig1 tespit edilmistir. Ikili-ii¢lii ve dértlii mikrosatelit tekrarlarindaki azalmalar

transkripsiyon faaliyetini degistirmektedir (Li et al. 2002).
2.4.1.8 Translasyon

Mikrosatelitler gen translasyonunu etkilemektedir. Ornegin mikrosatelirler Escherichia

coli’deki mRNA’larin translasyonunu (CA), artirmaktadir (Li ef al. 2002).

2.4.2 Mikrosatelit varyasyonun genetik temeli

Genomik mikrosatelitlerin ¢oklugu, ¢esitli fonksiyon ve etkileri onun mutasyon orani ile
iliskilidir. Mikrosatelit lokuslardaki mutasyon orani ¢esitli tiirlere gore degismekle
birlikte her generasyonda her lokusta yaklasik olarak 10°-10 arasinda degismektedir.
Mikrosatelit lokuslardaki mutasyon hizi genetik bilgi tasiyan herhangi bir gen
bolgesindeki (exon) nokta mutasyonlariyla karsilastirildiginda c¢ok yiiksek oldugu
sOylenebilir. Mikrosatelit lokuslardaki mutasyonu agiklamak icin iki temel genetik
model iizerinde yogun bir sekilde durulmaktadir (Sekil 2.8). Bu modeller esit olmayan
parca degisimleri (UCA, unequal crossing-over) ve DNA eksen-kaymasi (SSM, slip-
strand mispairing ya da slippage) modelleridir (Goldstein and Schlétterer 2001).

2.4.2.1 Esit olmayan parca degisimi

Esit olmayan parca degisimleri (UCA, unequal crossing-over) modeline gore,
mikrosatelit lokuslardaki farkliliklarin kaynagi esas olarak homolog kromozomlar
arasinda meydana gelen esit olmayan par¢a degisimleri sonucunda olusan yeni

kombnasyonlardir.
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2.4.2.2 DNA eksen-kaymasi

Mikrosatelit lokuslardaki mutasyonu aciklamak igin gelistirilen ikinci model DNA
molekiiliiniin sentezlenmesi sirasinda meydana gelen DNA eksen-kaymalaridir (SSM,
slip-strand mispairing ya da slippage). DNA eksen-kaymasi seklinde ortaya ¢ikan bu
mutasyon mekanizmasi ilk kez 1960’11 yillarda bir DNA molekiiliindeki niikleotit ya da
kodon kaymasi (frameshift) mutasyonlarin1 aciklamak {izere gelistirilmistir. DNA
molekiiliinlin sentezlenmesi sirasinda DNA polimeraz enzimi kalip DNA ekseninde
atlamalara neden olmaktadir. Yeni DNA ekseninin sentezlenmesi sirasinda DNA
polimeraz enzimi replikasyonu kesintiye ugratmakta ve kalip DNA ekseninden
ayrilmaktadir. Replikasyonun tekrar devam etmesiyle kalip DNA ekseninde belirli bir
bolgenin atlanmasina neden olan bir durum ortaya ¢ikmaktadir. Bunun sonucunda da
sentezlenmekte olan yeni DNA ekseninde gecici niikleotit kaymalari meydana
gelmektedir. Eksen-kaymasi, kisa tekrarli bir niikleotit dizi bolgesindeki komplementer
kisimlarin yanlis eslesmesinden kaynaklanan denatiire parcalarinin yer degisimini ifade
eder (Sekil 2.8). Tekrarlar kendilerine daha fazla iiniteler kazanirken daha fazla uzama
veya kisalma icin daha etkili yap1 saglarlar. Oligoniikleotitler ve polimeraz gesitleri
kullanilarak yapilan in vitro calismalar gostermistir ki eksen-kaymasi orani tekrar
tinitesinin (iki niikleotitlerde en ¢ok) biiyiikliigline ve onun dizi sirasina (dC-dG’ce
zengin dizilerde yavas) baglidir. Sekil 2.9’daki resim mikrosatelitlerde eksen-kaymasi
uzunlugunun olusumunu anlatan bir modeldir. Yapilan ¢aligmalar sonucunda agiklanan
bu iki modelden DNA eksen-kaymasi modelinin mikrosatelit lokuslarin olugmasina
neden olan temel genetik mekanizma oldugu belirlenmistir. Ancak, DNA eksen-
kaymasi modeli de tek basina mikrosatelit varyasyonu aciklamada yetersiz kalmaktadir.
Ciinkii DNA sentezi sirasindaki bazi hatalar diizeltilebilmektedir. DNA molekiiliiniin
sentezi sirasinda olusan hatalar1 diizeltmek i¢in iki dnemli (exonucleolytic proofreading
ve post-replication mismatch repair ) tamir mekanizmasi bulunmaktadir. Bu tamir
yontemleri vasitasiyla meydana gelen bir cok hata diizeltilirken bircogu tamir
edilememekte ve genomda kalict olarak korunmaktadir (Goldstein and Schldtterer

2001).

34



——— e N N e I o — H H H H —/ H H H H
REFLIEASYON REFLIEASYON REFLIKASYON REFLIKASYON
N | t , 4
! SLIPPAGE YENIDEN
: 1 ESLESME
. I

EXONOKLEOTIK M YANLIS ESLESME
AZATMA — TAMIRI
|

— ] H
: YANLIS ESLESME

—:Ej—- —{
B A o I o B e —CH%IHI!—

Sekil 2.8 Mikrosatelit lokustaki mutasyon mekanizmalarinin modellenmesi (Goldstein and Schlétterer 2001)

Modelde, bir mikrosatelit tekrari iceren ¢ift sarmalli DNA’nin replikasyon ve mutasyon islemindeki farkli asamalari gosterilmistir. DNA zincirleri ince ¢izgi,
mikrosatelit tekrarlar1 kutular ve devam eden replikasyon iglemi de okla isaretlenmistir
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Sekil 2.9 Mikrosatelit DNA eksen-kaymasi (slippage) modeli (MacHugh 1996)

a)

b)

©)

d)

Sekil 2.9°da verilen modelde DNA sentezi sirasinda ardisik basit dizi motifinde
(siyah bolge) bulunan gegici bir aralig ifade etmektedir.

Boslugun her iki kisminda eksen-kaymasi meydana gelir. Bu eksen-kaymasinin tek
bir birimin kayit dis1 olarak bir ¢ikint1 seklinde olustugu varsayilir.

Cikint1 mikrosatelit basit dizi boyunca hareket eder. Boslugun sol kisminda ¢ikinti
tek bir niikleotit ile karsilasir (beyaz kiiclik pozisyon) bu karsilasma mikrosatelit
basit dizi tekrarini kesintiye ugratir.

Bu engelleme daha fazla eksen-kaymasi olusumunu durdurur ve ¢ikinti zit yon
boyunca hareket eder.

Boslugun sag kisminda c¢ikintinin hareketi gizli kalmakta olup, islem eksen-
kaymasini kesintiye ugratacak olan tek bir niiklotitle (beyaz bolge) karsilasana
kadar devam eder.

Cikint1 uzama bolgesinden geriye dogru gidecek olsa da bu arada ki bosluk kapanir
ve list zincir bir tekrar daha uzun olur. Cogu kez yanlis eslesmeyi diizelten onarma
mekanizmalar1 bu yapiy1 tamir edebilirler. Fakat sartlara bagli olarak bazen uzunluk
degisikligi onarim mekanizmalarindan etkilenmeyerek genomunda kararli hale
gecebilir. Bu model in vitro ortamda basit dizilerin eksen-kaymasi ile uyumlu
olmakla birlikte, bu sira disi c¢ikintinin basit dizi motifi boyunca hareket
edebilecegini gostermektedir.
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2.4.3 Mikrosatelit mutasyon modelleri

Canlilarin evrimi ve molekiiler polimorfizmin nasil ortaya ¢iktig1 hakkinda cesitli
tartismalar bulunmaktadir. Bu tartismalarin son bulmasi amaciyla Kimura (1968) nétral
(yansiz) teoriyi (neutral theory) gelistirmistir. Bu hipotezde, meydana gelen genetik
varyasyonun mutasyon ve sansin (random genetic drift) birlikte etkileri sonucunda
notral allellerle muhafaza edildigi ifade edilmektedir. Kimura (1968), molekiiler
seviyede gozlenen c¢ogu polimorfizmin selektif olarak nétral oldugunu ve
populasyondaki gen rekanslarinin esas olarak sans ile korunabilecegini ileri siirmektedir

(Hartl and Clark 2007). Biiyiik 6l¢lide kabul edilen nétral teoride;

1. DNA niikleotit dizileri ya da amino asit siralarinda meydana gelen
mutasyonlarin organizmalarin ¢ogalmasi ve yasayabilmeleri iizerine ihmal
edilebilecek diizeyde ¢ok az bir etkisinin bulundugunu,

2. mutasyonlarin ¢ok az bir kisminin canli organizmalar i¢in faydali oldugunu,

3. mutasyonlarin dogal seleksiyonla belirlenemedigini ve

4. tirlerin cevrelerine uyum kabiliyetlerinde mutasyonlarin 6nemli bir etkisinin

bulunmadigini ifade edilmektedir.

Notral teori, canlilarin fizyolojik, morfolojik ve davranisla ilgili 6zelliklerindeki evrimin
dogal seleksiyonun bir sonucu olarak ortaya ¢iktigin1 ve bu tip o6zelliklerde sansin
etkisinin ¢ok az oldugunu (varyasyonun c¢ok az bir kisminin molekiiler DNA
seviyesindeki degisimlerden kaynaklanabilecegini) bastan kabul etmektedir. Notral
teoride, herhangi bir yontemle (DNA dizi analizi ve enzim elektroforezi) belirlenen
mutasyonlarin ¢ogunun Oldiiriicii etkiye sahip olduklari, bunun sonucunda dogal
seleksiyonla hizli bir sekilde populasyondan uzaklastirildiklar: ve bu nedenle de tespit
edilen varyasyona ¢ok az bir katki sagladiklar1 vurgulanmaktadir. Memeli genomlarinin
yaklagik olarak % 1.5’inin bir protein karsiligi oldugu diisiiniildiigiinde, nikleotit
dizilerinde meydana gelen farkliliklar ya protein seviyesindeki farkliliklara
doniistiiriilemez ya da amino asit siralarinda meydana gelen farkliliklarin ¢ogu canlinin

fizyolojisi lizerine ¢ok az bir etkiye sahip bulunmaktadir (Hartl and Clark 2007).

Dogal bir populasyondaki organizmalar arasinda bir ¢ok genin ikiden fazla alleli

bulunmaktadir. Mutasyon baskisi altinda genetik varyasyonun beklenen seviyesini
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tahmin etmek Onemlidir. Geleneksel yontemde genetik varyasyon heterozigot
genotiplerin oran1 ile Olgiilmektedir. Bdyle bir durumda, eger bir lokustaki
heterozigotluk sadece mutasyon baskisi altinda beklenenden daha yiiksek ise, diger
faktorler o lustaki genetik varyasyonu koruma yoniinde faaliyet gdstermektedirler.
Diger taraftan, eger bir lokustaki heterozigotluk beklenenden daha kiigiik bir ise, boyle
bir durumda diger faktorler o lokustaki genetik varyasyonu azaltma egiliminde faaliyet
gosterirler. Bir lokusun heterozigotlugu allel sayilar1 ve allellerin nisbi frekanslarinin bir
fonksiyonudur. Prensip olarak, herhangi bir lokustaki allel sayist ¢ok fazla olabilir.
Ornegin, 300 amino asitlik bir proteini kodlayan bir gen 900 niikleotitlik bir uzunluga
sahip oldugunda, her bir niikleotit bdlgesinde A, T, C ve G niikleotitlerinden sadece
birisi bulunabileceginden toplamda muhtemel allel sayis1 4’ (=10°*?) olacaktir. Boyle
bir durumda herbir mutasyonun populasyonda heniliz bulunmayan yeni bir alleli
meydana getirme ihtimalinden s6z edilebilir. Bu durum, mutasyonun sonsuz allel
modeli (IAM, infinite alleles model) olarak ifade edilmektedir. Bu modelde herbir
mutasyonun yeni bir allel olusturacagi varsayimindan hareketle, niikleotit dizilimi
bakimindan 6zdes olan iki allel (0nceki generasyonlarda bulunan ortak bir allelin
kopyalar1 olacaklar1 i¢in) ortak atadan dolayr Ozdes (identity by descent) olmak
zorundadir. /4AM mutasyon modelinde, tekrar biriminin sayisini igeren mutasyon daima
daha 6nce populasyonda bulunmayan yeni bir allel ile sonu¢lanmaktadir (Hartl and

Clark 2007).

Mikrosatelit lokuslarda meydana gelen mutasyonlarin  teorik  temellerinin
aciklanmasinda iki klasik mutasyon modeli yaygin olarak ele alinmaktadir. Bunlardan
birincisi, yukarida agiklanan ve 1970’lerin baslarinda Kimura and Crow (1964)
tarafindan gelistirilen sonsuz allel modelidir (/4M). Digeri ise IAM modeline karsi
alternatif olarak Kimura and Ohta (1978) tarafindan gelistirilmis olan adim adim
mutasyon (SMM, stepwise mutation model) modelidir. Sekil 2.10°da verilen SMM
modelinde, mutasyon bolgesinde meydana gelecek yeni bir allelin daha once
populasyonda mevcut bir allelin yeni bir kopyasi olmasi ve bu kopyanin tekrarlanmasi
(mikrosatelit lokus (CT)5 veya (AG)9 gibi tek tip tekrar birimlerinden olusmaktadir)
veya kaybedilmesi seklinde olustugu kabul edilmektedir (MacHugh 1996; Goldstein
and Schlétterer 2001).
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IAM ve SMM gergekten de birbirlerinden olduk¢a farkli iki zit varsayimla
tanimlamaktadir. Her iki modelde de yeni allellerin meydana gelmesi elde edilen denge
dagilimlar1 ve notral teori (populasyonlar alt populasyonlara ayrilmadigi ve seleksiyon
veya mutasyonun sinirlarinin  belirlenmedigi kabul edilen bir denge durumu)
varsayimlar1  altinda sans faktoriiyle kazanilmast ya da kaybedilmesiyle
dengelenmektedir. Allel frekanslarinin dagilimi mutasyon ve sans faktorleri tarafindan
belirleniyorsa, minimum allel sayis1 SMM ile, maksimum allel sayis1 ise /AM ile tahmin
edilmektedir. SMM yonteminde diger bir ayrim noktast ayni elektroforetik hiza sahip
olan allellerin durum itibariyle 6zdes (identical by state) olmalaridir. Bu allellerin ortak

atadan dolay1 6zdes (identical by descent) olmamalar gerekmektedir (MacHugh 1996).

v/2 v/2 v/2 /2 v/2 v/2

¥ N N N K\
A: A, A, A A: A: As

RS AS

Sekil 2.10 Adim adim mutasyon (SMM) modeli (MacHugh 1996)

v = mutasyon hiz1 A= allelik durum
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2.5 Kaynak Arastirmasi

Diinya’da tavuk tiiriiniin ¢esitli irk ve hatlarinin tanimlanmasina ve aralarindaki
benzerliklerin / farkliliklarin ortaya konmasina yonelik olarak ¢ok sayida mikrosatelit
lokusundan yararlanilarak oldukca fazla aragtirma yapilmistir. Bu boélimde ozellikle

yerli tavuk 1rklar lizerinde yapilan ¢aligmalarin 6zetlerinin verilmesine ¢aligilmustir.

Tirlerin ve wklarin evriminde gostermis olduklar1 farkliliklarin belirlenmesinde ve
aralarindaki filogenetik iliskilerin tespit edilmesinde tavugun model organizma olarak
onemi giderek artmaktadir. Bunun baglica sebepleri; tavuk genomun kiigiikliigii
(memelilerin 1/3’1 kadar), genomda yer alan ardigik tekrar eden dizinlerin azlig1 ve
genetik bilgi tasimayan (intron) bolgelerin az sayida olmasidir. Bunlarin disinda makro
(3-6 um uzunlukta) ve mikro (0.5- 2.5 pm uzunlukta) kromozomlara sahip olmas1 da

yine énemli bir avantaj1 olusturmaktadir (Hughes and Piontkivska 2005).

Groenen et al. (2000)’un bildirdigine gore, tavuklarda ilk baglanti haritast 1940’11
yillarda yaymlanmigtir. 2000 li yillara kadar DNA markerleri esas alinarak ii¢ farkl
temel tavuk populasyonu kullanilarak ii¢ farkli baglant1 (/inkage) haritas1 gelistirilmistir.
Bunlardan sirasiyla birincisi sadece RFLP markerlerine dayali olusturulan Compton
haritasidir (C). Ikincisi RFLP, RAPD ve CR1 (chicken repeat element) markerlerine
gore hazirlanan East Lansing haritasidir (EL). Ugiinciisii ise 801 adet mikrosatelit
lokusu ile AFLP markerleri kullanilarak yapilmis olan F, populasyonuna dayanan
Wageningen Universitesi haritasidir (WAU). Bu ii¢ temel harita bir uluslar arasi bilim
insanlarindan olusan bir komite tarafindan birlestirilmis ve ortak bir harita (CCG-MAP)
lizerinde anlasmaya varilmistir (Cizelge 2.7). Uzerinde anlasma saglanan CCG-MAP
haritasinda tavuk genomu toplam 1889 lokustan olusmaktadir. 480 lokus 50 farkl
kromozom (baglant1 grubunda) iizerinde yerlestirilmistir (EK 2). Tiim baglant1 haritalari
birlikte degerlendirildiginde olusturulan CCG-MAP tavuk baglanti haritasinin toplam
uzunlugu 4000 cM’dur.
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Cizelge 2.7 Wageningen Universitesi (WAU), East Lansing (EL) ve Compton ( C )
genetik haritalari ile bilim insanlarinin iizerinde anlagma sagladiklar1 CCG-
MAP baglant1 haritasi (Groenen et al. 2000)

WAU EL C CCG-MAP
A. Lokus
WAU 1011 290 119 923
EL 290 1068 195 1050
C 119 195 447 428
Tip I lokusu 93 252 107 350
Baglanti gruplar 34 42 36 50
B. Markerler
Mikrosatelit 573 479 190 801
Minisatelit — 34 30 40
RFLP — 92 191 244
AFLP 350 202 — 552
SSCP — 50 15 59
ASO — 71 1 71
RAPD — 65 — 65
CR1 — 47 — 47
Klasik — 10 2 10

A. lokus: farkli haritalardaki lokus sayisini, B. Markerler ise farkli haritalardaki markerlerin tipini ifade
etmektedir

Uluslararas1 Tavuk Genom Analizi Birligi (International Chicken Genome Sequencing
Consortium 2004) tarafindan Gallus gallus, kirmizi yabani tavuk (RJF) genomuna ait
ilk DNA dizi analizi sonuglar1 yayinlanmistir. Tavuk genomunun yaklasik 1 milyar
b¢’den olustugu, 20,000-23,000 gene sahip oldugu ve yaklasik olarak 310 milyon yil
once memeli genomundan ayrildigi tahmin edilmektedir. Ortak atadan gelen tavuk ve
memeli genomunda farkli kromozomlar arasi parca degistirme oranin diisiik oldugu ve

bunun yerine herbir kromozom icinde yeniden yapilanmalarin daha yaygin oldugu

bildirilmektedir.

Avrupa Birligi (AB) tarafindan desteklenen Avrupa tavuk irklarindaki biyogesitliligi
arastiran AVIANDIV (Development of Strategy and Application of Molecular Tools to
Assess Biodiversity in Chicken Genetic Resources) projesi, dnceki tanimlamalar ve
molekiiler araclar1 kullanarak tavuk genetik c¢esitliligi {izerinde yogunlagsmistir.
Projenin, alti gruba ayirdiklar1 toplam 52 farkli populasyondan ve her bir
populasyondan 50 birey olmak iizere alinan DNA havuzuna dayali sonuglar

yaymlanmistir. S6z konusu arastirmada 22 mikrosatelit marker kullanilarak calisilan
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populasyonlar arasindaki ortalama allel sayis1 9.6 ve ortalama heterozigotluk degeri
0.47 olarak hesaplanmustir. Calisilan 52 populasyonda 22 mikrosatelit lokus bakimindan
toplam 213 farkli allel belirlenmis ve 32 populasyonda o populasyonlara 6zgii alleller
tespit edilmistir. Ayrica, ad1 gegen ¢alismada 65 farkl tavuk irkinin kendi cografi koken
ve 1slah tarihgelerine uygun olarak siiflandirildigi da bildirilmistir (Hillel ez al. 2007).

Asya ve Avrupa tavuk 1rklarindan 14 Fransiz, 4 Tayvan, 1 Cin ve 1 Japon irkindan (her
bir irktan 22-48 tavuk) orneklenen toplam 687 tavuk 22 mikrosatelit lokus kullanilarak
tanimlanmis ve elde edilen sonuglar AVIANDIV projesinde ¢alisilan 15 1rkin
sonuclariyla karsilastirilmistir. Fransiz ve Asya irklarinda toplam 161 allel tespit edilmis
olup, ortalama allel sayis1 Fransiz irklarinda 6.6 olarak, Asya irklarinda ise 5.6 olarak
hesaplanmistir. Ortalama heterozigotluk Fransiz irklarinda (0.505) Asya irklarindakine
(0.477) oranla daha yiiksek bulunmustur. Tavuk populasyonlar1 arasindaki farkliligin
(genellikle Fsy < 0.1) kiigiik oldugu bildirilmistir (Berthouly et al. 2008).

Asya, Avrupa ve Ortadogu’da yetistirilen 64 1rkta 1970 tavuk tizerinde 29 mikrosatelit
marker lizerinde durulmustur. Aragtirmada ortalama allel sayis1 11.4, ortalama He 0.51
ve Ho 0.46 olarak hesaplanmistir. Avrupa yerli irklarinda tespit edilen bu diisiik genetik
cesitliligin nedeni populasyonlarin  kiiciik olmast ve fenotipik benzeyenlerin

ciftlestirilmesi olarak agiklanmistir (Granevitze et al. 2007).

Iran yerli tavuk 1rklarinda 5 mikrosatelit lokus bakimindan ortalama allel sayis1 (3-6) ile

ortalama heterozigotluk (0.62-0.79) degerleri tespit edilmistir (Shahbazi et al. 2007).

Zimbabwe, Malawi ve Sudan’da bulunan 13 populasyonda 29 mikrosatelit lokus
bakimindan yapilan ¢alismada, ortalama allel sayis1 9.7 +£5.10 olarak, ortalama He 0.7
+0.02 ve ortalama Ho ise 0.5 +£0.04 olarak belirlenmistir. Fsy degerleri Zimbabwe tavuk
populasyonlarinda 0.008, diger Afrika populasyonlarinda 0.039 ve referans
populasyonlarinda ise 0.357 olarak hesaplanmigtir (Muchadeyi et al. 2007).

Bolivya, Hindistan, Nijerya, Kamerun, Almanya ve Tanzanya’dan orneklenen 405
tavuk 22 mikrosatelit lokus bakimindan ¢alisilmistir. Calisilan biitiin populasyonlarin
yiiksek seviyede heterozigotluga (0.45-0.67) sahip oldugu bildirilmistir. Elde edilen PIC

degerleri 0.14-0.72 arasinda degismistir. Yapilan filogenetik analiz sonucunda
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populasyonlarin kendi iilke orijinlerine gore gruplandirildigi ve sadece Kamerun
kaynaklt populasyonlarin Hindistan ve Bolivya’nin bir alt grubu imis gibi

siniflandirildirildig: bildirilmistir (Wimmers et al. 2000).

Kenya, Uganda, Etiyopya ve Sudan yerli tavuk irklar1 arasindaki akrabalik iliskilerini ve
genetik farkliliklari tespit etmek i¢in ISAG/FAO’nun 6nerdigi 30 mikrosatelit primer
kullanilmistir. Fsr ve genetik uzaklik degerlerinden hareketle yerli irklarin birbirleriyle

benzer genetik yapida olduklari belirtilmistir (Mwacharo et al. 2007).

Uzun kuyruklu 9 Japon yerli tavuk irklari ile 2 ticari irkin materyal olarak kullanildigi
calismada, ortalama allel sayisi (2.60-4.07), ortalama He (0.293-0.545) ve PIC degerleri
(0.250-0.478) tahmin edilmistir (Tadano et al. 2007). Yabani tavuktan biiyiik farkliliklar
gosteren 7 Bantam (kiiciik yapili tavuk 1rki) ki ile RJF’nin karsilagtirilagtirildig
aragtirmada, 40 mikrosatelit lokus tizerinde durularak toplam 305 allel tespit edilmistir
ve bunlarin 27 tanesinin RJF’ye 6zgii oldugu bildirilmistir. Yedi bantam 1rki ile RJF
arasinda yiiksek genetik farklilik bulunmustur (Fsy= 0.438) (Tadano et al. 2008).

Kore’nin 4 farkl yerli tavuk 1rki ile Kore dis1 kokenli 4 farkli irkin 15 mikrosatelit lokus
bakimindan karsilastirildigi calismada, allel sayis1 (5-14), PIC (0.562-0.872), ortalama
Ho (0.584) ve ortalama He (0.630) istatistikleri hesaplanmistir. Populasyonlar

arasindaki genetik uzaklik degerlerinin 0.149-0.855 arasinda degistigi bildirilmistir
(Kong et al. 2006).

Kuzey Vietnam’mn daglik kesiminde yetistirilen H’mong tavugunun ¢ farkh
populasyonunda genetik cesitlilik 29 mikrosatelit lokus bakimindan arastirilmig ve
toplam 186 allel gozlenmistir. Arastirmada, ortalama allel sayisinin 6.41 oldugu,

heterozigotluk degerinin 0.627 ile 0.668 arasinda degistigi ve populasyonlara 6zgii 44
allelin tespit edildigi bildirilmistir (Cuc et al. 2006).

Cin yerli irklar ile ithal edilen yumurtaci ve et¢i irklarin sahip oldugu genetik cesitlilik
protein polimorfizmi, RAPD ve mikrosatelit markerler kullanarak arastirilmistir. Protein
polimorfizmi bakimindan Cin yerli wrklar1 ile etciler arasindaki farkliliklar tespit
edilememistir. RAPD sonuglart Cin yerli wrklarinda yiiksek, etcgilerde orta ve

yumurtacilar da diisiik genetik ¢esitliligi ve yerli wrklar ile et¢i ve yumurtacilar arasinda
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kiiciik farkliliklar1 ortaya c¢ikarmustir. Yumurtacit ve et¢iler arasinda biiyiik farklilik
gozlemlenmistir. Mikrosatelit polimorfizmi yerli irklarda yiiksek, yumurtacilarda diistik
genetik ¢esitlilik gostermistir. Etciler ile Cin yerli rklar1 arasinda yakin bir iliskinin
oldugu tespit edilmistir. Cin yerli irklarinda hesaplanan biiyiik genetik cesitlilikten
hareketle yerli irklarin Cin’de tavuk et kalitesi 1slahindaki aciklar1 karsilayabilecek
nitelikte oldugu vurgulanmistir (Zhang et al. 2002). Cin’de yetistirilen yedi yerli tavuk
irkinda bes mikrosatelit lokus bakindan ortalama He 0,3327-0,4000, PI/C degerlerinin
ise 0,6169-0,7027 arasinda degistigi bildirilmistir (Cheng et al. 2003). Cin’de 11 yerli
tavuk 1rkinin koruma altindaki populasyonlarinda 20 mikrosatelit lokus bakimindan 176
allel tespit edilmistir. Arastirmada ortalama allel sayis1 (8,8), ortalama heterozigotluk
(0,6800-0,7116) ve PIC (0,6329-0,7023) degerleri hesaplanmistir (Gao et al. 2004).
Cin’de yetistirilen 12 yerli tavuk irkinda 7 mikrosatelit lokus bakimindan ortalama
heterozigotlugun 0,3514-0,5929 arasinda degistigi tespit edilmistir (Wu et al. 2004).
Cin’in Sinchan bolgesindeki 8 yerli tavuk 1rki tizerinde yapilan arastirmada ¢alisilan 30
mikrosatelitten 24’linlin polimorfik yapida oldugu ve ortalama heterozigotlugun 0,681
olarak bulundugu bildirilmistir (Tu et al. 2005). Cin’de 4 farkli bolgede yetistirilen
Haimen populasyonlarinda, 15 mikrosatelit lokus bakimindan P/C degerlerinin 0,607 ile

0,651 arasinda ve genetik uzakliklarin ise 0,1691-0,3372 arasinda degistigi belirtilmistir
(Olowofeso et al. 2005).

Tiirkiye’den Almanya’ya gotiiriilen Denizli tavugu ve melezlerini de igeren ve ayrica
Ukrayna ile Almanya’da bulunan yabani ve ticari 20 tavuk populasyonunda 14
mikrosatelit marker kullanarak yapilan arastirmda ortalama allel sayisinin 2-21 arasinda

degistigi ve elde edilen dendogramin calisilan populasyonlar arasindaki akrabalik ve

genetik farklilig1 yansittigi bildirilmistir (Romanov and Weigend 2001).

Son yillarda, tavuklar1 da igeren ¢ok sayidaki ¢iftlik hayvanlar iizerinde yapilan genetik
varyasyon belirleme caligmalarinda mikrosatelitler yaygin bir sekilde kullanilarak
basarili uygulamalar yapilmaktadir (Romanov and Weigend 2001, Delany 2003). 2004
yilinda, ISAG ve FAO Kkarsilastirilabilir ve bir 6rnek sonuclarin elde edilmesine
yardimc1 olmak amaciyla, tavuklarda genetik varyasyon tespit etmeye yoOnelik
arastirmalarda etkin bir sekilde kullanilabilecek 30 mikrosatelit lokusun oncelikle

calisilmasini tavsiye etmistir. Yapilan arastirmalarda kullanilan mikrosatelit marker
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sayis1 20 ila 40 arasinda, ¢alisilan 1rk ya da populasyon sayisi ise 5 ila 65 arasinda
degismektedir. Yapilan arastirmalarin  c¢ogu lokal 1rklarin tanimlanmasinda
kullanilabilecek eksik verilerin elde edilmesi {iizerinde yogunlagmaktadir. Cizelge
2.8’de, FAO nun o6nerdigi 30 markerden 28’1 i¢in, 100 kadar irki i¢eren veriler yeni
yayinlanmig bulunmaktadir (Weigend and Groeneveld 2008).

Hillel et al. (2007), 29 mikrosatelit lokus bakimindan STRUCTURE analizi yardimiyla
65 farkl tavuk populasyonun (rastgele secilen 2.000 tavuk) kendi cografi kdken ve 1slah
tarihgelerine uygun olarak birbirinden farkli gruplarda acikca siiflandirildigini
bildirmistir. Granevitze et al (2007), siiri biiyiikliklerinin kiigiik olmasi ve
benzeyenlerin ¢iftlestirilmelerine bagli olarak Avrupa yerli tavuk irklarinda genetik
varyasyonun nisbeten diisiik oldugunu tespit etmistir. Buna karsilik genetik
varyasyonun Afrika ve Asya’da bulunan yerli tavuk populasyonlarinda daha yiiksek

oldugu bildirilmektedir (Muchadeyi et al. 2007, Berthouly 2008).

Tavuk genetik kaynaklarin1 tanimlamak, bunlar1 koruma altina almak ve bu gen
kaynaklarindan en yiiksek oranda faydalanmak amaciyla daha duyarli yontemlerin
gelistirilmesi zorunlulugu acgikca ortaya ¢ikmaktadir. Bu amagla kullanilan molekiiler
genetik tekniklerden biri de tek niikleotit polimorfizmidir (SNPs, single nucleotid
polymorphism). SNP muhtemel diger 3 niikleotitden birinin yer degistirmesiyle olusan
en kiiciik DNA varyasyonudur. SNP herhangi bir amino asit karsilig1 olan (exon) ve
olmayan (intron) bolgelerde genetik polimorfizmin en yaygin olan sinifidir.
Populasyonlarin tanimlanmasinda ve aralarindaki benzerlik ve farkliliklarin ortaya
konmasinda, mikrosatelitler basarili bir sekilde kullanilan temel marker tipi olmasina

ragmen, son yillarda SNP’lerden de biiyiik 6l¢iide yararlanilmaktadir.
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Cizelge 2.8 FAO’nun 6nerdigi 30 mikrosatelit lokusun tamamini ya da birkag setini kullanan yedi arastirmanin 6zetlenmesi (Weigend

and Groeneveld 2008)
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Berthouly 2008  Fransiz, Asy 20

Granevitze 2007  Asya, Avrup 65
Muchadeyi 2007 Zimbabve 13
Mwacharo 2007  Bati Afrika 19

Rosenberg 2001 Avrupa 20
Tadono 2007 Japon 11
Tadono 2008 Japon 8
Zanetti 2007 italyan 5
Genotipi yapilan toplam 1rk say1st 135 135 135 135 135 135 130 130 130 130 128 128 125 120 # #

* FAO tarafindan tavsiye edilmemistir

Kaynaklar Irklarmn

MCW0078
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MCWO0183
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MCW0034
MCWO0216
LEIO166
MCWO0014
MCWO111
MCW0098
ADLO112
LEI0234
MCW0206
MCWO0123
MCWO0165
MCWO0103
MCWO0104
MCWO0016
MCW0020
MCW0284
LEI0192
ilave marker
sayist

ADL0268

a

g
kokeni %
Berthouly 2008  Fransiz, Asya 20
Granevitze 2007 Asya, Avrupa
Muchadeyi 2007 Zimbabve
Mwacharo 2007 Bat1 Afrika
Tadono 2007 Japon
Tadono 2008 Japon
Zanetti 2007 italyan
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Genotipi yapilan toplam irk sayisi 135 135 135 135 135 135 130 130 130 130 128 128 125 120 118 118 118 118 118 113 113 113 115 115 98 98 98 98 19 19

Calismalarda kullanilan markerler renkli olarak isaretlenmistir. Kaynak, irklarin kokeni, her ¢alismada kullanilan irk sayisi ve FAO nun 6nermedigi ilave markerler
ve degerlendirilen lokuslardaki toplam 1rk sayisi verilmistir. Gri gélgeli lokuslar standart analizler i¢in basarili bir sekilde standart hale getirilmistir (Berthouly et al.
2008). Bu tabloda gosterilmeyen ilave ¢aligmalar da bulunmaktadir. Bunlar yalnizca ticari veya islah hatlarina yogunlagmis olan yada FAO’nun 6nermedigi marker
kullanan ve DNA havuzunun kullanildigi ¢aligmalardir.



Uluslararas1 Tavuk Genom Analizi Birligi (International Chicken Genome Sequencing
Consortium 2004) tarafindan RJF, yumurtaci, et¢i ve Silkie tavugu kullanilarak 2,8
milyon SNP iceren tavuk genomunun genetik varyasyon haritas1 hazirlanmistir. Bu
harita, ii¢ evcil tavuk 1rki ve bunlarin atast RJF’nin DNA dizilerinin karsilastirilmasi
sonucunda ortaya ¢ikmustir. Tespit edilen SNP’lerin diizeltilmesinden sonra birden fazla
hatta 2,833,578 degisik bolge ya da 1,06 gigabaz (Gb) genom boyunca her 374 baz
ciftinde potansiyel bir markerin bulunabilecegi tahmin edilmektedir. Bu verilerin
giivenilirligini test etmek i¢in bu tavuklarda bulunan 295 SNP’nin dizi analizi yapilmis
ve SNP’lerin % 94’iinlin dogrulugu teyid edilmistir. Elde edilen verilere gore, her ¢ift
kombinasyonu yaklastk her kb' ‘de bes SNP tespit edilmistir. Diger tiirlerle
karsilastirildiginda; her kb'’de bes SNP oramnin insan ve evcil kopekten 6-7 kat,
gorilden ise 3 kat daha fazla oldugu belirtilmistir.

Cok yakin bir gelecekte molekiiler genetik arastirmalardaki hedef, herhangi bir
fonksiyonel {iriin karsiligi bulunan DNA bolgesi ile genom analizlerinde kullanilan
modern yontemler arasinda bir baglant1 kurmaya yonelik ¢alismalar olacaktir. Bu amaca
yonelik olarak SNPs (single nucleotide polymorphisms)’lerin essiz bilgi kaynaklari
olabilecegi diisliniilmektedir. Genomda bulunduklari yer ve fonksiyonlarina bagl olarak
biyogesitlilik caligmalarinda SNPs’lerin kullanimi farkli filogenetik iliskilerin ortaya
c¢ikarilmasina da onciiliik edebilecektir (Soller et al. 2006).

AVIANDIV projesinde, birbirinden olduk¢a farkli genetik yapilara sahip 10
populasyondan (herbir populasyondan 10 tavuk) olusan her bir grubta ortalama olarak
50 b¢’nde bir SNP bulunmustur (Schmid et al. 2005). Bildirilen bu SNP frekans1 ICPM
(International Chicken Polymorphism Map Consortium) tarafindan belirtilen SNP
frekansindan daha yiiksektir (Wong et al. 2004). ICPM tarafindan yliriitiilen arastirmada
cesitli evcil rklarin dizi analizleri karsilastirilarak 1000 bg basina 5 SNP nin tespit
edildigi bildirilmektedir. AVIANDIV projesinde SNP frekansinin tahmin edilenden ¢ok
daha fazla olmasiin gerekgesi olarak proje kapsaminda 6rneklenen tavuk irklarinin ¢ok

farkli populasyonlar1 yansittyor olmasi gosterilmistir (Weigend and Groeneveld 2008).

Diger ciftlik hayvanlarinda oldugu gibi, tavuk genomu analizlerinde kullanilmak {izere

60K’lik biiytklige sahip SNP arrayleri gelistirmek i¢in girisimler yapilmstir.
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Tavuklardaki genetik varyasyonu ortaya ¢ikarmak amaciyla az sayida SNP lokusunu
iceren ¢alismalar hali hazirda zaten yapilmaktadir. Ticari tavuk hatlar1 ve diger kaynak
populasyonlarinda yapilan yaklasik ~3.000 SNP markeri temelinde, her ticari 1slah hatti
genetik varyasyonunun % 70 veya daha fazlasin1 kaybetmistir. Kaybedilen bu genetik
varyasyonun ancak % 25°lik kisminin biitiin ticari tavuk hatlarinin birlestirilmesiyle
tekrar geri kazanilabilecegi ifade edilmektedir. Modern 1slah yontemlerinin bu allel
kayiplarinin ana nedeni olmadigi, allellerin ¢ogunlugunun var olan endiistrinin
olusumundan Once kaybedildigi belirtilmistir. Andreescu et al. (2007), 1. ve 4.
kromozomlarda sirastyla 959 ve 398 SNPs verilerini kullanarak dokuz ticari et¢i tavuk
hattinda baglant1 derecesini (LD, linkage disequilibrium) degerlendirmistir. Arastirma
sonuclari, genetik varyasyon calismalarinda SNP’lerin etkin bir sekilde
kullanilabilecegine iligskin 6nemli ipuglar1 ortaya koymustur (Weigend and Groeneveld
2008). Tavuk genomu calismalarinda elde edilecek SNP verilerinin, molekiiler seviyede
fonksiyonel oOzelliklerdeki genetik varyasyonun degerlendirilmesine ve genlerin
biyolojik fonksiyonlarmin aciklanmasina yardimei olacak yeni bir seviye getirecegi

acikca goriilmektedir (Weigend and Groeneveld 2008).

Molekiiler DNA markerleri kullanilarak Tiirkiye yerli tavuk irklarinin tanimlanmasi
amacia yonelik sadece bir yayina rastlanilmistir. Kaya and Yildiz (2008) tarafindan
yapilan s6z konusu arastirma bu tez ¢aligmasinda elde edilen arastirma sonuglarindan
Ozetlenmistir. Tiirkiye’de ticari olarak yetistirilen tavuk hatlarinda PCR-RAPD teknigi
kullanilarak yapilan iki arastirmaya rastlanilmistir. Bu arastirmalarda da esas olarak
hatlar i¢i genetik varyasyon ile hatlar arasindaki genetik uzakliklarin belirlenmesine
calistlmistir (Ivgin ve Bilgen 2002; Kaya 2003). Ankara Tavuk¢uluk Arastirma
Enstitlisti’'nde yetistirilen 10 yumurtaci saf hat arasindaki genetik cesitliligi arastiran
Okumus and Kaya (2005), 10 adet RAPD primeri kullanarak yaptiklari ¢calismalarinda,
9 primerin polimorfik oldugunu, hatlar arasinda 35 monomorfik ve 15 polimorfik bant
tespit ettiklerini, hatlarin genetik benzerliklerini gosteren filogenetik iliskiyi ortaya

koyarak ticari hatlar arasinda yiiksek benzerligin bulundugunu belirtmislerdir.
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3. MATERYAL VE YONTEM
3.1 Materyal
3.1.1 Canh materyal ve drnekleme

Arastirmada hayvan materyali olarak, Tarim ve Koyisleri Bakanligi Lalahan Merkez
Hayvancilik Arastirma Enstitiisii (Ankara), Denizli Horozu Uretme Istasyonu (Denizli)
ve Denizli ile Sinop illerinde gesitli dzel isletmelerde (Ismail Mizrakli-Gerze, Unal
Sahin-Gerze, Cahit Gengsoy-Gerze, Ismail Fiskin-Denizli) bulunan Denizli ve Gerze
wrklarina ait populasyonlardan kan Ornekleri alinmustir (Cizelge 3.1). Herbir
populasyondan 5 horoz ve 20 tavuk olmak {izere toplam 25 6rnekten kan alinmustir.
Calisilan mikrosatelit lokuslarin tamami otozomal lokuslar oldugundan arastirmada
cinsiyet ayrimi {iizerinde durulmamistir. Tek kullaniomlik ve steril enjektorler
kullanilarak kanat alt1 toplar damarindan antikoagiilantli (EDTA) tiiplere 2-5 ml olarak
alman kan oOrnekleri buz kaliplarinin bulundugu tasima kutusu ile laboratuvara
getirilmis ve buzdolab1 sicakliginda muhafaza edilmistir. Sinop Tavukculuk Uretme
Istasyonu 2002 yilinda Tarim ve Kd&yisleri Bakanlig1 tarafindan kapatilmigstir. 2002
yilinda bu isletme kapatilmadan 6nce mevcut bulunan tavuklardan alinan ve -80 °C

saklanan kan 6rnekleri materyal olarak kullanilmistir.

Cizelge 3.1 Kan 6rneklerinin alindigi il, isletme, 1tk ve 6rnek genisligi

il Isletme Irk n

Denizli DHUC Denizli 25
(Denizli Horozu Yetistirme Istasyonu)

Denizli DOI Denizli 25
(Denizli Ozel isletmeler)

Ankara ~ DLHMAE Denizli 25
(Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii)

Ankara GLHMAE Gerze 25
(Lalahan Hayvancilik Merkez Arastirma Enstitiisii)

Sinop GOI Gerze 25
(2002 yilinda Sinop Tavukguluk Uretme Istasyonu’
ndan alinan kan 6rnekleri ile Gerze Ozel Isletmeleri)

Toplam 125
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3.1.2 Arag ve geregler

Doktora tez ¢alismas1 Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi Zootekni Boliimii Biyometri
ve Genetik ABD Genetik Laboratuvari’nda yiiriitiilmiistiir. Mevcut laboratuvar bu ve
benzeri arastirmalarin bagar1 ile yiiriitilebilmesi i¢in gerekli alt yapiya sahip
bulunmaktadir. Aragtirmada DNA izolasyonu, PCR kosullarinin optimizasyonu ve 6n
arastirmalarin yapilmasi sdzkonusu laboratuarda gergeklestirilmistir. Genotiplerin
kapiller elektroforezde fragment analizi ile belirlenmesi otomatik DNA dizi analizi
sisteminde (ABI PRISM 3100 Avant Genetic Analyzer) Refgen-Gen Arastirmalar ve
Biyoteknoloji Laburatuvart (http.//www.refgen.com)’ndan hizmet alimi seklinde

yapilmistir. Bu calismada kullanilan arag¢ ve gereclerin listesi Cizelge 3.2°de verilmistir.
3.1.3 Tampon c¢ozeltiler

Izole edilen DNA o6rneklerinin safliklar1 ile mikrosatelit lokuslarmn PCR iiriinlerinin
belirlenebilmesi i¢in agaroz ve poliakrilamid jel -elektroforez yontemlerinden
yararlanilmistir. Bu amagla agaroz ve poliakrilamid jel elektroforezinde kullanilan

tampon ¢ozeltilerin bilesimleri Cizelge 3.3 ve Cizelge 3.4’de verilmistir.
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Cizelge 3.2 Caligmada kullanilan arag¢ ve gereglerin listesi

Adi1 (model) Calismada kullanim amaci

Bidestile Saf Su Cihazi (Biichi Fontavapor 285) DNA izolasyonu ve PCR reaksiyonlar1 i¢in

Ultra Saf Su Cihazi (Sg Ultra Clear Basic) kullanilan tampon ¢6zeltilerin hazirlanmasi

pH metre (Orion 420) Tampon ¢6zeltilerin hazirlanmasi igin gerekli pH’nin
belirlenmesi

Otoklav (Hyrama) Kullanilan malzemelerin sterilizasyonu

Nano Drop Spectrofotometre (ND 1000) DNA orneklerinin yogunluk ve saflik derecelerinin
belirlenmesi

Calkalayicili Sicak Su Banyosu (Kotterman) DNA izolasyonu

Isiticilt Manyetik Karistiric: (Janke& Kunkel KG) Tampon ¢o6zeltilerin hazirlanmasi

Calkalayici-Vortex (Julabo Paramix3) Tampon ¢ozeltilerin hazirlanmasi ve DNA
izolasyonu

Santrifiij (NUVE NF1215 5000 rpm) DNA izolasyonu ve PCR agamalarinda 6rneklerin

Mikro Santrifiij (SIGMA 1-15, 14.000 rpm) santrifiij edilerek ¢oktiiriilmesi

Mikro Santrifiij (HERMLE Z 231M, 15.000 rpm)

Sogutmal1 Santrifiij DNA izolasyonu sirasinda 6rneklerin bozulmadan

(Thermo I. M. Rf 8467 0260, 16.800 Rpm, 30.000 g) santrifiij edilmesi

Hassas Terazi (Sartorius 200 G) Tampon ¢ozeltilerin hazirlanmasinda sarf
Dijital Hassas Teraziler (Sartorius R 200 ve D 1000G) malzemelerin tartilmasi

Gradient Thermal Cycler 96 Ornek. (Biorad-My Cycler) PCR ile lokuslarin gogaltilmasi
Thermal Cycler 25 Orneklik (Techne TC 312)

Yatay Agaroz Jel Elektroforez Takimlar1 (Thermo) DNA izolasyonu ve PCR iiriinlerinin tespit edilmesi,
Dikey PAGE Jel Elektroforez Takimlart (HSI 2000) restriksiyon sonucu elde edilen bant modellerinin
jelde belirlenmesi

Gli¢ Kaynaklari Elektroforez sistemlerinin elektrik ortamlarinin
(HSI 2500 DC, Bimetra P25, Bio Rad Model 200/2.0) saglanmasi

Jel Goriintiileme ve Analiz Sistemi DNA izolasyonu, PCR {irlinleri ile RFLP lokuslarin
(Kodak Gel Logic 200) jelde goriintiilenmesi ve bilgisayar ortamina
aktarilmasi

Termal Yazici (Sony Digital Graphic Printer Up-D895)  DNA izolasyonu, PCR firiinleri ile RFLP lokuslarin
arsivlenmesi i¢in baski yapilmasi

Mikro Dalga Firini (Argelik MD 500) Agaroz jellerin hazirlanmasi

UV Transilluminator (Vilber Lourmat) DNA izolasyonu ve PCR iiriinlerinin 6n

UV Lambas1 ve Gozliikleri denemelerinin agaroz jel elektroforez ayrimi
(Mineralight Lamp UV-254/366 Nm) sirasinda kontrollerinin yapilmasi

Derin Dondurucu (Rua Instruments, -80 (o) Ornekler ile bazi sarf malzemelerin saklanmasi

Derin Dondurucu (Argelik, -25)
Derin Donduruculu Buzdolabi (Argelik, ( -25) — (+4)

Steril DNA Izolasyon Kabini (Metisafe Class II) DNA izolasyonu ve PCR’larin steril bir ortamda
yapilmasti
Ceker Ocak (Metisafe Class II) Tampon ¢ozeltilerin hazirlanmasi
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Cizelge 3.3 Elektroforez ve agaroz jellerinin hazirlanmasinda kullanilan stok ve
tampon ¢ozeltilerin bilesimleri

Cozelti Yogunluk Bilesimi
Elektroforez / stok jel 50 X TAE 242.0 g Tris
O (o 6 57.1 mL Glasiyel asetik asit
1000 mL 0.5M EDTA, pH 8.0
1000.0 mL ’ye tamamlanir.
Elektroforez / jel tamponuve 1 X TBE 1/50 50 X TAE’den seyreltme yapilir.
ylriitme tampon ¢ozeltisi
Ornek yiikleme tampon 10 X DNA 5.0 mL Gliserol
cozeltisi 01:nek 2.0 mL Bromfenol mavisi (% 5)
ylikleme
tampon 1.5 mL 0.5MEDTA
¢oOzeltisi

1.5 mL Steril bdH,O

Cizelge 3.4 Elektroforez ve poliakrilamid jellerinin hazirlanmasinda kullanilan stok
ve tampon ¢dzeltilerin bilesimleri

Cozelti Yogunluk Bilesimi
Akrilamid-bisakrilamid stok % 30 29.0 gr Akrilamid
gezsli 1.0 gr Bisakrilamid
100.0 mL ’yetamamlanir
Elektroforez / stok jel tampon 10 X TBE 108.0 gr Tris
gozeltisi (TBE) 55.0 gr Borik asit
49.0 mL 0.5MEDTA (pH 8.0)

1000.0 L ’ye tamamlanir.
Elektroforez / jel tamponu ve 5 X TBE 25,0 mL 10X TBE
ytiriitme tampon gozeltisi 25.0 mL bdH,O ile karistirilir.
APS % 10 0.1 gr APS (Amonyum persiilfat)

1000.0 pL ’ye tamamlanir
Poliakrilamid jel (%10) 60.0 mL 20.0 mL Akrilamid-bisak. stok ¢ozel

tampon ¢ozeltisi

12.0 mL 5 X TBE

1.5 mL APS(%10)
80.0 uL TEMED
28.0 mL Steril bdH,O
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3.2 Yontem

3.2.1 DNA molekiiliiniin izole edilmesi

Toplam genomik DNA (gDNA), DNA saflastirma kiti (Promega Wizard Genomic DNA
Purification Kit)) kullanilarak izole edilmistir. Elde edilen gDNA’lar, TE tampon (10

mM Tris, | mM EDTA, pH 8.0) ¢ozeltisi i¢inde ¢ozdiiriilerek +4 °C’de saklanmigtir.

Izole edilen gDNA’larin miktar ve saflik kontrolleri Nano Drop spektrofotometride

260/280 nm dalga boyunda kontrol edilmistir. Saflik oranlar1 1,8-2,0; miktarlar ise 50-

200 ng/ul arasinda degismekte olup, bu degerler s6z konusu lokuslarin ¢alisilmasi i¢in

gerekli olan sinirlar icerisindedir. DNA izolasyonu asagidaki sekilde yapilmistir.

1.

9.

EDTA’l1 kan 6rneklerinden 50 pl kan 6rnegi alinarak 1,5 ml’lik ependorf tlipe
konarak tizerine 900 pl hiicre pargalama solusyonu eklenerek 10 dak. oda
sicakliginda bekletilmigtir.

Ornekler 15.000 rpm’de 20 sn. santrifiij edilerek ayrilan siipernatant
uzaklastirildiktan sonra hiicreleri iceren pelet ¢alkalanarak dagitilmis ve sonra
tekrar 750 pl hiicre pargalama solusyonu eklenerek 10 dak. bekletilmistir.

15.000 rpm’de 20 sn santrifiij edilerek, supernatant dokiilmiis pelet tekrar
calkalanmistir. Karistma 300 pl gekirdek parcalama solusyonu eklenerek 37
°C’da bir saat ¢alkayici su banyosunda inkiibe edilmistir. Siire sonunda 1,5 ul
RNase solusyonu eklenerek 15 dak. 37 °C’da galkayict su banyosunda inkiibe
edilmisgtir.

130 pl protein ¢cokeltme solusyonu eklenerek, 10-20 sn hafif¢e calkalanir.

Bu ¢ozelti santrifiij edilip (15.000 rpm/3 dak.), silipernatant iginde 300 pl
isopropanol bulunan yeni bir tiipe alinir.

Bu ¢ozelti santrifiij edildikten sonra (15.000 rpm/1 dak.), DNA kiiciik beyaz
pelet halinde goziikiir.

Elde edilen DNA, % 70’lik etanol ile tekrar yikanir ve tiipteki alkol ugurularak
DNA kurutulur.

Tiipe 100 pl DNA sulandirma soliisyonu eklenerek 1 saat inkiibe edilerek DNA
sulandirilir.

Ornekler kullamlincaya kadar +4 °C’de saklanmustir.

Aragtirmanin yiriitiilebilmesi i¢in gerekli olan yeterli miktarda genomik DNA

izolasyonunun basaris1 ve elde edilen genomik DNA molekiillerinin tek par¢a halinde

olup oldugu % 1 ’lik agaroz jellerinde jel goriintileme ve isleme sisteminde tespit

edilmistir.
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3.2.2 Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

Calisilan mikrosatelit lokuslarin ¢ogaltimlart igin standart hale getirilen PCR sartlar

Cizelge 3.5’de, PCR programu ise Cizelge 3.6’da verilmistir (Cheng et al. 1995).

Cizelge 3.5 Bir 6rnek bagma 0.2 ml’lik PCR tiiplerine konulan sarf malzemeleri ve
miktarlar

Sarf malzeme Miktar

Genomik DNA (50-100 ng) 2.00 ul

10 X PCR tamponu 2.50 ul
10 x ANTP (2 mM) 2.50 pl
MgCl, (25 mM) 1.50 pl
Ileri primer (20 pM) 0.25 ul
Ters primer (20 pM) 0.25
Taq DNA polimeraz (0.5 U) 0.80 ul
Steril deiyonize bdH,O 14.70 ul
Toplam reaksiyon hacmi 25.00 pl

Cizelge 3.6 PCR programi

On denaturasyon
(DNA eksenlerinin birbirlerinden ayrilmast)

94°C — 5 dak

Denaturasyon

94°C— 30 sn (DNA eksenlerinin birbirlerinden ayrilmasi)

30 Annealing

o
46-52°C — 30 sn dongii  (Primerin komplimenter kalip DNA ekseni bolgesine baglanmast)

Extension

0
72°C—>45 sn (Uzerinde durulan DNA bélgesinin sentezinin yapilmasi)

Final extension
(Uzerinde durulan DNA bolgesinin sentezinin son kez yapilmast)

72 °C — 10 dak

PCR ¢alismasi sonunda elde edilen PCR {iriiniinden 1l alinip iizerine 12 pl formamide
ve 0,5 pl marker (500 bg) konmustur. Karisim 95 °C’de 5 dak. denatiire edilip
sogutulduktan sonra otomatik DNA dizi analizi cihazina (ABI PRISM 3100 Avant
Genetic Analyzer) yerlestirilerek orneklerin sahip oldugu fragment (allel) biiyiikliikleri
tespit edilmisgtir.
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3.2.3 Mikrosatelit primerler

Aragtirmada, ISAG/FAO’nun tavsiye ettigi ve populasyon test kiti olarak kullanilmasi
onerilen polimorfik ADL0102, ADL0136, ADL0158, ADLO171, ADL0172, ADLO0176,
ADLO181, ADL0210, ADL0267 ve ADL0268 mikrosatelit lokuslar1 kullanilmistir. Bu
mikrosatelit lokuslarin tanitici bilgileri Cizelge 3.7°de detayli bilgileri EK 1’de
Ozetlenmistir. Degisik arastirma gruplar tarafindan yapilan genom haritalamalarinin
birlestirilmeleri sonucunda {iizerinde anlasilan tavuk kromozomlar1 (genomu ya da
baglant1 gruplar1) ise EK 2’de  verilmistir (http://poultry.mph.msu.edu/resources/
conmap/CCG_MAP.pdf).

3.2.4 Genotiplerin belirlenmesi

Calisilan bes tavuk populasyonuna ait toplam 125 tavugun genotipleri, iizerinde durulan
10 mikrosatellit lokus bakimindan otomatik DNA dizi analizi sisteminde (ABI PRISM
3100) tek tek (coklu PCR degil) fragment analizi yapilarak belirlenmistir. Bdylece
coklu PCR’dan dolay1 kaynaklanabilecek bazi yanlis okumalarin Oniine gegilerek

fragment analizlerinin duyarlilig1 arttirilmistir (Sekil 3.1-3.3).

Mikrosatelit ¢alismalarinda kapiller elektrofez sonuglari temelinde fragment analizi
yontemi kullaniliyorsa genotiplerin belirlenmesi su sekilde yapilmaktadir. Ornegin
ADLO181 mikrosatelit lokusu (CA)12 tekrarlarindan meydana gelmektedir (Cizelge 3.7
ve EK 1). Burada CA seti halinde tekrar eden sitozin (C) ve adenin (A) niikleotitlerini,
12 ise ardistk olarak tekrar eden sayiyr ifade etmektedir. Bu bakimdan alleller
arasindaki niikleotit farkliliklar1 2 ve bunun katlar1 seklinde olacaktir. Bu arastirmada
Denizli populasyonlarinda ADLO181 lokusunda 174-192 bg araliginda 6 farkli allele
rastlanilmistir. Bu lokus bakimindan herhangi bir tavugun fragment analizi kapiller
elektroforez sonuglarindaki pik degerleri kullanilarak 175.94 olarak (tek bir pik
noktasina sahip) belirlenmis ise, bu deger hem mikrosatelit lokusun tekrar eden
birimlerinin 6zelligine hem de lokusun b¢ bakimindan uzunluguna bagli olarak en yakin

tam sayiya yuvarlanmaktadir.
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Cizelge 3.7 Mikrosatelit lokuslarin 6zellikleri (Cheng et al.

1995, Groenen et al. 2000, ISAG/FAO 2004)

Lokus Genbank Tekrar Boya fleri primer ( 5°-->3") Ters primer ( 5°-->3) PCR Uzunluk Allel CCG- ELLG WL JF UK49 UKS50
numarast dizilimi sicakligi be sayist MAP (n) (n)

ADLO0102 G01547 (GT)18 FAM TTCCACCTTTCTTTT TTATT  GCT CCA CTC CCT TCT AAC CC 47 122 10 Ch.10 Ch.10 96 119 97 97,103
ADLO0136 GO01561 (Tg)cl;% EC HEX TGT CAA GCC CAT CGT ATC AC  CCA CCT CCT TCT CCT GTT CA 52 145 10 Ch.9 ? 147 134 143 147.000
ADLO0158 G01582 (CA)I2 HEX TGG CAT GGT TGA GGA ATACA TAG GTG CTG CAC TGG AAA TC 52 216 6 Ch.10 E29 217 189 189 189,190
ADLO171 GO01593 (TG)18 TET ACAGGATTCTTGAGATTITTT GGT CTT AGC AGT GTT TGT TT 46 104 8 Ch.8 Ch.8 106 91 108 99,108
ADLO0172 G01594 (AC)18 HEX CTA TGG AAT AAA ATG GAA AT CCC TAC AAC AAA GAG CAG TG 49 154 7 Ch.8 Ch.8 160 156 152 152.000
ADL0176 G01598 (GT)12 FAM TTG TGG ATT CTG GTG GTA GC  TTC TCC CGT AAC ACT CGT CA 52 192 9 Ch.2 Ch.2 195 185 190,2 174,190
ADLO0181 G01603 (CA)I2 HEX CAATCTTTT GTG GGG TAT GG  CCA GTG AAA TTC ATC CTT TT 48 178 6 Ch.2 Ch.2 181 179 187 181,187
ADL0210 G01630 (AC)I5 FAM ACA GGA GGA TAG TCA CAC AT GCC AAA AAG ATG AAT GAG TA 46 130 9 Ch.11 Ch.11 131 123 132 124,132
ADL0267 G01687 (CA)I2 FAM AAA CCT CGA TCA GGA AGC AT GTT ATT CAA AGC CCC ACC AC 50 117 6 Ch.2 Ch.2 118 110 108 106,108
ADL0268 G01688 (GT)12 FAM CTC CAC CCC TCT CAGAACTA  CAA CTT CCC ATC TAC CTA CT 48 110 6 Ch.1 Ch.1 112 114 112 112.000

CCG _MAP: Uzerinde anlasma saglanmis olan tavuk genomu haritast (http:/poultry.mph.msu.edu/resources/conmap/CCG_MAP.pdf), ELLG: East lansing genetik
haritasi’nda bagli bulundugu baglanti grubu. WL: Beyaz leghorn, JF: Kirmizi yabani tavuk, UK49 ve UKS50: sirasiyla UK49 ve UK50 DNA molekiilleri kullanildiginda elde
edilen PCR iiriinii bityiikliikleri
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Buna gore, ADLO181 Ilokusu bakimindan Sekil 3.1°de verilen fragment analizi
sonucunda 176 (175.94) b¢’lik allel bakimindan tek bir pik noktasi elde edildiginden

orneklenen tavugun genotipi homozigot (176/176) olarak tespit edilmistir.

[ untitled Display-50 HH
QU 4100 4200 4300 4400 4500 4E00 4700 4800

3R00_
3200
2500
2400
2000
1600

1200
300

400
0 _fJ L N

LIl 4v:22-4 7 ADL 181

A4a24 Y:ele [l {}
Dye/Sample Minutes Size Peak Height Peak érea Data Foint
Peak
0 4.3 16,35 | 175.94 2865 25105 44535
i

Sekil 3.1 ADLO181 mikrosatelit lokusu bakimindan homozigot (176/176) genotipe
sahip bir tavugun genotipinin fragment analizi ile belirlenmesi
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ADLO181 lokusu bakimindan herhangi bir heterozigot genotipe sahip olan bireylerin
fragment analizleri allel biiyiikliiklerine bagli olarak iki farkli pik noktasina sahip
olmaktadirlar. Sekil 3.2 incelendiginde, ADLO181 mikrosatelit lokusu bakimindan 176
(175.61) ve 182 (181.80) bg alleller bakimindan heterozigot genotipteki bir tavugun
genotipi 176/182 olarak ifade edilmektedir.

O untitled Display-56 HE
Q 4400 4500 4300
4500
4000
3500
3000_
2500
2000_
1500
1000 _
500 jj
0 L o
OOl 474 7 40L 151
i ¥ [ [}
Dy Samiple Minutes Size Peak Height Peak drea Data Point
] E‘T’ikfi 16,72 ¢ i ElaT e e 32188 ¢ 4558
[] 4% 1 16.93 | 161.80 2558 ¢ 22554 | 4615
a
il b 7

Sekil 3.2 ADLO181 mikrosatelit lokusu bakimindan heterozigot (176/182) genotipe
sahip bir tavugun genotipinin fragment analizi ile belirlenmesi
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ADLO181 lokusu bakimindan Sekil 3.3’te verilen fragment analizi sonucunda 182
(182.12) be’lik allel bakimindan tek bir pik noktasi elde edildiginden 6rneklenen
tavugun genotipi homozigot (182/182) olarak tespit edilmistir.

[ untitled Display-60 H B
(| 4200 4300 4400 4500 4BD0  4D0 40D 40D

1800
1600
1400
1200,

1000
800

B0
400

200
; . L L

Il 47834/ 40L 181

Ao 4619 Y272 [l {|)
Dy Samnple Minutes Size Peak Height | Peak Ares Data Point
Paak
4.3 thad | 18212 | 1587 | 14063 | 4238
%

Sekil 3.3 ADLO181 mikrosatelit lokusu bakimindan homozigot (182/182) genotipe
sahip bir tavugun genotipinin fragment analizi ile belirlenmesi
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3.3 istatistik Analizler

Verilerin analiz edilmesinde POPGENE (Yeh et al. 1997), Arlequin ver. 2.00
(Schneider et al. 2000), Cervus ver. 3.0.3 (Marshall et al. 1988; Kalinowski et al. 2007),
Genetix 4.05 (Belkhir et al. 2004), GENEPOP ver. 1.2 (Raymond and Rousset 1995)
structure 2.2 (Pritchard et al. 2000) ve MEGA4 (Tamura et al. 2007) paket

programlarindan yararlanilmistir.
3.3.1 Gen frekanslari

Gen frekanslar1 Denizli ve Gerze tavuk populasyonlarinda {izerinde durulan mikrosatelit
lokuslar bakimindan elde edilen genotiplerden Nei (1987)’nin gen (allel) sayma
(counting the number of gene) yontemi kullanilarak hesaplanmistir. Gen frekanslari

POPGENE (Yeh et al. 1997) paket programi kullanilarak hesaplanmuistir.
3.3.2 Heterozigotluk degerleri

Tavuk 1irklarinin evriminde meydana gelen mutasyon, sans, seleksiyon ve gogclerle
ortaya ¢ikan genetik varyasyon protein, enzim ve cesitli DNA polimorfizmleri
yardimiyla tespit edilebilmektedir. Mikrosatelit calismalarinda heterozigotluk o6l¢iisii
olarak standart kabul edilen allel genislikleri (4G, allelle size), allel sayis1 (Na, number
of allelles) ve etkili allel sayist (Ne, effective number of allelles), gb6zlenen
heterozigotluk (Ho, observed heyerozygosity), beklenen heterozigotluk (He, expected
heterozygosity) ve polimorfizm bilgi igerigi (PIC, polymorphism information content)

istatistikleri hesaplanmustir.
3.3.2.1 Allel genislikleri (4G)

Aragtirmanin baslangi¢ noktasinda caligilacak lokuslarin allel genisliklerine bakilarak
hangi lokuslarin ¢alisilmasinin daha etkin ve uygun olabilecegine karar verilmektedir.
Allel genislikleri lokuslarin genetik varyasyon oOlciisiinii tanimlayan bir istatistiktir. Bir
lokustaki allel genisligi ne kadar fazla ise o lokus bakimindan genetik varyasyonun
belirlenme ihtimalinin o kadar yiiksek olmasi beklenir. Bir lokus bakimindan belirlenen
allel genisligi populasyondan populasyona degisebilmekte ve populasyonlarin

karsilagtirilmast miimkiin olmaktadir. Denizli ve Gerze tavuk populasyonlarinda
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calisilan mikrosatelit lokuslara ait allel genislikleri Sekil 3.1-3.3te 6rnekleri verilen pik
degerleri kullanilarak belirlenen genotiplerden tespit edilmistir. Allel genislikleri
POPGENE (Yeh et al. 1997) ve Cervus ver. 3.0.3 (Marshall et al. 1988; Kalinowski et
al. 2007) paket programlar1 kullanilarak hesaplanmistir.

3.3.2.2 Allel sayis1 (/Va)

Aragtirmanin baslangi¢ noktasinda calisilacak lokuslarin allel sayisi ile etkili allel
sayilarina bakilarak hangi lokuslarin calisilmasinin daha uygun olabilecegine karar
verilmektedir. Bir lokustaki allel sayisi ile etkili allel sayis1 ne kadar fazla ise o lokus
bakimindan genetik varyasyonun belirlenme ihtimalinin o kadar yiiksek olmasi
beklenir. Bununla birlikte, herhangi bir lokus bakimindan belirlenen allel sayisi ile etkili
allel sayist populasyondan populasyona degisebilmektedir. Buradan hareketle bu
istatistik kullanilarak populasyonlarin karsilastiriimalari da miimkiin olabilmektedir. Bu
istatistigin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh et al. 1997) paket programindan

yararlanilmstir.
3.3.2.3 Etkili allel sayis1 (/Ve)

Etkili allel sayis1 (NVe) bir lokusta varolan allelerin ne kadarinin o lokustaki genetik
varyasyona katki sagladiginin belirlenmesinde kullanilan bir istatistiktir. Etkili allel
sayist Kimura and Crow (1964)’a gore asagidaki esitlik ile hesaplanmig olup, bu
istatistigin  hesaplanmasinda POPGENE (Yeh et al. 1997) paket programindan

yararlanilmistir.

Ne= % (1/%; Plz) /r P, i. allelin frekansi; 7, lokus say1si

3.3.2.4 Gozlenen heterozigotluk (Ho)

Gozlenen heterozigotluklar Sekil 3.2°de o6rneklenen heterozigot genotiplerin toplam
genotiplere orani seklinde Nei (1987)’ye gore, POPGENE (Yeh et al. 1997) paket

programi kullanilarak hesaplanmistir.
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3.3.2.5 Beklenen heterozigotluk (He)

Beklenen heterozigotluklar gen frekanslar1 kullanilarak tahmin edilmistir. Beklenen
heterozigotluk ortalamalar1 arasindaki farkliliklar t testi (student’s t-test) ile kontrol
edilmistir (Nei 1987). Hesaplanan beklenen heterozigotluklar gen frekanslar

kullanilarak yansiz (unbiased) olarak Nei (1978)’e gore tahmin edilmistir.

Beklenen heterozigotluklarin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh ef al. 1997) ve Cervus
ver. 3.0.3 (Marshall et al. 1988; Kalinowski et al. 2007) paket programlarindan

yararlanilmigtir.
He=X, H, /r H,=2n (-2, B*)/(2n-1)
V(He)=V (H, )/ r V(H,)=2. (H, -He)?/(r-1)

t=d/Sy  d=Huy~ Hy  S;=1(Shy)’+(Shy)’

P, = i allel frekansi

He = Tim lokuslar iizerinden populasyonun ortalama heterozigotlugu

H,, = i lokusta beklenen tek lokus heterozigotlugu

r = Lokus sayisi

N = Ornek genisligi

d = x ve y populasyonlarinda beklenen ortalama heterozigotluklar arasindaki fark
S d = x ve y populasyonlarinda beklenen ortalama heterozigotluklara ait standart hata
H,. = xpopulasyonunda beklenen ortalama heterozigotluk

H ey = ypopulasyonunda beklenen ortalama heterozigotluk

Sh,. = xpopulasyonunda beklenen ortalama heterozigotlugun standart hatasi
Shey = y populasyonunda beklenen ortalama heterozigotlugun standart hatasidir.

3.3.2.6 Polimorfizm bilgi icerigi (PIC)

PIC degeri bir genetik markerin ne kadar polimorfik yapida oldugunun belirlenmesinde
kullanilan bir indekstir. Calisilan lokuslardaki varyasyonun hangi seviyelerde
oldugunun ve buna bagh olarak da o lokusun marker olarak kullanilma etkinligini
belirleyen bir katsay1 olarak kullanilmaktadir. Bu temelde P/C degerleri herhangi bir
lokusu tanimlayan ve o lokus hakkinda daha duyarli bilgi elde edinilmesi amaciyla

kullanilan iyi bir dl¢iit olarak degerlendirilmektedir (Botstein e al. 1980).
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Herhangi bir lokusta tespit edilebilecek PIC degerleri su sekilde yorumlanmaktadir.
e PIC >0.50 ise, yiiksek seviyede bilgi saglayan bir marker,
e 0.50> PIC>0.25 ise, orta seviyede bilgi saglayan bir marker,
e 0.25>PIC ise, ¢ok az bilgi saglayan bir marker olarak degerlendirilir.

PIC degerleri Cervus ver 3.0.3 (Marshall et al. 1988, Kalinowski et al. 2007)

kullanilarak hesaplanmustir.

n n—1 n
i=1

i=1 =i+l
n = allel sayisi
P; = inciallelin frekansi
P; = jnciallelin frekansi

3.3.3 Akrabal yetistirme katsayis1 (Fis) ve F-istatistikleri (Fi5, Fis ve Fsr)

Populasyonlarda akraba bireylerin c¢iftlestirilmesi akrabali yetistirme (inbreeding)
olarak adlandirilir. Akrabal1 yetistirme, genotip frekanslarinda Hardy-Weinberg genetik
dengesinde beklenen oranlardan homozigotlagmaya dogru bir de8isme olarak
tamimlanmaktadir. Uzerinde ¢aligilan lokus veya lokuslar bakimindan Hardy-Weinberg
genetik dengesinden olan sapmalar homozigotlasma indeksi (F, fixation index) olarak

ifade edilmektedir (Wright 1978).

Bir tiir ya da 1rka ait populasyonlar ¢iftlestirme sistemlerine, yetistirildikleri cografi ve
ekolojik bolgelere bagl olarak cesitli isletmelerde yetistirilmektedirler. Farkli izole
bolgelerde ya da isgletmelerde yetistirilen populasyonlar, o tiir veya irka ait alt
populasyonlar (subpopulation) olarak tanimlanmaktadir. Alt populasyonlarin genetik
yapilari, selektif faktorlere (6rnek genisliklerinin farkli olmasi, uygulanan seleksiyon
yontemlerindeki farklilik, alt populasyonlar arasinda meydana gelen go¢ ve degisik
cevre faktorlerinin farkli genotiplere farkli ortam saglamasi gibi) bagl olarak sonsuz
geniglikte olan ve rastgele ciftlesmenin uygulandigi varsayilan bir populasyonlara
boliinmiis ise, alt populasyonlarda belirtilen selektif faktorlerden dolayir homozigot
genotiplerin frekanslar1 Hardy-Weinberg genetik dengesinde olmas1 beklenen

oranlardan ¢ok daha yiiksek olacak ve buna bagli olarak da heterozigotlarin frekansi

63



diisecektir. Baska bir ifadeyle bir populasyon, alt populasyonlara boliindiigiinde her bir
alt populasyonda selektif faktorlere bagl olarak farkli genotiplerde homozigotlagsma
artacaktir. Bu alt populasyonlarin tekrar karistirilmasiyla olusan populasyonda
homozigot genotiplerin frekansi, karismadan onceki alt populasyonlarda gozlenen
homozigot genotiplerin frekansindan daha diisiik olacaktir. Populasyonun genetik
yapisinda meydana gelen bu 6zellik (degisme) ilk kez 1928 yilinda Wahlund tarafindan
tespit edildigi icin Wahlund prensibleri (Wahlund’s principles) olarak ifade
edilmektedir (Hartl and Clark 2007).

Wrigth (1978)’a gore, iizerinde g¢aligilan populasyonlarin evriminde meydana gelen
seleksiyon, go¢ ve bireylerin pedigrileri hakkinda tanimlayici bilgilerin elde edilmesi
¢ogu zaman miimkiin olamamaktadir. Bdyle bir durumda; populasyonun (alt
populasyonlardan olusan) genetik yapisinin, ilizerinde calisildigi anda tespit edilen
genotip frekanslarindan yararlanilarak alt populasyonlardaki Hardy-Weinberg
dengesinde beklenen oranlardan olan sapma ve alt populasyonlar arasindaki genetik
farkliliklarla ifade edilebilir. Bu baglamda populasyonda belirlenen toplam genetik
farkliligin alt populasyonlar i¢i ve alt populasyonlar arasi olmak lizere iki bilesene
ayrilabilecegi bildirilmektedir. Alt populasyonlardan olusan bir populasyonda akrabali
yetistirme durumunun belirlenmesinde ya da polimorfik allellerle iliskili seleksiyon
modelinin tahmininde F-istatistik modeli evrensel olarak kabul edilen analitik bir
yaklagim saglamaktadir. Bu amacgla; Fj;, Fis ve Fsp parametrelerinden
yararlanilmaktadir. Bu parametreler F-istatistikleri olarak isimlendirilmekte olup,
aralarinda (1-Fj7) = (1-Fjs) (1-Fsr) bu sekilde bir iligki bulunmaktadir (Nei 1987; Hartl
and Clark 2007).

3.3.3.1 Akrabal yetistirme katsayis1 (Fis)

Akrabal1 yetistirme katsayis1 Wright (1978)’e gore iki sekilde tahmin edilmistir. Fis
degerleri tiim lokuslar iizerinden ve her bir populasyon igin ayri ayri olarak
hesaplanmistir. Fis degerlerinin hesaplanmasinda kullanilan beklenen heterozigotluk
(He) degerleri gen frekanslar1 kullanilarak yansiz (unbiased) olarak Nei (1978)’ye gore
tahmin edilmistir. Akrabali yetistirme katsayisilarinin hesaplanmasinda POPGENE
(Yeh et al. 1997) ve Genetix 4.05 (Belkhir et al. 2004) paket programlarindan

yararlanilmistir.

64



3.3.3.2 F istatistikleri (F[T, F[s ve FST)

Nei (1987)’ye gore F-istatistikleri 1irk farkliligi dikkate alinmaksizin Denizli ve Gerze
wrklarma ait populasyonlar tek bir tavuk populasyonu olarak ele alindiginda o tavuk
populasyonunun goézlenen ortalama heterozigotlugu (Ho), Denizli ve Gerze irklarinin
Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldugu varsayimiyla bu irklarin beklenen ortalama
heterozigotluguna (Hs) ve Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldugu varsayimiyla
tim populasyonun heterozigotlugu (Hr) baglh olarak hesaplanmaktadir. Tim
populasyonun heterozigotlugunun (H7) hesaplanmasinda calisilan lokuslarda hesaplanan
gen frekanslarmin irklardaki ortalamalari alindiktan sonra her bir lokustaki beklenen
heterozigotluk ve buna bagli olarak da tiim lokuslar {izerinden beklenen ortalama

heterozigotluk tahmin edilmektedir. Hs ve Hr degerleri su sekilde hesaplanmustir.

Hs=2X, Hg; /1 Hg=Q2n(1-%, P*))/(2n-1)
Hr=2, Hy /r Hy=Qn(1-%, B*))/(2n—1)
P = Alt populasyonlarda i. allelin frekans1
E = Alt populasyonlarda i. allellerin ortalama frekansi
H _Tiim lokuslar tizerinden alt populasyonlarin ortalama
S heterozigotlugu
Hg, = Altpopulasyonlarda i. lokusta beklenen tek lokus heterozigotlugu
Hy; = Tiim lokuslar iizerinden tiim populasyonun ortalama heterozigotlugu
Hy = T tiim populasyonda i. lokusta beklenen tek lokus heterozigotlugu
r = Lokus say1s1
n Ornek genisligi

Denizli ve Gerze tavuk populasyonlarinda F-istatistikleri (F-statistics) ya da fikzasyon
indisleri (fixation indices) Nei (1987)’ye gore hesaplanmistir. Populasyonlarin
evriminde meydana gelen seleksiyon, go¢ ve bireylerin pedigrileri hakkinda tanimlayici
bilgilerin elde edilmesi ¢ogu zaman miimkiin olamamaktadir. Boyle bir durumda, F-
istatistikleri populasyonun (alt populasyonlardan olusan) genetik yapisinin, iizerinde
calisildig1 anda tespit edilen allel frekanslarindan olan sapmalarin bir fonksiyonu olarak
ele alinmaktadir. Alt populasyonlardaki Hardy-Weinberg genetik dengesinde beklenen

oranlardan olan sapmalar ile alt populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar
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belirlemede Fj;, Fjs ve Fsr parametrelerinden yararlanilmaktadir. Bu parametreler
arasinda (1-Fj7) = (1-Fjs ) (1-Fsy) seklinde bir iligki bulunmaktadir. F-istatistiklerinin

(Fr, Fis ve Fgr) tanimlanmalari ve hesaplanmalar1 asagidaki sekilde yapilmistir.

Fr ; Populasyonun akrabali yetistirme katsayisi olup, populasyon seviyesinde rastgele
birlesen iki gametin miisterek atadan dolay1 6zdes olma ihtimalidir. Diger bir ifadeyle,
birlesen gametler arasindaki korelasyonun populasyonda varolan diger gametler
arasindaki korelasyona oranidir ve iizerinde calisilan lokuslar bakimindan populasyonda
gozlenen genotip frekanslarinin Hardy-Weinberg genetik dengesindeki oranlarindan
ortalama sapmalarinin bir Olcilisii olarak degerlendirilmektedir. Bu indeks degeri,
Tirkiye tavuk populasyonunun akrabali yetistirme katsayis1 ya da Hardy-Weinberg
dengesinden sapmasi olarak degerlendirilmekte olup, Fir=( Hr— Ho )/ Hr esitligiyle

hesaplanmaktadir.

Fis ; Denizli ya da Gerze irklarinin akrabali yetistirme katsayist olup, Denizli ve Gerze
irklarinda ele alinan rastgele iki bireyin rastgele birlesen iki gametinin miisterek atadan
dolay1 6zdes olma ihtimalidir. Diger bir ifadeyle, birlesen gametler arasindaki
korelasyonun her bir alt populasyonda var olan diger gametler arasindaki korelasyona
oranidir ve iizerinde ¢alisilan lokuslar bakimindan alt populasyonlarda gozlenen genotip
frekanslarinin ~ Hardy-Weinberg  genetik  dengesindeki  oranlarindan  ortalama
sapmalarinin bir 6l¢iisii olarak degerlendirilmektedir. Bu indeks degeri, Denizli veya
Gerze wrklarina ait her bir alt populasyonun akrabali yetistirme katsayr veya Hardy-
Weinberg dengesinden sapmasi olarak ifade edilmekte olup, Fjs = ( Hs — Ho ) / Hs
esitligiyle hesaplanmaktadir.

Fsr ; Denizli ya da Gerze wrklarina ait populasyonlarda rastgele ele alinan iki bireyin
yine rastgele ele alinan iki gametinin miisterek atadan dolay1r 6zdes olma ihtimalidir.
Diger bir ifadeyle, alt populasyonlarda rastgele ele alman iki gamet arasindaki
korelasyonun populasyondaki diger gametler arasindaki korelasyona oranidir ve
tizerinde ¢alisilan lokuslar bakimindan alt populasyonlar arasinda var olan genetik
farkliligin bir 6l¢iisti olarak degerlendirilmektedir. Bu indeks degeri Denizli ve Gerze
irklart arasindaki genetik farkliligin bir dlgiisii olup, Fsr = (Hr — Hs ) / Hr esitligiyle

hesaplanmaktadir.
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Populasyonlarin genetik yapilarinin analiz edilmesinde Wrigt (1978)’in F-istatistikleri
yaygin olarak kullanilmakla birlikte, sonraki yillarda bu istatistiklerin tekrar formiile
edilmesi ve parametre tahmin yontemlerin gelistirilmesine yonelik bir ¢ok calisma
yapilmaktadir. Bu amagla, gelistirilen ve diger modellere oranla daha yaygin olarak
kullanilan Weir and Cokerham (1984) tarafindan gelistirilen modelde Wrigt (1978)’1n
teorisinde yer alan tiim varsayimlar kabul edilmekte birlikte modelin tenkit edilen
yonlerine tamamlayici yeni yaklasimlar getirilmektedir. Wright (1978)’in F-istatistik
modelindeki Fjs ve Fjr parametreleri genellikle homozigotlasma indeksleri olarak
adlandirilir ve negatif ve pozitif degerler alabilmektedir. F-istatistik modeli, sonsuz
sayida alt populasyonun var oldugu varsayimina dayanan bir populasyon iizerine
kuruldugu i¢in modeldeki Fs7’nin degeri pozitif olmak zorundadir. Ancak uygulamada
smirlt  sayida alt populasyon {izerinde c¢alisildigi i¢in Fsr ’nin  degeri de
degisebilmektedir. Bu durumda Fsz, bir parametre yerine bir istatistik olarak
degerlendirilmektedir (Weir and Cockerham 1984). Fgr bir istatistik olarak ele
alindiginda nadiren de olsa negatif degerler alabilmektedir. Long (1986), negatif olarak
tahmin edilen Fsr degerinin sifir (Fsy = 0) olarak kabul edilebilecegini ve istatistik
olarak tahmin edilen Fg/’nin simgesinin de F g olarak gosterilmesi gerektigini
bildirmektedir. Coklu allelik yapmin varoldugu alt populasyonlar arasindaki genetik
farkliligin tanimlanmasinda Fsr'nin Gsr ile gosterilebilecegi belirtilmektedir. Bu
durumda Ggr, Fs7'nin tartili ortalamasi olarak degerlendirilmekte ve genetik farklilasma
katsayis1 (coefficient of gene differentiation) olarak ifade edilmektedir (Nei 1987; Hartl
and Clark 2007).

Hartl and Clark (2007)’a gore, populasyonlar arasindaki genetik farklilik seviyeleri 4
farkli grupta siniflandirilmaktadir. Wright (1978)’a gore, populasyonlar arasindaki
genetik farkliliklar (Fsr) 0.05’ten daha kiigiikk ise bu farkliliklarin biyolojik olarak
herhangi bir anlam tasimadig bildirilmektedir (Hartl and Clark 2007). Buna gore Fisz;

0.00 < Fsr<0.05 ise, populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar diisiik,

0.05 < Fsr<0.15 ise, populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar orta,

0.15 < Fsr<0.25 ise, populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar ytiksek ve

0.25 < Fsr ise, populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar ¢ok yiiksek seviyededir.

Fgr degerleri 5 populasyon ve iki irk i¢in ayr1 ayr1 hesaplanmigtir. F-istatistiklerinin

hesaplanmasinda POPGENE (Yeh et al. 1997) paket programindan yararlanilmustir.
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3.3.4 Genetik farkhihklar

Bir ¢ok organizma dogada siiriiler ve koloniler halinde alt populasyonlara (population
subdivision) bollinmiis olarak bulunmaktadir. Bu sekilde farkli populasyonlardan olusan
herhangi bir hayvan tiiri bulunuyorsa bu tiirli olusturan farkli populasyonlar arasinda
ihmal edilemeyecek derecede genetik farkliliklar meydana gelmektedir. Genetik
farklilik gen frekanslarinin farkli populasyonlarda farkli farkli olmasidir. Populasyonlar
arasindaki genetik farkliliklar, a) dogal seleksiyonun farkli populasyonlarda farkli
alleller lehine bir avantaj saglamasi, b) populasyonlarin baslangicinda bir
generasyondan digerine allellerin sansa bagli olarak rastgele aktarilmasi ya da

aktarilamamasi sonucu meydana gelmektedir.

Populasyonlar arasindaki genetik benzerlikler / farkliliklar i¢in yaygin olarak kullanilan
istatistiklerden ikisi, Wright (1978)’mn F-istatistikleri ile baglantili olarak Weir and
Cockerham (1984) tarafindan gelistirilen ikiserli Fsr istatistigi (pairwise Fsr), gen akist
(Nm, gene flow), Nei (1987)’nin genetik farklilasma katsay1 (Gsr) ve Nei (1978)’nin

yansiz genetik uzaklik (D, unbised genetic distance) degeridir.

Bu iki yontemin teorik temelleri birbirlerinden oldukga farklidir. Bir tiire ait farkh
populasyonlar {izerinde calisiliyorsa akrabali yetistirmenin etkisini belirlemek ic¢in F-
istatistikleri’nden yararlanilmaktadir. F-istatistikleri farkli populasyonlardaki genetik
farkliligin objektif olarak karsilastirilmasinda kullanilan iyi bir indeks degeridir. Ciinkii
F-istatistikleri populasyonlarin tanimlanmasinda kullanilan gbzlenen heterozigotluk ve
gen frekanslart gibi detayli bilgilere ihtiyag duymadan farkli organizmalar yansiz bir
sekilde karsilastirilmasinda oldukca faydali bir yontemdir (Hartl and Clark 2007). Weir
and Cockerham (1984) tarafindan formiile edilen F-istatistigi (ikiserli Fsr), rastgele
ciftlesen ve Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldugu varsayilan diploid (erkekli
disili ¢ogalan) populasyonlarda allel frekanslarindan olan sapmalarin bir fonksiyonu

olarak gelistirilmistir.

Nei (1972)’nin genetik uzaklik (D) kavramu ise, iki farkli populasyonda bulunan gen

frekanslarinin bir fonksiyonu olarak gelistirilmistir.
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3.3.4.1 Ikiserli Fsr degerleri

Tkiserli Fsr degerleri populasyonlardaki kisa siirede meydana gelen genetik farkliliklar
olarak o6lciilmekte olup, populasyonlar arasindaki allel frekanslarindan olan
farklihklarin bir &lgiisii olarak degerlendirilmektedir. Ikiserli Fsr degeri daha c¢ok
populasyonlarda bulunan orta frekanslara sahip allellerden etkilenmektedir. Bir
populasyonda bulunan diger populasyonda bulunmayan nadir allellerin Fgr degeri
lizerine hemen hemen higbir etkiye sahip degildir. Ciinkii nadir alleller bir
populasyonda ¢ok az miktarda bulunur ve go¢ eden birey sayisi ¢ok fazla olmadikca da
populasyonlarin genotipik yapilarinin degistirilmesinde herhangi bir fonksiyona sahip
degildirler. Boylece nadir alleller sadece bulunduklari populasyonlarda kalirlar. Bu
allellerin yeterli bir gen frekansina ulagsmadiklar1 siirece diger bir populasyona katki
saglamalar1 da miimkiin olamamaktadir. /kiserli Fsr degeri 5 populasyon ve iki 1rk igin

ayr1 ayri hesaplanmistir.
3.3.4.2 Gen akas1 (Nm)

Farkli populasyonlar arasindaki farkliliklarin belirlenmesinde s6zkonusu populasyonlar
arasinda meydana gelen gogiin etkisi goz ardi edilmemelidir. Farkli tavuk
populasyonlar1 arasinda her generasyon go¢ eden bireylerin gergek sayisi ise, gen akist
(Nm, gene flow) ile ifade edilmektedir. Lokal bir tavuk populasyonundaki bir horoz ya
da tavugun baska bir bolgedeki tavuk populasyonuna genetik faktor olarak katkida
bulunmasi go¢ (m, migration) olarak ifade edilmektedir. Hartl and Clark (2007)’e gore
g0¢, populasyonlarin birbirlerinden farklilasmasini onleyen temel bir faktor olarak ele

alinmaktadir. Nm degeri iki farkl yontemle hesaplanmaktadir.

Birinci Nm hesaplama yonteminde 6zgiin allellerin frekanslarindan yararlanilmaktadir.
Sadece tek bir populasyonda bulunan allel temsil ettigi populasyona 6zgiin allel (private
allele) olarak tanimlanmaktadir. Dogal populasyonlarda genetik gogiin tahmin
edilmesinde kullanilan bir yontem farkli populasyonlardan hesaplanan 6zgiin allellerin
ortalama gen frekanslarinin dogrusal bir fonksiyonu olarak Nm degerinin logaritmik
azalmalarina dayandirilan yontemdir. Nm degeri 2 den kii¢lik oldugunda bile hala farkl
populasyonlar arasinda genetik farklilik icin dikkate deger firsatlarin oldugu

bildirilmektedir (Hartl and Clark 2007). Ozgiin allellerin ortalama frekanslarindan
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yararlanilarak hesaplanan Nm degerleri GENEPOP ver. 1.2 (Raymond and Rousset

1995) web ortaminda paket programi kullanilarak hesaplanmaistir.

Diger bir Nm hesaplama yontemi ise, Nm degerinin Fsr'ye bagli olarak tahmin
edilmesidir. Nm degeri, Fsr’ye bagh olarak ters bir iliski icinde degismektedir. Fsr
kiigiildiikce go¢ eden bireylerin sayisi artmaktadir. Populasyonlar arasinda tam bir
genetik izolasyon s6z konusu ise Nm = 0 (Fsr = 1) olmaktadir. Mikrosatelit gibi
kodominant kalittm modeline sahip olan markerlerle calisildiginda populasyonlar
arasinda meydana gelen gen akis1 (Nm), Fsrdegerine bagli olarak, Fsy =1/ (1 +4 Nm)
esitligi ve bundan tiiretilen Nm = 0.25 (1 - Fsr ) / Fsr esitligi kullanilarak tahmin
edilmistir (Yeh et al 1997). Ancak, Nm degerleri populasyonlarin ikili olarak
karsilastirildigy ikigerli Fsr (pairwise Fsr) degerlerinin kullanilarak olusturuldugu
matriksten hesaplaniyor ise bu durumda Nm, ikiserli (pairwise) Nm olarak
tanimlanmakta ve hesaplanan gen akigi degerlerinin iki kati (2Nm) alinarak
populasyonlarin  ikili olarak karsilastirildigt  bir matriks  olusturulmaktadir.
Populasyonlar arasinda meydana gelen gen akisi (Nm) degerleri su sekilde
aciklanmaktadir:
eNm = 0.25 ise, populasyonlar arasinda her dort generasyonda bir birey goc
etmektedir.
e Nm = 0.50 ise, populasyonlar arasinda her iki generasyonda bir birey go¢ etmektedir.
e Nm = 1.00 ise, populasyonlar arasinda her generasyon bir birey goc etmektedir.

e Nm = 2.00 ise, populasyonlar arasinda her generasyon iki birey go¢ etmektedir.

Ikiserli Nm degerlerinin hesaplanmasinda Arlequin ver. 2.00 (Schneider et al. 2000)

paket programindan yararlanilmistir.
3.3.4.3 Genetik farkhilagsma katsayis1 (Gsr)

Coklu allelik yapinin varoldugu alt populasyonlar arasindaki genetik farkliligin
tanimlanmasinda Fsr’ nin Gsr ile gosterilebilecegi belirtilmektedir. Bu durumda Gy,
Fgs7’ nin tartilh ortalamasi olarak degerlendirilmekte ve genetik farklilagma katsayisi
(coefficient of gene differentiation) olarak ifade edilmektedir. Denizli ve Gerze irklar
arasindaki genetik farklilasma katsayisinin (Gsr= Fsr) hesaplanmasi igin, ¢alisilan tiim

lokuslarda hesaplanan allel frekanslarinin ortalamalarindan yararlanilarak tiim
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populasyon i¢in tahmin edilen beklenen ortalama heterozigotluk (Hr) ile Denizli (Hsp)
ve Gerze (Hsg) irklarmin ortalama heterozigotluk (Hs) degerlerinden yararlanilmistir.
Denizli ve Gerze 1rklar arasindaki genetik farklilagsma katsayist Gsr = Dsr / Hr esitligi
ile hesaplanmistir. Dgr degeri Denizli ve Geze 1rklar arasinda meydana gelen genetik
farklilig1 ifade etmekte olup, Dsr = Hy — Hs esitligi ile hesaplanmaktadir. Hy ve Hs
(=He) degerleri boliim 3.3.3.2 de verilen esitlikler yardimiyla hesaplanmistir (Nei 1987,
Hartl and Clark 2007).

3.3.4.4 Genetik uzaklhk (D)

Tavuk populasyonlari arasindaki mevcut genetik farkliligin ortaya konulmasi amaciyla,
Nei (1978)’nin genetik uzaklik degerlerinden yararlanilmistir. Genetik uzaklik,
Olciilebilen ozellikler bakimindan populasyonlar/alt tiirler (ya da ekotipler) arasindaki
gen farkliliklarinin iyi bir dl¢iistidiir. Boylece her bir niikleotit noktasinda veya her bir
lokusta meydana gelen niikleotit degisimlerinin sayisi genetik uzakligin bir Slgiisii
olarak kabul edilmektedir. Iki populasyon arasindaki genetik uzaklik genellikle gen
farkliliklarin1 ortaya koymakta ve allel frekanslarimin bir fonksiyonu olarak
Ol¢iilmektedir. Geometrik uzaklik analoglar1 olarak degerlendirilen ¢ok sayida genetik
uzaklik tahmin yontemi gelistirilmistir. Bu amagla yaygin olarak kullanilan
yontemlerden birisi de Nei (1972)’nin genetik uzaklik (D, standard genetic distance)
yontemi ile bundan gelistirilen yansiz (unbiased) genetik mesafe yontemidir (Nei 1978).
Nei (1972) genetik uzaklik kavramini her bir lokus bakimindan iki populasyon arasinda
meydana gelen gen (ya da kodon) degisim sayisinin bir tahmini olarak ifade etmektedir.
Genetik uzaklik populasyonlar arasindaki genetik benzerlikten (I, genetic identity)
yararlanilarak hesaplanmaktadir. Ele alinan iki populasyon 6zdes gen frekanslarina
sahip ise genetik benzerlik 1, ortak allelere sahip degilse 0 olacaktir. Genetik benzerlik
0 ila 1 arasinda degisirken, genetik uzaklik sifir (0) ile sonsuz (e0) arasinda bir deger

almaktadir

SMM modelini esas alan genetik uzaklik istatistikleri ardisik tekrar sayilarindan olan
farkliliklar1 (varyansi) kullanirken, /AM modelini esas alan  genetik uzaklik
istatistiklerinde ise allel frekanslarindan olan farkliliklar1 (varyansi) kullanilmaktadir.
Nei (1972)’nin standart genetik mesafe (D) ve bundan gelistirilen yansiz genetik uzaklik
degeri (Nei 1978) teorik olarak Kimura and Crow tarafindan 1960’larin baslarinda
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gelistirilen sonsuz allel mutasyon modeli (/AM) prensiplerine uymaktadir. Bu mutasyon
modelinde molekiiler seviyede populasyonlarda gozlenen varyasyonun anlasilmasi igin
notral mutasyon hizi onerilmektedir. Notral mutasyonlar sans (genetic drift) faktorii ile
bir denge durumunda niikleotit seviyesinde herhangi bir lokusta miimkiin olabilecek ¢ok
sayida allelin meydana gelmesinden ya da eksilmesinden sorumludur. Sonsuz allel
modelinde her bir mutasyon bolgesinde herhangi bir baslangi¢ alleli olmaksizin, esit
oranda ve daha Once populasyonda bulunmayan sonsuz sayida farkli yeni allellerin
(mikrosatelit lokus farkli tiplerde (AG)3G(ATG)S tekrar birimlerinden olusmaktadir)
meydana gelebilecegi kabul edilmektedir (MacHugh 1996). Genetik uzaklik degerleri 5

populasyon ve iki 1rk i¢in ayr1 ayr1 hesaplanmustir.

Nei (1987)’nin genetik uzakliklarinin (D) hesaplanmasinda POPGENE (Yeh et al

1997) paket programindan yararlanilmistir.

D=-Inl I=Jy /I J,

J. =X.P.P

2 2
xy i Txi Lyi JX:ZiPxi J =2 P:

y 1oy

1 = X ve Y populasyonlar arasindaki genetik benzerlik
P, = . allelin X populasyonundaki frekansi
P Vi = i allelin Y populasyonundaki frekansidir.

3.3.5 Molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Calisilan populasyonlarda molekiiler genetik yontemler kullanilarak elde edilen
verilerin daha duyarl istatistik metotlariyla analiz edilmesine yonelik yogun calismalar
yapilmaktadir. DNA seviyesinde RAPD, RFLP ve mikrosatelit markerler kullanilarak
elde edilen verilerin istatistik analizlerinde son yillarda Weir and Cockerham (1984) ve
Excoffier et al. (1992) tarafindan gelistirilen molekiiler varyans analizi (AMOVA,
analysis of molecular variance) yaygin olarak kullanilmaktadir. AMOVA yontemi esas
olarak bir populasyonda rastgele ele aliman iki bireyin rastgele ele alinan allelleri
arasindaki genetik korelasyonunu dikkate almaktadir. Boylece bir populasyonda tespit

edilen toplam genetik varyansin bilesenlerine ayrilarak her bir faktoriin toplam
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varyasyondaki paylarmin belirlenmesi AMOVA analizinin temelini olusturmaktadir.
AMOVA, rastgele ciftlesmenin uygulandigr populasyonlarda tahmin edilen toplam
genetik varyasyonun ne kadarmnin irklar arasindaki farkliliktan ne kadarmin ayni irk
icindeki populasyonlar arasindaki farkliliktan ve ne kadarinin ise populasyon igindeki
bireylerin farkliligindan ileri geldiginin belirlenmesinde kullanilan bir ydntemdir.
AMOVA analizi i¢in Arlequin ver. 2.00 (Schneider et al. 2000) paket programindan

yararlanilmistir.
3.3.6 Kiimeleme analizleri

Kiimeleme analizlerinde genel olarak iki farkli tipte yontemden yararlanilmaktadir. Bu
yontemler uzaklik-temelli (distance-based methods) ve model-temelli (model-based
methods) yontemlerdir. Uzaklik-temelli yontemler herhangi iki birey arasindaki
uzakliklar veren ikiserli uzaklik matriksi hesaplanmasiyla ¢aligsmaktadir. Daha sonra bu
matriks uygun grafik (6rnegin ii¢ boyutlu ve ¢ok boyutlu olarak) yontemleriyle
sunulmakta ve olusan kiimeler gozle tanimlanabilmektedir. Model-temelli yontemlerde
ise, baz1 parametrik modellerden rastgele ¢ekilen her bir kiimeden elde edilen gozlemler
(varsayimlar) iizerinde durulmaktadir. Her bir kiimeye karsilik gelen parametre i¢in elde
edilen sonug¢ daha sonra standart istatistik yontemleri (6rnegin maksimum likelihood ve
Bayesian yontemleri gibi) kullanilarak her bir bireyin {iyesi oldugu kiimenin sonucuyla

birlikte degerlendirilir (Pritchard et al. 2000).

Kiimeleme analizleri Weir and Cockerham (1984) tarafindan formiile edilen ikiserli Fsr,
Nei (1978)’nin yansiz genetik uzaklik (D), Belkhir et al. (1998-2004)’1n faktoriyel
uygunluk analizi (FCA) ve Pritchard et al. (2000)’1n genetik yap1 analizi (structure)

yontemleri kullanilarak yapilmistir.
3.3.6.1 Ikiserli Fsr degerleri kullanilarak yapilan kiimeleme analizi

Weir and Cockerham (1984) tarafindan formiile edilen Fsr (ikiserli) degerlerinden
yararlanilarak olusturulan kiimeleme analizlerinde dendogramlar i¢in en yakin komsu
(NJ = neighbor joining) yontemi kullanilmistir (Nei and Kumar 2000). NJ kiimeleme
analizleri MEGA4 (Tamura ef al. 2007) paket programi kullanilarak olusturulmustur.
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3.3.6.2 Genetik uzakhk (D) degerleri kullanilarak yapilan kiimeleme analizi

Nei (1978)’nin yansiz genetik uzaklik (D) degerlerinden yararlanilarak olusturulan
kiimeleme analizlerinde dendogramlar i¢in en yakin komsu (NJ = neighbor joining)
yontemi kullanilmistir (Nei and Kumar 2000). NJ kiimeleme analizleri MEGA4
(Tamura et al. 2007) paket programi kullanilarak olusturulmustur.

3.3.6.3 Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Faktoriyel uygunluk analizi (FCA, factorial correspondence analysis), genellikle 3
boyutlu bir diizlemde populasyonlar1 olusturan bireyler ve dolayisiyla da populasyonlar
arasindaki farkliliklarin ortaya konulmasimi saglayan bir istatistik analiz yontemidir

FCA analizi i¢in Genetix 4.05 (Belkhir et al. 2004) paket programindan yararlanilmistir.
3.3.6.4 Genetik yapi analizi (structure)

Genel olarak populasyon genetigi caligsmalarinda gelistirilen yontemlerin hemen hemen
tamami populasyonlar arasindaki genetik farkliligin miktarinin tahmin edilmesi esasi
tizerine gelistirilen yontemlerdir. Uzaklik-temelli (distance-based methods) yontemler
genellikle kolay uygulanirlar ve gorsel olarak da gekiciliklere sahiptirler. Genetik
calismalarinda, en yakin komsu (NJ) analizi gibi uzaklik-temelli filogenetik algoritmalar
coklu lokuslardan elde edilen molekiiler verilerin kiimelendirilmesinde yaygin olarak
kullanilmaktadir. Ancak bu yontemlerin bir ¢ok eksiklikleri de bulunmakta ve bu
eksiklikler yontemlerin duyarliligimi etkilemektedir. Bu yontemlerin eksiklikleri
tanimlanan kiimelerin, hem uzaklik belirlemede kullanilan yontemlere hem de segilen
grafik gdsterim yontemlerine son derece duyarli olmasidir. Bu nedenle, uzaklik-temelli
yontemler kullanilarak elde edilen kiimelerin ne kadar giivenilir ve anlamli olduklarinin
degerlendirilmesi olduk¢a zordur. Ayrica, elde edilen bu kiimeleme sonuglariyla bazi
ilave bilgilerin (bireylerin orneklendigi ¢ografi bolgeler gibi) birlestirilmesi oldukca
zordur. Bu yontemlerin uygulanmasinda populasyonlarin ait oldugu cografi bilgi
populasyonlarin evrimi calismalarinda 6nemli bir faktér olarak ele alinmaktadir.
Populasyonun allel frekanslarinin toplam istatistiklerini kullanan Fsr gibi yontemlerde
populasyon allel frekanslar1 son donemde o populasyona go¢ eden bireylerden

(immigration) etkilenmektedir. Son donemlerde populasyona katilan bireyler
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populasyonun tanimlanmasini zorlastiran temel bir faktordiir. Bu nedenle populasyonun
allel frekanslarmin toplam istatistiklerinin Gibbs oOrneklemesiyle tahmin edilen
degerlerden dogrudan hesaplanmasi gerektigi vurgulamaktadir. Belirtilen nedenlerden
dolayr NJ gibi uzaklik-temelli yontemler, populasyonu tanimlayict belirli istatistik
sonuglarin ¢ikarilmasindan ziyade daha ¢ok populasyona ait verilerin ilk kez tahmin

edilmesi i¢in kullanilan yontemlerdir (Pritchard et al. 2000).

Son yillarda, belirtilen bu uzaklik-temelli yontemlerinin eksikliklerinin giderilmesine
yonelik yeni yontemler gelistirilmistir. Gelistirilen bu model-temelli (model-based
method) yeni yontemde populasyonlarin tanimlanmasi (haklarinda ¢ok az bilgiye sahip
olunan) ve herhangi bir populasyonu temsil eden bireylerin uygun populasyonlara gore
siiflandirilmast ya da tayin edilmesi iizerinde durulmustur. Kokeni bilinmeyen tek bir
populasyondan drneklenen bireylere ait genetik verilerden olusan veri setinin varoldugu
bir durumda, genetik yapi1 bakimindan benzer olan bireylerin ayni kiimede
gruplandirilmasi beklenir ve boylece birbirinden farkli olan kiimeler tanimlanmis olur.
Bireyler iizerinden yapilacak bu siniflandirmalar sonucunda kiimeler arasinda cografi ve

filogenetik iligkilerin nasil oldugu goriilebilir (Pritchard ef al. 2000).

Populasyonun genetik yapisinin belirlenmesi amaciyla elde edilen genetik bilginin
mevcut populasyonun gercek yapisini belirlemede nasil kullanilabileceginden hareketle
Pritchard et al. (2000) model-temelli (model-based method) bir yontem olan structure
(genetik yapr analizi) yontemini gelistirmistir. Bu yontemde, K sayisi kadar bir
populasyonda (ayrica populasyon sayist bilinmeyebilir) her bir lokus bakimindan
tahmin edilen allel frekanslarinin setleri kullanilarak populasyonun genetik yapisi
tanimlanmakta ve ¢ok sayida lokus bakimindan belirlenen genotiplerden yararlanarak
birbirleriyle iligkili olan bireylerin ait olduklar1 populasyonlara dogru bir sekilde
gruplandirilmas1 (atanmasi) yapilmaktadir. Herhangi bir populasyonu temsil ettigi
varsayilan bir 6rnegi olusturan mevcut bireyler (karigmis olsalar bile) genetik yapilari
temelinde ayn1 ya da farkli kiimelere dogru bir sekilde siniflandirilmaktadir. Genetik
yap1 analizi (structure) yonteminde bireylerin ait olduklar1 populasyonlara dogru bir
sekilde smiflandirilmas: birgok faktére baglidir. Bu faktorler; a) populasyonlarin
tamaminda hesaplanan gen frekansinin (P) tahminindeki dogrulugu etkileyen birey

sayist, b) karigmig bireyler oraninin (Q) tahminindeki dogrulugu etkileyen lokus sayisi
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¢) karigsmig bireylerin miktar1 ve d) populasyonlar arasindaki allel frekansi farkliliginin

boyutu seklinde ifade edilebilir (Pritchard ez al. 2000).

Bu yontemde; a) bireylerin tanimlanmasinda yararlanilan genetik markerlerin
(mikrosatelit, RFLP ve SNPs) baglanti dengesizligi (linkage equilibrium) durumunda,
farkli kromozomlar {izerinde olmas1 (unlinked) ve buna bagl olarak da farkh
populasyonlarda tahmin edilen allel frekanslarin birbirleriyle korelasyon halinde
bulunmamasi1 ve b) populasyonlarin Hardy-Weinberg genetik dengesinde olmasi

varsayimlari kabul edilmektedir (Pritchard et al. 2000; Rosenberg et al. 2001).

Model-temelli (model-based method) bir yontem olan genetik yapi analizi (structure)
yonteminin uygulanmasinda, uzaklik-temelli (distance-based method) yontemlerin 6n
sart olarak kabul ettigi; a) orneklemenin yapildigi bolgelere, b) bireylerin varsayilan
genetik kdkenlerine, ¢) zorunlu fenotipik bilgilere ve d) genetik kiimelerin sayisi gibi
bilgilere ihtiya¢ duyulmamaktadir. Kiime sayis1 2 ila 5 arasinda degisen K degeri igin
300.000 tekrarli bir modeli test etmek icin 50.000 iterasyon yapilarak 50 islem
yapilmustir. Genetik yapi analizi i¢in structure 2.2 (http://www.stats.ox.ac.uk/~pritch/

home.html) bilgisayar paket programindan yararlanilmistir (Pritchard et al. 2000).
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1 Gen Frekanslan

Denizli ve Gerze tavuk populasyonlarinda {izerinde durulan mikrosatelit lokuslar
bakimindan elde edilen genotiplerden gen frekanslari hesaplanmistir. Cizelge 4.1 de
verilen degerler incelendiginde calisilan 10 mikrosatelit lokusun tamaminin polimorfik
yapida oldugu goriilmektedir. Bu temelde, ¢alisilan populasyonlardaki mevcut genetik
farkliligin / benzerligin ortaya ¢ikarilmasinda lokus se¢iminin isabetli yapilmis oldugu

ifade edilebilir. Asagida lokuslar tek tek ele alinarak degerlendirilmistir.

ADLO0102 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.01-0.78 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.01-0.72 arasinda degismektedir. ADL0102 lokusu bakimindan her iki populasyonda
da 92 ve 110 be’lik allellerin yaygin olarak bulundugu ifade edilebilir. Tespit edilen
diger allellerin gen frekanslar1 ortalama olarak ¢ok diisik (0.01 ve daha altinda)
seviyelerde bulunmaktadir. Bu lokus bakimindan Denizli ve Gerze tavuk
populasyonlarinin benzer genetik yapilarda oldugu tespit edilmistir. Denizli ve Gerze
tavuk 1rklarinin birbirlerinden olan farkliliklarinin ortaya konulmasinda bu lokustan

yararlanilamayacagi agike¢a ifade edilebilir (Cizelge 4.1).

ADLO136 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.03-0.23 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.01-0.46 arasinda  degismektedir. ADLO136 lokusu bakimindan Denizli
populasyonlarinda 127, 149, 151 ve 153 bg’lik alleller yaygin olarak bulunurken, bu
alleller Gerze populasyonlarin ¢ok diisiik (0.03 ve daha diisiik) frekanslarda veya hig
bulunmamaktadir. Denizli tavuk irkinin Gerze tavuk irkindan olan ayriminda belirtilen
bu dort allelin tamami bir kriter olarak kullanilabilir. Denizli populasyonlarinin
tamaminda yiiksek frekanslarda tespit edilen 151 ve 153 bg’lik alleller Gerze
populasyonlarinda bulunmamaktadir. Bu iki allelin Denizli tavuklarina 6zgii oldugu ve
Denizli ile Gerze tavuklarinin birbirlerinden olan farkliliklarinin ortaya konulmasinda

151 ve 153 bg’lik allellerden yararlanilabilecegi acikga ifade edilebilir (Cizelge 4.1).
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ADLO158 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.03-0.37 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.02-0.94 arasinda  degismektedir. ADLOI58 lokusu bakimindan Denizli
populasyonlarinda 186, 190 ve 192 bg alleller yaygin olarak bulunmaktadir. Denizli
irkina ait populasyonlarin tamaminda yaygin ve yiiksek frekanslarda (0.37) tespit edilen
ancak, Gerze populasyonlarinda bulunmayan 190 be¢’lik allelin, Denizli tavuk irkina
0zgli oldugu agik¢a ifade edilmektedir. Gerze populasyonlarmin 186 bg’lik allel
bakimindan sabitlenmis (0.94) oldugu, diger allellerin ihmal edilecek seviyelerde az

bulundugu goriilmektedir (Cizelge 4.1).

ADLO171 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.02-0.50 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.01-0.72  arasinda  degismektedir. ADLO171 lokusu bakimindan Denizli
populasyonlarinda 95 ve 101 bg’lik alleller yaygin olarak bulunurken, Gerze
populasyonlarinda yagin olarak bulunan alleller 99 ve 101 bg’lik olan allellerdir. Tiim
populasyonlarda yaygin olarak bulunan allel sadece 101 b¢’lik olan alleldir. Denizli
populasyonlarinda yiiksek frekanslarda (0.50) tespit edilen 95 bg¢’lik allelin Gerze
populasyonlarin ¢ok diisiik (0.01) frekanslarda olmasi nedeniyle bu allelin Denizli tavuk

irkina 6zgiin olabilecegi ifade edilebilir (Cizelge 4.1).

ADLO172 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.02-0.38 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.03-0.59 arasinda  degismektedir. ADLO172 lokusu bakimindan Denizli
populasyonlarinda 131, 147 ve 149 bg’lik alleller yaygin olarak bulunurken, Gerze
populasyonlarinda 149, 151 ve 157 bg’lik alleller yaygin olarak bulunmaktadir. Denizli
populasyonlarinin tamaminda yaygin ve yiiksek frekanslarda (0.29) olarak bulunan 147
b¢’lik allel Gerze populasyonlarinda bulunmamaktadir. Bu nedenle bu allel Denizli
tavuk 1rkina 6zgili olan bir allel olarak kabul edilebilir ve bu irkin Gerze irkindan olan
ayriminda rahatlikla kullanilabilir. Gerze tavuk populasyonlarinda yiiksek frekanslarda
(0.59) tespit edilen 157 bg¢’lik allel Denizli populasyonlarinda c¢ok diisikk (0.04)
seviyelerde bulunmaktadir. Bu nedenle bu allelin Gerze tavuk irkina 6zgiin olabilecegi
ve bu wkin Denizli tavuk 1wrkindan olan farkliliginin ortaya konulmasinda

kullanilabilecegi ifade edilebilir (Cizelge 4.1).
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Cizelge 4.1 Denizli ve Gerze populasyonlarinda mikrosatelit lokuslar ile gen frekanslari

Lokus Allel Denizli Gerze Genel
DHUC DLHMAE DOI Ort GLHMAE GOI Ort ort

90 - 0.04 - 0.01 - - - 0.008

92 0.82 0.70 0.84 0.78 0.22 0.24 0.23 0.564

96 - - - - - 0.04 0.02 0.008

104 0.02 - - 0.01 - - - 0.004

ADL0102 106 - - - - 0.02 - 0.01 0.004
108 - 0.02 - 0.01 - - 0.004

110 0.16 0.24 0.16 0.19 0.72 0.72 0.72 0.400

112 - - - - 0.04 - 0.02 0.008

125 - 0.10 - 0.03 - - - 0.020

127 0.14 0.22 0.20 0.19 0.06 - 0.03 0.124

129 0.02 0.08 0.10 0.07 0.56 0.16 0.36 0.184

133 - - - - - 0.12 0.06 0.024

143 - - - - - 0.02 0.01 0.004

147 - - - - - 0.02 0.01 0.004

ADLO136 149 0.06 0.12 0.52 0.23 0.02 - 0.01 0.144
151 0.38 0.20 0.06 0.21 - - - 0.128

153 0.28 0.10 0.10 0.16 - - - 0.096

155 0.04 0.18 0.02 0.08 0.28 0.64 0.46 0.232

157 0.08 - - 0.03 0.08 0.02 0.05 0.036

159 - - - - 0.02 0.01 0.004

162 - - - - - 0.04 0.02 0.008

184 0.02 0.04 0.02 0.03 - - - 0.016

ADLO158 186 0.10 0.34 0.44 0.29 1.00 0.88 0.94 0.552
190 0.62 0.44 0.04 0.37 - - - 0.220

192 0.26 0.18 0.50 0.31 - 0.08 0.04 0.204

85 0.02 - 0.06 0.03 - - - 0.016

93 - 0.06 - 0.02 - - - 0.012

95 0.80 0.62 0.08 0.50 0.02 - 0.01 0.304

97 - - 0.12 0.04 - - - 0.024

ADLO171 99 - 0.12 - 0.04 0.10 0.26 0.18 0.096
101 0.12 0.18 0.58 0.29 0.80 0.64 0.72 0.464

105 0.06 0.02 0.16 0.08 - 0.02 0.01 0.052

123 - - - - - 0.04 0.02 0.008

125 - - - - 0.08 0.04 0.06 0.024

131 0.26 0.26 0.04 0.18 0.02 0.04 0.03 0.124

145 0.02 - 0.08 0.03 - - - 0.020

147 0.26 0.28 0.34 0.29 - - - 0.176

ADLO0172 149 0.42 0.36 0.36 0.38 0.18 0.20 0.19 0.304
151 0.02 0.06 0.06 0.05 0.18 0.20 0.19 0.104

155 0.02 - 0.04 0.02 - - - 0.012

157 - 0.04 0.08 0.05 0.62 0.56 0.59 0.260

181 - - - 0.04 0.10 0.07 0.028

183 0.12 0.36 0.14 0.21 0.40 0.22 0.31 0.248

185 0.04 0.04 0.02 0.03 - - - 0.020

187 - - - - - 0.04 0.02 0.008

ADLO176 189 - - 0.02 0.01 0.30 0.48 0.39 0.160
191 0.40 0.36 0.06 0.27 - 0.10 0.05 0.184

193 0.26 0.08 0.42 0.25 - - - 0.152

199 - 0.02 - 0.01 0.16 0.02 0.09 0.040

201 0.18 0.14 0.34 0.22 0.10 0.04 0.07 0.160

174 - 0.06 - 0.02 - 0.06 0.03 0.024

176 0.32 0.28 0.30 0.30 - - - 0.180

178 0.06 - 0.02 0.03 - - - 0.016

ADLO0181 180 0.48 0.52 0.46 0.48 1.00 0.94 0.97 0.680
182 0.14 0.10 0.22 0.15 - - - 0.092

186 - 0.02 - 0.01 - - - 0.004

192 - 0.02 - 0.01 - - - 0.004

102 - - - - - 0.02 0.01 0.004

ADLO0210 118 0.30 0.54 0.36 0.40 0.68 0.68 0.68 0.512
126 0.70 0.46 0.64 0.60 0.32 0.30 0.31 0.484

98 0.26 0.08 0.14 0.26 0.20 0.132

100 0.52 0.44 0.38 0.44 0.32 0.26 0.29 0.384

102 0.10 0.06 0.38 0.18 0.12 0.10 0.11 0.152

106 0.24 0.20 0.22 0.22 0.38 0.38 0.38 0.284

ADL0267 108 0.08 - - 0.03 0.04 - 0.02 0.024
110 0.04 0.02 0.02 0.03 - - - 0.016

112 0.02 - - 0.01 - - - 0.004

118 - 0.02 - 0.01 - - - 0.004

93 0.02 0.04 - 0.02 - 0.08 0.04 0.028

97 - - - - - 0.02 0.01 0.004

99 0.02 - - 0.01 - 0.04 0.02 0.012

ADL0268 107 0.58 0.74 0.20 0.50 0.66 0.60 0.63 0.556
109 0.18 0.08 0.12 0.13 0.10 0.02 0.06 0.100

111 0.12 0.08 0.30 0.17 - - - 0.100

113 0.08 0.06 0.38 0.17 0.24 0.24 0.24 0.200
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ADLO176 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.01-0.27 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.02-0.39 arasinda  degismektedir. ADLO176 lokusu bakimindan Denizli
populasyonlarinda 183, 191, 193 ve 201 bg’lik alleller yaygin olarak bulunmaktadir.
Gerze populasyonlarinda ise 183 ve 189 bg’lik alleller yaygin olarak bulunmaktadir.
Denizli irkina ait populasyonlarin tamaminda yaygin ve yiiksek frekanslarda (0.25)
tespit edilen ancak, Gerze populasyonlarinda bulunmayan 193 bg¢’lik allelin, Denizli
tavuk 1rkina 6zgili oldugu acikca ifade edilmektedir. Gerze populasyonlarinda ortalama
olarak 0.07 oraninda tespit edilen 181 bg¢’lik allel Denizli populasyonlarinda
bulunmamaktadir. Bu allelin Gerze iwrkina 6zgli oldugu ifade edilebilir. Gerze
populasyonlarinin tamaminda en yliksek frekansta (0.39) bulunan 189 bg’lik allel,
Denizli populasyonlarinda ¢ok diisiik (0.01) frekanslarda bulunmaktadir. Dolayistyla bu
allelin Gerze populasyonlarina 6zgli oldugu ve Denizli ile Gerze tavuk irklarinin
birbirlerinden olan farkliliklarinin ortaya konulmasinda bu allelden de yararlanilabilir

(Cizelge 4.1).

ADLO181 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslart Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.02-0.48 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.03-0.97 arasinda  degismektedir. ADLOI81 lokusu bakimindan Denizli
populasyonlarinda yaygin bulunan alleler 176, 180 ve 182 bg’lik allellerdir. Denizli
populasyonlarinin tamaminda yaygin ve yiiksek frekanslarda bulunan 176 ve 182 bg¢’lik
alleller Gerze populasyonlarinda bulunmamaktadir. Gerze populasyonlart 180 bg’lik
allel bakimindan sabitlenmis (0.97) durumdadir. Diger allellerin frekansi1 oldukga diistik
seviyelerde bulunmaktadir (Cizelge 4.1).

ADLO0210 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslart Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.40-0.60 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.01-0.68 arasinda degismektedir. ADL0210 lokusu bakimindan her iki irkin tiim
populasyonlarinda da yaygin olarak bulunan alleller 118 ve 126 bg¢’lik allellerdir. Bu
lokus bakimindan Denizli ve Gerze tavuk populasyonlarmin benzer genetik yapilarda
oldugu tespit edilmistir. Denizli ve Gerze tavuk irklarinin birbirlerinden olan
farkliliklarinin ortaya konulmasinda bu lokustan yararlanilamayacagi agikga ifade

edilebilir (Cizelge 4.1).
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ADLO0267 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslar1 Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.01-0.44 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.02-0.38 arasinda degismektedir. Her iki irkin tiim populasyonlarinda yaygin olarak
bulunan alleller 100 ve 106 bg¢’lik allellerdir. Bu lokus bakimindan Denizli ve Gerze
tavuk populasyonlarinin benzer genetik yapilarda oldugu tespit edilmistir. Denizli ve
Gerze tavuk irklarinin birbirlerinden olan farkliliklarinin ortaya konulmasinda bu

lokustan yararlanilamayacagi acgikca ifade edilebilir (Cizelge 4.1).

ADLO0268 lokusu bakimindan hesaplanan gen frekanslart Denizli populasyonlarinda
ortalama olarak 0.01-0.50 arasinda degisirken, Gerze populasyonlarinda ortalama olarak
0.01-0.63 arasinda degismektedir. Her iki irkin tiim populasyonlarinda 107 bg¢’lik allel
en yliksek frekanslarda bulunmaktadir. Denizli irkina ait populasyonlarin tamaminda
yaygin ve yiiksek frekanslarda (0.17) tespit edilen ve Gerze populasyonlarinda
bulunmayan 111 bg’lik allelin, Denizli tavuk irkina 6zgiin oldugu tespit edilmistir.
Denizli ile Gerze tavuk irklarinin birbirlerinden olan farkliliklarinin  ortaya

konulmasinda bu allelden yararlanilabilecegi agikca ifade edilebilir (Cizelge 4.1).
4.2 Heterozigotluk Degerleri
4.2.1 Allel genislikleri (4G)

Allel genislikleri, lizerinde ¢alisilan lokuslarin genetik varyasyon Ol¢iisiinii tanimlayan
en basit istatistiktir. Mikrosatelit lokuslara ait allel genislikleri Sekil 3.1-3.3°te 6rnekleri
verilen kapiller elektroforez sonuclarindaki pik degerleri kullanilarak belirlenen
genotiplerden tespit edilmistir. Allel genislikleri Denizli ve Gerze populasyonlarinda
karsilastirilmali olarak Cizelge 4.2°de, populasyonlar dikkate alinmaksizin tiim

mikrosatelit lokuslar iizerinden ise Cizelge 4.3’te verilmistir.

ADLO102 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin farkli allel
genigliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Allel genislikleri Denizli populasyonlarinda
90-110 bg, Gerze populasyonlarinda ise 92-112 bg araligindadir. 90 bg’lik allel sadece
Denizli populasyonlarinda belirlenirken, 112 bg¢’lik allel ise sadece Gerze

populasyonlarinda tespit edilmistir (Cizelge 4.2).
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ADLO136 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin farkli allel
genisliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Allel genislikleri Denizli populayonlarinda
125-157 bg, Gerze populasyonlarinda ise 127-159 bg araligindadir. Buradan hareketle,
125 beg’lik allel sadece Denizli, 159 bg’lik allel ise sadece Gerze populasyonlarinda
tespit edilmistir (Cizelge 4.2). Bu lokusla yapilan diger ¢aligmalarda 144-190 bg
araliklarinda 7 allel tespit edilmistir (Olowofeso et al. 2005).

ADLOI158 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin farkli allel
genisliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Allel genislikleri Denizli populasyonlarinda
184-192 bg, Gerze populasyonlarinda ise 162-192 be¢ araligindadir. Gerze
populasyonlarinda 2 heterozigot tavukta tespit edilen 162 bg’lik allele diger tavuk

irklarinda rastlanilmamistir (Cizelge 4.2).

ADLO171 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin farkli allel
genigliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Allel genislikleri Denizli populasyonlarinda

85-105 bg, Gerze populasyonlarinda ise 95-125 bg araligindadir (Cizelge 4.2).

ADLO172 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin benzer allel
genigliklerine sahip oldugu belirlenmistir.  Allel genislikleri her iki wrkin
populasyonlarinda 131-157 bg araliginda degismektedir. Allel genislikleri temelinde

Denizli ve Gerze tavuklar1 benzer genetik yapiya sahiptirler (Cizelge 4.2).

ADLO176 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin farkli allel
genisliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Allel genislikleri Denizli populasyonlarinda
183-201 bg, Gerze populasyonlarinda ise 181-201 bg aralifindadir. Gerze irkinda tespit
edilen 181 bg’lik allelin sadece Gerze irkinda bulundugu ve bu allel bakimindan her iki

irkin farkli genetik yapilarda oldugu ifade edilebilir (Cizelge 4.2).

ADLOI181 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin farkli allel
genigliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Allel genislikleri Denizli populasyonlarinda
174-192 beg, Gerze populasyonlarinda ise 174-180 bg araligindadir. Gerze irkinda 182-
192 bg araliginda herhangi bir allele rastlanilmamistir (Cizelge 4.2).

ADLO0210 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin benzer allel

genisliklerine sahip oldugu belirlenmistir. Her iki irkin populasyonlarinda yaygin olan
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allel genislikleri 118-126 bg¢ araligidir. Ancak, Gerze populasyonlarinda ¢ok diisiik
frekanslarda da olsa 102 bg’lik allele rastlanilmaktadir (Cizelge 4.2).

ADLO0267 lokusu bakimindan allel genislikleri Denizli populasyonlarinda 98-118 beg,
Gerze populasyonlarinda ise 98-108 bg araligindadir. Gerze populasyonlarinda 110-118
be araliginda herhangi bir allele rastlanilmamistir (Cizelge 4.2).

ADLO0268 lokusu bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin benzer allel
genisliklerine sahiptir ve her iki irkin populasyonlarinda yaygin olan allel genislikleri
93-113 bg araligindadir (Cizelge 4.2). ADL0268 lokusuyla yapilan diger ¢aligmalarda
104-116 bg araliginda 6 allel (Cuc et al. 2006, Muchadeyi et al. 2007), 102-110 bg
araliginda 5 allel (Tadano et al. 2007), 8 allel (Tadano et al. 2008), 7 allel (Granevitze et
al. 2007), 102-116 araliginda 10 allel (Hillel et al. 2003) farkli allel sayilar
bildirilmistir.

Cizelge 4.3 incelendiginde; allel genislikleri ADL0102 lokusunda 90-112, ADLO136
lokusunda 125-159, ADLO158 lokusunda 162-192, ADLO171 lokusunda 85-125,
ADLO172 lokusunda 131-157, ADLO176 lokusunda 181-201, ADLO181 lokusunda
174-192, ADLO0210 lokusunda 102-126, ADL0267 lokusunda 98-118 ve ADL0268
lokusunda 93-113 olarak tespit edilmistir. Belirtilen lokuslarda tespit edilen bu allel
genisliklerinin literatiirde verilen degerlerle uyumlu oldugu goriilmektedir (Cheng and

Crittend 1994, Wimmers et al. 2000).
4.2.2 Allel sayis1 (Na)

Mikrosatelit lokuslara ait allel sayilar1 Sekil 3.1-3.3’te o6rnekleri verilen pik degerleri
kullanilarak belirlenen genotiplerden tespit edilmistir. Allel sayilar1 Denizli ve Gerze
populasyonlarinda karsilastirilmali olarak Cizelge 4.2°de, populasyonlar dikkate

alinmaksizin tiim mikrosatelit lokuslar {izerinden ise Cizelge 4.3-4.4’te verilmistir.

Tiim lokuslar iizerinden allel sayis1 (Na) ortalama 7.5 £ 0.76 olarak hesaplanmigtir
(Cizelge 4.3). AVIANDIV projesi ¢ergevesinde calisilan toplam 52 tavuk irki igin
ortalama allel sayis1 9.6 olarak bildirilmistir (Hillel et al. 2003). En fazla sayida allele
sahip olan marker 12 allel ile ADLO136 lokusu oldugu tespit edilirken, en az sayida
alleli bulunan marker ise 3 allel ile ADL0210 lokusu oldugu belirlenmistir. Belirtilen
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lokuslarda tespit edilen bu allel genisliklerinin literatiirde verilen degerlerle uyumlu
oldugu goriilmektedir (Cheng and Crittend 1994, Wimmers et al. 2000, Gao et al. 2004,
Shahbazi et al. 2007).

Denizli ve Gerze populasyonlarmi karsilagtirmak amaciyla hazirlanan Cizelge 4.2 ve
4.4’e bakildiginda, Denizli irkinda 6.1 + 0.6 olarak hesaplanan allel sayisinin Gerze
irkinda 5.0+0.7 olarak hesaplanmistir. Bu degerlerden hareketle ¢alisilan lokuslarin

Denizli ve Gerze irklarinin ayn1 sayida allele sahip oldugu ifade edilebilir.

Cizelge 4.2 Denizli ve Gerze irklarinda mikrosatelit lokuslar, 6rnek sayist (N), allel
genisligi (AQG), allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), heterozigot genotipte
olan bireylerin sayist (Hh), gézlenen heterozigotluk (Ho), beklenen
heterozigotluk (He), PIC ve Wright (1978)’1n homozigotlasma indeksi (Fis)

degerleri

Populasyon Lokus N AG Na Ne Hh Ho He PIC Fis

ADL0102 75 90-110
ADLO136 75 125-157
ADLO0158 75 184-192

5 1.5 23 0307 0348 0303 0.118

8 58 41 0547 0.832 0.804 0.343

4 31 37 0493 0.685 0.614 0.280

ADLO171 75 85-105 7 29 23 0307 0.658 0.603 0.533

Denizli ADLO172 75 131-157 7 3.7 50 0.667 0.734 0.686 0.091
ADLO176 75 183-201 7 43 39 0.520 0.774 0.729 0.328
ADLO181 75 174-192 7 2.8 41 0.547 0.653 0.590 0.162
ADLO0210 75 118-126 2 1.9 38 0507 0483 0365 -0.050
ADL0267 75 98-118 8 35 44 0587 0.715 0.670 0.179
ADL0268 75 93-113 6 3.0 45 0.600 0.673 0.627 0.108

Ortalama 6.1 33 38.1 0.508 0.656 0.599 0.226

ADL0102 50 92-112 5 17 16 0320 0432 0372 0.259
ADLO0136 50 127-159 9 29 21 0420 0.658 0.591 0.362
ADLO158 50 162-192 3 1.1 6 0.120 0.116 0.111 -0.034
ADLO171 50 95-125 6 1.8 16 0320 0.449 0.407 0.287
ADLO172 50 131-157 4 24 32 0.640 0.585 0.525 -0.094

7

2

3

5

6

Gerze
ADLO0176 50 181-201 37 14 0280 0.738 0.691 0.621
ADLO0181 50 174-180 1.1 1 0.020 0.059 0.057 0.661
ADL0210 50 102-126 1.8 26 0.520 0.446 0.352 -0.166
ADL0267 50 98-108 3.6 30 0600 0.726 0.670 0.174
ADL0268 50 93-113 22 28 0.560 0.545 0.489 -0.028
Ortalama 50 22 19 0380 0475 0426 0.200
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4.2.3 Etkili allel sayis1 (Ve)

Denizli ve Gerze populasyonlarini karsilagtirmak amaciyla hazirlanan Cizelge 4.2°e
bakildiginda, Denizli irkinda (3.3) hesaplanan etkili allel sayisinin Gerze irkinda (2.2)
hesaplanan degerden yiiksek oldugu goriilmektedir. Etkili allel sayis1 (Ne) tiim lokuslar
tizerinden ortalama 3.5 + 0.52 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.3). En yiiksek (6.6)
etkili allel sayis1 12 allelin bulundugu ADLO136 lokusunda tespit edilirken, en diigiik
etkili allel sayis1 7 allelin bulundugu ADLO181 lokusunda belirlenmistir. ADLO181
lokusunda goriildiigii gibi allel sayis1 (7) fazla olabilir ancak o allellerin populasyondaki
varyasyonun belirlenmesindeki etkinlikleri diisiik (1.9) olabilmektedir. Bu nedenle
calisilacak lokuslarin belirlenmesinde allel sayilarinin fazla olmasi yaninda bu
lokuslardaki etkili allel sayilarinin da dikkate alinmasi gerekmektedir. Bu degerden
hareketle calisilan 10 farkli mikrosatelite lokusu bakimindan populasyonlarin

farklilagsmasinda ortalama olarak 3.5 allelin etkili oldugu ifade edilebilir.

Cizelge 4.3 Denizli ve Gerze irklarinda mikrosatelit lokuslar, 6rnek sayis1 (N), allel genisligi
(AG), allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne), heterozigot genotipte olan
bireylerin sayis1 (Hh), gozlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk
(He), PIC ve Wright (1978)’1n homozigotlagsma indeksi (Fis) degerleri

Lokus N AG Na Ne Hh Ho He PIC Fis
ADLO0102 125 90-112 8 2.1 39 0.312 0.524 0.420 0.402
ADLO136 125 125-159 12 6.6 62 0.496 0.852 0.830 0.415
ADLO158 125 162-192 5 2.5 43 0.344 0.607 0.546 0.431
ADLO171 125 85-125 9 3.1 39 0.312 0.681 0.631 0.540
ADLO0172 125 131-157 7 4.6 32 0.656 0.785 0.749 0.161
ADLO176 125 181-201 9 58 53 0.424 0.831 0.805 0.487
ADLO181 125 174-192 7 1.9 42 0.336 0.498 0.457 0.322
ADL0210 125 102-126 3 2.0 64 0.512 0.506 0.381 -0.017
ADL0267 125 98-118 8 3.7 74 0.592 0.733 0.687 0.189
ADLO0268 125 93-113 7 27 73 0.584 0.632 0.590 0.073
Ortalama i 7.5 3.5 51.7 Ho=0.457 H;y=0.665 0.610 F;=0.313

+ Sh +07+05 +£14 +0.04 +0.04 +0.05 +0.05
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4.2.4 Gozlenen heterozigotluk (Ho)

Uzerinde durulan lokuslar bakimindan hesaplanan gozlenen heterozigotluklar Sekil
3.2’de oOrneklenen heterozigot genotiplerin toplam genotiplere orani1 seklinde
hesaplanmistir (Cizelge 4.2). Gozlenen heterozigotluk degerleri Denizli ve Gerze
populasyonlarinda karsilastirilmali olarak Cizelge 4.2°de, populasyonlar dikkate

alinmaksizin tiim mikrosatelit lokuslar iizerinden ise Cizelge 4.3’de verilmistir.

Genel olarak, calisilan lokuslardaki gozlenen heterozigotluk degerlerinin oldukca
yiiksek oldugu goriilmektedir. Denizli ve Gerze populasyonlarinin calisilan lokuslar
bakimindan yiiksek seviyede genetik varyasyona sahip olduklar1 ifade edilebilir.
Gozlenen heterozigotluk degerleri Denizli populasyonlarinda 0.307 (ADLO171) ile
0.667 (ADLO0172), Gerze populasyonlarinda ise 0.020 (ADLO0181) ile 0.640 (ADLO0172)
arasinda degismektedir (Cizelge 4.2).

ADLO181 lokusu disindaki tiim lokuslar bakimindan gozlenen heterozigotluk degerleri
bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin benzer heterozigotluk diizeylerine sahip
olduklar1 ifade edilebilir. ADLO181 lokusu bakimindan gézlenen heterozigotluk degeri
Denizli populasyonlarinda 0.547 olarak hesaplanmigken bu deger Gerze

populasyonlarinda en diistik (0.020) seviyede hesaplanmistir (Cizelge 4.2).

Tim lokuslar iizerinden gozlenen heterozigotluk ortalama 0.457 + 0.04 olarak
hesaplanmistir (Cizelge 4.3.). En yiiksek gozlenen heterozigotluk ADLO172 lokusunda
tespit edilirken, en diisiik gdzlenen heterozigotluk ADL0102 ve ADLO171 lokuslarinda
belirlenmistir. Gozlenen heterozigotluk degerleri dikkate alindiginda calisilan lokuslar

bakimindan populasyonlarda genetik varyasyonun yiiksek oldugu goriilmektedir.

Denizli ve Gerze populasyonlarini karsilagtirmak amaciyla hazirlanan Cizelge 4.4’e
bakildiginda, gozlenen ortalama heterozigotluk degerleri Denizli ve Gerze irklarinda
sirastyla 0.508 + 0.04 ve 0.380 + 0.07 olarak hesaplanmigtir. Go6zlenen ortalama
heterozigotluk degerleri arasindaki farklilik istatistik olarak énemli bulunmamistir (¢ =
1.71, SD = 123, p >0.05). Gozlenen ortalama heterozigotluk bakimindan Denizli ve

Gerze rkilar1 arasinda herhangi bir farkliligin olmadigi ifade edilebilir.
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Calisilan diinya yerli tavuk irklarinda gozlenen heterozigotluk degerleri oldukga
farklilik gostermektedir. Gozlenen heterozigotluk degerleri Afrika irklarinda 0.5
(Muchadeyi et al. 2007), Cesitli Asya, Avrupa ve Orta Dogu irklarinda 0.46 (Granevitze
et al. 2007) ve Kore 1rklarinda 0.584 (Kong ef al. 2006) olarak bildirilmistir.

4.2.5 Beklenen heterozigotluk (He)

Uzerinde durulan lokuslar bakimindan hesaplanan beklenen heterozigotluklar gen
frekanslar1 kullanilarak Levene (1949)’ye gore tahmin edilmistir (Cizelge 4.3). Genel
olarak, calisilan lokuslardaki beklenen heterozigotluk degerlerinin oldukca yiiksek
oldugu goriilmektedir. Denizli ve Gerze populasyonlarinin c¢alisilan lokuslar
bakimindan yiiksek seviyede genetik varyasyona sahip olduklar1 ifade edilebilir.
Beklenen heterozigotluk degerleri Denizli populasyonlarinda 0.348 (ADLO0102) ile
0.832 (ADLO0136), Gerze populasyonlarinda ise 0.059 (ADLO181) ile 0.738 (ADL0176)
arasinda degismektedir (Cizelge 4.2).

ADLO0158 ve ADLO181 Ilokuslar1 disindaki tiim lokuslar bakimindan beklenen
heterozigotluk degerleri bakimindan Denizli ve Gerze populasyonlarinin benzer
heterozigotluk diizeylerine sahip olduklar1 ifade edilebilir. ADLO158 lokusu
bakimindan beklenen heterozigotluk degeri Denizli populasyonlarinda 0.685 olarak
hesaplanmigsken bu deger Gerze populasyonlarinda 0.116 olarak tahmin edilmistir.
Benzer sekilde ADLO181 lokusu bakimindan beklenen heterozigotluk degeri Denizli
populasyonlarinda 0.653 olarak hesaplanmisken bu deger Gerze populasyonlarinda en

diisiik (0.059) seviyede hesaplanmistir (Cizelge 4.2).

Tim lokuslar iizerinden beklenen heterozigotluk ortalama 0.665 + 0.04 olarak
hesaplanmistir (Cizelge 4.3). Bu degerin Hillel ez al. (2003), Cheng et al (2003) ve
Olowofeso et al. (2005) tarafindan bildirilen degerlerle benzer oldugu ifade edilebilir.
En yiiksek (0.852) beklenen heterozigotluk ADLO136 lokusunda tespit edilirken, en
diisiik (0.498) gozlenen heterozigotluk ADLO181 lokusunda belirlenmistir. Gozlenen
heterozigotluk  degerleri dikkate alindiginda c¢alisilan lokuslar  bakimindan

populasyonlarda genetik varyasyonun yiiksek oldugu goriilmektedir.
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Denizli ve Gerze populasyonlarii karsilastirmak amaciyla hazirlanan Cizelge 4.4°e
bakildiginda, beklenen ortalama heterozigotluk degerleri Denizli ve Gerze irklarinda
sirastyla 0.656 + 0.05 ve 0.475 £+ 0.07 olarak tahmin edilmistir. Denizli ve Gerze
wrklarinda beklenen ortalama heterozigotluk degerleri arasindaki farklilik istatistik
olarak 6nemli bulunmustur (¢ = 2.27, SD = 123, p < 0.05). Buradan hareketle Denizli
irkinda tahmin edilen beklenen heterozigotlugun Gerze irkinda tahmin edilen degerden
yiiksek oldugu ve Denizli irkinda Gerze irkina oranla daha yiiksek genetik varyasyonun
bulundugu ifade edilebilir. Hesaplanan bu heterozigotluk degerleri AVIANDIV projesi
cergevesinde calisilan toplam 52 tavuk irki igin bildirilen degerden (0.47) yiiksektir
(Hillel et al. 2003). Calisilan Diinya yerli tavuk irklarinda beklenen heterozigotluk
degerleri oldukca farklilik gostermektedir. Beklenen heterozigotluk degerleri Fransiz
irklarinda 0.505, Asya irklarinda ise 0.477 (Berthouly et al. 2008), Afrika irklarinda 0.7
(Muchadeyi et al. 2007), ¢esitli Asya, Avrupa ve Orta Dogu irklarinda 0.51 (Granevitze
et al. 2007), uzun kuyruklu Japon yerli tavuklarinda 0.293-0.545 (Tanado et al. 2007),
Iran wrklarinda 0.62-0.72 (Shahbazi et al. 2007), Kore irklarinda 0.630 (Kong et al.
2006), Vietnam irklarinda 0.627-0.668 (Cuc et al. 2006), Cin irklarinda 0.3327-0.4000
(Cheng et al. 2003) ve birgok farkli iilkeden oOrneklenen yerli irklarda 0.45-0.67

(Wimmers et al. 2000) olarak hesaplanmustir.
4.2.6 Polimorfizm bilgi icerigi (PIC)

PIC degerleri Denizli populasyonlarinda 0.303 (ADL0102) ile 0.804 (ADL0136), Gerze
populasyonlarinda ise 0.057 (ADLO0181) ile 0.691 (ADL0176) arasinda degismektedir
(Cizelge 4.2).

Tiim lokuslar iizerinden PIC degeri ortalama 0.610 + 0.05 olarak hesaplanmigtir
(Cizelge 4.3). Bu degerin Gao et al. (2004) ve Olowofeso et al. (2005) tarafindan
bildirilen degerlerle benzer oldugu ifade edilebilir. PIC degerleri uzun kuyruklu Japon
yerli tavuklarinda 0.250-0.478 (Tanado et al. 2007), Iran 1rklarinda 0.62-0.72 (Shahbazi
et al. 2007), Kore irklarinda 0.562-0.872 (Kong et al. 2006), Cin irklarinda 0.6169-
0.7027 (Cheng et al. 2003) ve bir¢ok farkli iilkeden 6rneklenen yerli irklarda 0.14-0.72
(Wimmers et al. 2000) olarak hesaplanmuistir.

88



En yiiksek (0.835) PIC degeri ADLO176 lokusunda tespit edilirken, en diisiik (0.381)
PIC degeri ADL0210 lokusunda belirlenmistir. PIC degerleri dikkate alindiginda

calisilan lokuslarin yiiksek seviyede bilgi saglayan markerler oldugu goriilmektedir.

Denizli ve Gerze populasyonlarini karsilastirmak amaciyla hazirlanan Cizelge 4.4’e
bakildiginda, Denizli irkinda 0.599 + 0.05 olarak hesaplanan PIC degeri Gerze irkinda
0.426 £ 0.07 olarak tahmin edilmistir. Bu degerlerden hareketle calisilan lokuslarin
genetik varyasyonu belirleme noktasinda Denizli irkinda Gerze irkina oranla daha

duyarl ve daha fazla bilgi saglayici oldugu ifade edilebilir.
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Cizelge 4.4 Denizli ve Gerze tavuk populasyonlarinin tanitici istatistikleri

Lokus Denizli Gerze Genel
DHUC DLHMAE DOI Ortalama | GLHMAE GOI Ortalama| Ortalama
AG [92-110 90-110 92-110 90-110 92-112 92-110 92-112 90-112
Na 3 4 2 5 4 3 5 8
ADL0102 Ho 0.280 0.320 0.320 0.307 0.400 0.240 0.320 0.312
He 0.308 0.460 0.274 0.348 0..440 0.431 0.432 0.524
PIC 0.267 0.392 0.233 0.303 0.379 0.361 0.372 0.420
AG |27-157 125-155 27-155 125-157 | 127-157 129-159 127-159 125-159
Na 7 7 6 8 5 7 9 12
ADLO0136 Ho 0.520 0.480 0.640 0.547 0.360 0.480 0.420 0.496
He 0.761 0.856 0.679 0.832 0.610 0.560 0.658 0.852
PIC 0.708 0.818 0.629 0.804 0.540 0.514 0.591 0.830
AG |84-192 184-192 84-192 184-192 186 162-192 162-192 162-192
Na 4 4 4 4 1 3 3 5
ADLO0158 Ho 0.400 0.520 0.560 0.493 0.000 0.240 0.120 0.344
He 0.549 0.670 0.566 0.685 0.000 0.222 0.116 0.607
PIC 0.476 0.591 0.456 0.614 0.000 0.205 0.111 0.546
AG ]85-105 93-105 85-105 85-105 95-125 99-125 95-125 85-125
Na 4 5 5 7 4 5 6 9
ADLO0171 Ho 0.280 0.280 0.360 0.307 0.240 0.400 0.320 0.312
He 0.349 0.576 0.626 0.658 0.350 0.530 0.449 0.681
PIC 0.318 0.524 0.578 0.603 0.322 0.460 0.407 0.631
AG |31-155 131-157 31-157 131-157 | 131-157 131-157 131-157 131-157
Na 6 5 7 7 4 4 4 7
ADLO0172 Ho 0.640 0.800 0.560 0.667 0.600 0.680 0.640 0.656
He 0.701 0.734 0.750 0.734 0.562 0.617 0.585 0.785
PIC 0.630 0.668 0.695 0.686 0.498 0.550 0.525 0.749
AG |83-201 183-201 .83-201 183-201 | 181-201 181-201 181-201 181-201
Na 5 6 6 7 5 7 7 9
ADLO176 Ho 0.600 0.640 0.320 0.520 0.320 0.240 0.280 0.424
He 0.739 0.727 0.698 0.774 0.727 0.712 0.738 0.831
PIC 0.679 0.664 0.629 0.729 0.665 0.662 0.691 0.805
AG |76-182 174-192 .76-182 174-192 180 174-180 174-180 174-192
Na 4 6 4 7 1 2 2 7
ADLO181 Ho 0.640 0.640 0.360 0.547 0.000 0.040 0.020 0.336
He 0.657 0.650 0.663 0.653 0.000 0.115 0.059 0.498
PIC 0.581 0.584 0.582 0.590 0.000 0.106 0.057 0.457
AG |18-126 118-126 .18-126 118-126 | 118-126 102-126 102-126 102-126
Na 2 2 2 2 2 3 3 3
ADL0210 Ho 0.440 0.600 0.480 0.507 0.480 0.560 0.520 0.512
He 0.429 0.507 0.470 0.483 0.444 0.456 0.446 0.506
PIC 0.332 0.373 0.355 0.365 0.341 0.364 0.352 0.381
AG ]00-112 98-118 .00-110 98-118 98-108 98-106 98-108 98-118
Na 6 6 4 8 5 4 5 8
ADL0267 Ho 0.640 0.600 0.520 0.587 0.720 0.480 0.600 0.592
He 0.667 0.709 0.676 0.715 0.732 0.725 0.726 0.733
PIC 0.610 0.645 0.592 0.670 0.670 0.657 0.670 0.687
AG |93-113 93-113 07-113 93-113 | 107-113 93-113 93-113 93-113
Na 6 5 4 6 3 6 6 7
ADL0268 Ho 0.680 0.400 0.720 0.600 0.520 0.600 0.560 0.584
He 0.622 0.443 0.726 0.673 0.507 0.585 0.545 0.632
PIC 0.572 0.414 0.659 0.627 0.437 0.525 0.489 0.590
Na=£Sh 4.7 5.0 4.4 6.1+02 34 4.4 50+£0.3 7.5
Ortalama Ho+Sh| 0.512 0.528 0.484 0.508+0.04 0.364 0.396 0.380+0.07) Ho = 0.457
+Sh He+tSh] 0.578 0.633 0.613 0.656+0.05 0.437 0.495 0.475+0.07] Hr=0.665
PICtSh| 0.517 0.567 0.541 0.599+0.05 0.385 0.440 0.426+0.07 0.610
FistSh| 0.117 0.169 0214  0.226+0.04 0.170 0.204  0.200+0.07] Fir=0.313
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4.3 Akrabah Yetistirme Katsayis1 (Fis) ve F-istatistikleri (Fr, Fis ve Fsr)
4.3.1 Akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Nei (1987)’nin beklenen heterozigotluk (He) degerlerinden yararlanilarak Fis degerleri
hesaplanmistir. Tiim lokuslar {izerinden Fis degeri ortalama 0313 + 0.05 (Not: bu deger

bu tez calismasindan lretilen ve Kava and Yildiz (2008) tarafindan vavyinlanan

arastirma makalesinde baski hatasindan dolayr 0.301 + 0.05 olarak vyazilmistir)

hesaplanmistir. Cizelge 4.3 ve 4.4°de verilen ve tiim lokuslar {izerinden hesaplanan bu
ortalama Fis (0313 £ 0.05) degeri tiim populasyon seviyesinde Fjr’ ye karsilik
gelmektedir. Bu nedenle Cizelge 4.3 ve 4.4’de Fir= 0313 + 0.05 seklinde gosterilmistir.

En yiiksek (0.541) akrabali yetistirme katsayis1 Cizelge 4.3 incelendiginde, ADLO171
lokusunda tespit edilirken, en diisiik (-0.012) akrabali yetistirme katsayis1 ADL0210
lokusunda belirlenmistir. ADLO0210 lokusu haricinde hesaplanan Fis degerlerinin
tamamu pozitif bulunmustur. ADL0210 lokusu bakimindan populasyonlarda heterozigot
genotiplerin fazla oldugu acik¢a goriilmektedir. Bunun sonucunda da bu lokus
bakimindan Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapmanin meydana geldigi

heterozigot genotipler lehine bir artisin oldugu ifade edilebilir.

Denizli ve Gerze populasyonlarini karsilastirmak amaciyla hazirlanan Cizelge 4.4’e
bakildiginda, Denizli irkinda 0.226 + 0.04 olarak hesaplanan Fis degeri Gerze irkinda
0.200 £+ 0.07 olarak tahmin edilmistir. Bu degerlerden hareketle calisilan lokuslar
bakimindan Denizli ve Gerze irklarinda ayni oranda homozigotlasmanin meydana
geldigi ifade edilebilir. Cizelge 4.4 te verilen ortalama degerlere bakildiginda ADL0210
lokusu bakimindan hem Denizli hemde Gerze populasyonlarinda goézlenen
heterozigotluk degerlerinin beklenen heterozigotluk degerlerinden biiyiikk oldugu
goriilmektedir. Buna bagli olarak da genel ortalama gozlenen heterozigotluk degeri (Ho
= 0.512) beklenen heterozigotluk (He = 0.506) degerinden biiyiik hesaplanmigtir. Tim
bu sonuglarin neticesinde bu lokus bakimindan hesaplanan Fis degeri negatif ¢ikmistir.
Bu durum, sézkonusu lokus bakimindan her iki populasyonda da Hardy-Weinberg
genetik denge yasasina gore olmasi gereken homozigot bireylerin sayisinin heterozigot
bireylerin sayisindan daha az olmasiyla agiklanmaktadir. Diger bir ifade ile bu lokus

bakimindan rastgele ¢iftlestirmeden sapma meydana gelmistir.
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Tim lokuslar iizerinden Denizli ve Gerze populasyonlarinin Hardy-Weinberg genetik
dengesinde olup olmadiklar1 (ya da bu populasyonlarda akrabali yetistirmenin
uygulanip uygulanmadigl) Fis degerlerinden yararlanilarak tahmin edilmektedir.
Cizelge 4.5’te verilen Fis degerlerinden hareketle tim populasyonlarin Hardy-Weinberg
genetik dengesinde oldugu goriilmektedir. Uzerinde durulan 10 mikrosatelit lokusu
bakimindan koruma altina alinan ve 6zel isletmelerde yetistirilen siiriilerde rastgele
ciftlestirmelerin yapildigi, damizlikta kullanilan horozlarin tavuklarla rastgele
ciftlestirildikleri ve gelecek generasyona benzer oranda katki sagladiklari ve sonug

olarak herhangi bir genotip lehine seleksiyonun uygulanmadig ifade edilebilir.

Cizelge 4.5 Populasyonlarin Wright (1978)’1n akrabali yetistirme katsayilar (Fis)

Irk Populasyon Fis % 95 giiven araliklari
DHUC 0.116 (0.065 - 0.135)

:E) DLHMAE 0.169 (0.047 - 0.315)

- DOI 0.214 (0.099 - 0.265)

Q GLHMAE 0.170 (0.053 - 0.257)

S GOI 0.204 (0.059 - 0.229)

4.3.2 F-istatistikleri (Fiy, Fis ve Fgr)

Nei (1987)’nin F-istatistikleri ve gen akisi degerleri Denizli ve Gerze populasyonlari
arasinda (Cizelge 4.6) ve Denizli ve Gerze irklar1 arasinda (Cizelge 4.7) olmak tizere iki
sekilde hesaplanmustir. Cizelge 4.6’da her bir tavuk populasyonunun kendi i¢indeki
homozigotlasma indeksi (Fjs) tiim lokuslar {izerinden 0.147 olarak hesaplanmistir. Bes
farkl1 tavuk populasyonu tek bir populasyon olarak degerlendirildiginde toplam
homozigotlasma indeksi (Fjr) 0.308 olarak hesaplanmistir. Bes populasyonlar
arasindaki ortalama genetik farklilik (Fs7) ise 0.189 olarak bulunmustur. Diger bir ifade
ile bes tavuk populasyonunda tespit edilen toplam % 30.8” lik genetik varyasyonun %
14.7> lik kismi populasyonlarin kendi iglerindeki farkliliktan kaynaklanmaktadir. %
18.9’ lik kisim ise populasyonlar arasindaki genetik farkliliktan kaynaklanmaktadir.
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Cizelge 4.6 Denizli ve Gerze populasyonlarinda F-istatistikleri ve gen akis1 degerleri

Lokus F]S F]T FST Nm
ADLO0102 0.169 0.412 0.291 0.6
ADLO136 0.234 0.414 0.235 0.8
ADLO158 0.119 0.418 0.338 0.5
ADLO171 0.330 0.532 0.301 0.6
ADLO172 -0.001 0.156 0.156 1.4
ADLO176 0.403 0.491 0.146 1.5
ADLO181 0.185 0.324 0.171 1.2
ADLO0210 -0.145 -0.031 0.099 2.3
ADL0267 0.145 0.199 0.064 3.7
ADLO0268 -0.044 0.065 0.104 2.2
Ortalama 0.147 0.308 0.189 1.1

Cizelge 4.6 ya bakildiginda, populasyonlarin birbirinden yiiksek seviyedeki
farklililagmasinin  (Fsy) kaynagt ADLO0102 (0.291), ADL0136 (0.235), ADLOI158
(0.338), ADLO171 (0.301), ADLO172 (0.156) ve ADL0181 (0.171) lokuslarinda tespit
edilen yliksek seviyedeki genetik farkliliktir. Bu lokuslara ilave olarak ADLO0210
(0.099), ADL0267 (0.064) ve ADL0268 (0.104) lokuslarinda da yine orta seviyede
genetik farkliliklar meydana gelmistir.

Denizli ve Gerze iwrklar arasinda tiim lokuslar iizerinden hesaplanan ortalama F-
istatistikleri (F75=0.208, F;7=0.316, Fs;=0.135) Cizelge 4.7’de verilmistir. Toplam %
31.6’lik genetik varyasyonun % 20.8’lik kismi rklarmn igindeki farkliliktan, % 13.5°lik

kismu ise irklar arasindaki genetik farkliliktan kaynaklanmstir.

Cizelge 4.7 Denizli ve Gerze irklar1 arasindaki F-istatistikleri ve gen akist degerleri

Lokus F[S F[T FST Nm
ADLO0102 0.190 0.415 0.278 0.6
ADLO136 0.346 0.421 0.114 1.9
ADLO158 0.228 0.447 0.283 0.6
ADLO171 0.429 0.527 0.171 1.2
ADLO172 0.001 0.154 0.153 1.4
ADLO176 0.466 0.516 0.093 2.4
ADLO181 0.198 0.356 0.197 1.0
ADLO0210 -0.114 -0.024 0.081 2.8
ADLO0267 0.170 0.189 0.024 10.4
ADL0268 0.040 0.061 0.021 11.5
Ortalama 0.208 0.316 0.135 1.6
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4.4 Genetik Farkhihklar

Populasyonlar arasindaki genetik benzerliklerin / farkliliklarin tespit edilmesi amaciyla,
Wright (1978)’1in F-istatistikleri ile baglantili olarak, Weir and Cockerham (1984)
tarafindan gelistirilen Figr istatistigi (ikiserli Fsr), gen akist (Nm), genetik farklilagsma
katsayist (Gsr ) ve Nei (1978)’nin yansiz genetik uzaklik (D) degerlerinden

yararlanilmstir.
4.4.1 Ikiserli Fsy degerleri ve gen akis1 (Nm)

Denizli ve Gerze populasyonlart arasindaki ikiserli Fsr degerleri 0.212 ile 0.343
arasinda degismektedir (Cizelge 4.8). Populasyonlarin ikili olarak karsilastirildigi bu
yontemde tiim populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar istatistik olarak Onemli
bulunmustur (p<0.05). Populasyonlarin birbirlerinden ortalama olarak % 20.1
farklilagtig1 tespit edilmistir. Hesaplanan bu degerin (Fsr = 0.201) bolim 4.4.2°de
(Cizelge 4.6) tiim lokuslar iizerinden populasyonlar i¢in ortalama olarak tahmin edilen

0.189 (% 18.9) degerine oldukca yakin bir istatistik oldugu acgikca goriilmektedir.

Denizli ve Gerze iwrklar1 arasindaki ortalama ikiserli Fsr = 0.224 (p<0.05) olarak
hesaplanmis ve irklarin birbirlerinden ortalama olarak % 22.4 oraninda farklilastigi

tespit edilmistir.

Fgr degerleri 7 Bantam irkinda 0.438 (Tadano et al. 2008), Asya ve Avrupa irklarinda
genellikle 0.1’den kiigiik oldugu (Berthouly ef al. 2008) ve Afrika irklarinda 0.008-
0.039 (Muchadeyi et al. 2007) olarak hesaplanmustir.

Cizelge 4.8 Denizli ve Gerze populasyonlari arasindaki ikiserli Fsy degerleri

Denizli Gerze
Irk Populasyon
DHUC DLHMAE DOl GLHMAE  GOI

== DHUC -

'S DLHMAE  0.032" -

R Dol 0.145 0.129° -

¥ GLHMAE 0343 0236 0262 -

L * * * *

O Gol 0.319 0.212 0.257 0.074"

*:p <0.05; Ortalama =0.201
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4.4.2 Gen akis1 (Nm)

Genepop (Raymont and Rousset 1995) bilgisayar paket programi kullanilarak
populasyonlara 6zgiin allellerin ortalama gen frekanslarindan yararlanilarak Nm degeri
3.16 olarak hesaplanmustir. Herhangi bir populasyona 6zgiin olan allellerin ortalama
frekanst ise p = 0.04 olarak belirlenmistir. Bu sonuglara gdre, populasyonlara 6zgiin
olan alleller dikkate alindiginda her generasyon ortalama 3 tavuk ya da horoz
populasyonlar arasinda go¢ etmis ve populasyonlarin birbirlerine benzer olmasina katki

saglamigtir.

Yine Genepop (Raymont and Rousset 1995) bilgisayar paket programi kullanilarak
Denizli ve Gerze irklara 6zgiin allellerin ortalama gen frekanslarindan yararlanilarak
Nm degeri 0.70 olarak hesaplanmistir. Herhangi bir irka 6zgiin olan allellerin ortalama
frekansi ise p = 0.07 olarak belirlenmistir. Bu sonuglara gore, irklara 6zgiin olan alleller
dikkate alindiginda her iki generasyonda ortalama 1 tavuk ya da horoz irklar arasinda
g0¢ etmistir. Denizli ve Gerze irklarinin bir birlerinden olan farkliliklarinin esas kaynagi
da bu goc eden birey sayisinin olduk¢ diisiik olmasidir. Irklar son derece izole olarak

birbiriyle karigmadan yetistirilmektedir.

Populasyonlar arasinda meydana gelen gen akisi degerleri tiim lokuslar {izerinden
ortalama 1.1 olarak hesaplanmistir (Boliim 4.3.2, Cizelge 4.6). Buna gore populasyonlar
arasinda generasyon bagina ortalama olarak 1 tavuk ya da horoz gogiiniin meydana
geldigi tahmin edilmistir. Nm degerleri populasyonlarin ikili olarak karsilastirildig
ikiserli Fsr degerleri kullanilarak olusturuldugu matriksten (Cizelge 4.7) hesaplaniyor
ise bu ikigerli Nm olarak tamimlanmakta ve bdyle bir durumda Yeh et al. (1997)’e gore
hesaplanan gen akisi degerlerinin iki kati (2Nm) alinarak populasyonlarin ikili olarak
karsilagtirildigt bir Nm matriksi olusturulmaktadir. Tavuk populasyonlari arasinda

meydana gelen gen akislar1 Cizelge 4.9°da tahmin edilmistir.

Cizelge 4.9 incelendiginde, Denizli irkina ait siiriiler ile Gerze irkina ait siiriiler

arasindaki gociin ¢ok diisiik seviyede (1.0-1.9) kaldig1 goriilmektedir.
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DHUC ve DLHMAE Denizli siiriileri arasinda her generasyon yaklasik olarak 15 (15.1)
tavuk ya da horoz degisiminin meydana geldigi tahmin edilmistir (Cizelge 4.9). Bu ¢ok
sayida bireyin iki slirii arasinda degistirilmis olmasi, DLHMAE siiriisiiniin olustulmasi
asamasinda baglangi¢ populasyonunun Denizli’de kurulu bulunan DHUC siiriisiinden
getirilmesiyle agiklanabilir. Ayrica zaman zaman DHUC den farkli sayilarda horozlarin

DLHMAE’ye katildig1 yine yetkililer tarafindan bildirilmektedir.

Cizelge 4.9 Denizli ve Gerze populasyonlarindaki gen akis1 (ikiserli Nm) degerleri

Denizli Gerze
Irk  Populasyon
DHUC DLHMAE DOI GLHMAE GOI

., DHUC =

N

‘= DLHMAE 151 e

2 por 2.9 34 e

g GLHMAE 1.0 1.6 ) s S ———

S GOl 1.1 1.9 1.5 X

GOI ve GLHMAE Gerze siiriileri arasinda her generasyon yaklasik olarak 6 (6.3) tavuk
ya da horoz degisiminin meydana geldigi tahmin edilmistir (Cizelge 4.9). Bu yiiksek
sayida genotipin iki silirli arasinda degistirilmis olmasi, GLHMAE  siiriisiiniin
olustulmas: asamasinda baslangi¢ populasyonunun Sinop’ta kurulu bulunan Sinop

Tavukguluk Uretme Istasyonu’ndaki Gerze siiriisiinden getirilmesiyle aciklanabilir.

Cizelge 4.7°deki istatistikten hareketle Denizli ve Gerze populasyonlar1 arasinda gog

eden ortalama birey sayis1 ihmal edilecek derecede azdir (Nm = 1.6, Fsr= 0.135).

Denizli ve Gerze wrklart arasinda ortalama go¢ eden birey sayisi (ikiserli Nm) 1.7
(ikiserli Fsy = 0.224) olarak hesaplanmistir. Irklarin birbirlerinden olan farklilasmasini
saglayan ana unsurlardan birisi olarak, irklar arasinda hemen hemen hicbir genotip

(horoz veya tavuk) gociiniin meydana gelmemis olmas1 gosterilebilir.
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4.4.3 Genetik farklilasma katsayis1 (Gsr)

Cizelge 4.3 ve 4.4’de verilen genel ortalama degerlerinden hareketle Denizli ve Gerze
wrklar1 arasindaki genetik farklilagma katsayist Gsr (=Fsr) hesaplanmis ve yeni bir

cizelge (Cizelge 4.10) yapilarak 6zetlenmistir.

Cizelge 4.10 Denizli ve Gerze irklarinda hesaplanan heterozigotluklar (Hs, Hy),
genetik farklilik (Dgr) ve genetik farklilagsma katsayisi (Gsr)

Lokus Denizli (Hsp) Gerze (Hsg) Hs Hr Dgr Gsr
ADLO0102 0.348 0.432 0.390 0.524 0.134  0.255
ADLO0136 0.832 0.658 0.745 0.852 0.107 0.125
ADLO0158 0.685 0.116 0.410 0.607 0206 0.339
ADLO0171 0.658 0.449 0.554  0.681 0.127  0.189
ADLO0172 0.734 0.585 0.660 0.785 0.125 0.159
ADLO0176 0.774 0.738 0.756  0.831 0.075  0.090
ADLO0181 0.653 0.059 0.356 0.498 0.142  0.285
ADLO0210 0.483 0.446 0.465 0.506 0.041 0.081
ADL0267 0.715 0.726 0.721 0.733 0.012 0.016
ADLO0268 0.673 0.545 0.609 0.632 0.023  0.036
Ortalama 0.656 0.475 0.565 0.665 0.100 0.150

Caligilan tiim lokuslarda hesaplanan allel frekanslarinin ortalamalarindan yararlanilarak
tiim populasyon i¢in tahmin edilen beklenen ortalama heterozigotluk (H7) 0.665 olarak
hesaplanmistir. Calisilan Denizli (Hsp = 0.656) ve Gerze (Hsg = 0.475) wrklarinin
ortalama heterozigotlugu (Hs)  0.565 olarak hesaplanmistir. Toplam ortalama
heterozigotluk (Hr) ise 0.665 olarak bulunmustur. Bu degerler kullanilarak Denizli ve
Gerze rklar arasindaki genetik farklilik (Dgr) yaklagik olarak 0.100, genetik farklilasma
katsayist Gsr (=Fsr) ise 0.150 olarak tahmin edilmistir. Denizli ve Gerze irklarinda
hesaplanan % 66.5’lik toplam ortalama heterozigotlugun (Hy) % 15.0°1 bu irklarin
birbirlerinden olan genetik farkliliklarindan (Dsr = 0.100) kaynaklanmaktadir.
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4.4.4 Genetik uzakhk (D)

Bu arastirmada genetik uzaklik degerleri sonsuz allel mutasyon modeline (IAM) gore
hesaplanmistir (Cizelge 4.11). Bunun baslica nedeni ADL0136 lokusunun farkli tekrar
birimlerinden ((TG)10 TC (TG)10) olugmasidir.

Cizelge 4.11 Denizli ve Gerze populasyonlar1 arasindaki genetik uzakliklar (D)

Denizli Gerze
Irk  Populasyon
DHUC DLHMAE DOI GLHMAE GOl

- DHUC -

N

g DLHMAE 0.065 -

- DOI 0.302 0.296 -

g GLHMAE 0.760 0.419 0.484 -

3 GOI 0.789 0.432 0.566 0.078 -

Genetik uzakliklar Denizli populasyonlar1 arasinda 0.065 - 0.302 degerleri arasinda
degismektedir (Cizelge 4.11). Bu degerlerden hareketle Lalahan Hayvancilik Merkez
Arastirma Enstitiisii’'nde yetistirilen Denizli tavugu populasyonun (DLHMAE), Denizli
ilinde kurulu bulunan Denizli Horozu Uretme Ciftligi’nde yetistirilen siiriiyle (DHUC)
benzer (0.065), ancak Denizli ilinde 6zel isletmelerde yetistirilen siiriiyle (DOI) ise
farkl1 (0.296) genetik yapiya sahip oldugu ifade edilebilir. DHUC ile DOI
populasyonlar1 arasindaki genetik uzaklik 0.302 olarak hesaplanmistir. Gerze
populasyonlar1 arasindaki genetik uzaklik olduk¢a diisiik (0.078) seviyededir. Buna
gore, her iki populasyonun benzer genetik yapiya sahip olduklari ifade edilebilir.
Denizli ve Gerze siiriileri arasindaki genetik uzakliklar yiliksek seviyelerde (0.419 -

0.789) hesaplanmistir.

Cizelge 4.11°de verilen populasyon degerlerine ilave olarak, Denizli ve Gerze irklar

arasindaki genetik uzaklik (D) 0.476 olarak hesaplanmuistir.

Bu istatistiklerden hareketle iki tavuk irki populasyonlarinin birbirlerinden oldukga
farkli genetik kompozisyonlara sahip olduklar: ileri siiriilebilir. Genetik uzaklik (D)
degerleri, AVIANDIV projesi ¢ercevesinde calisilan toplam 52 tavuk irki i¢in 0.44
(Hillel et al. 2003), Kore irklarinda 0.149 - 0.855 (Kong et al. 2006) ve Cin irklarinda
0.1691-0.3372 (Olowofeso et al. 2005) olarak hesaplanmustir.
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4.5 Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA)

Toplam genetik varyasyonun bilesenlerine gore paylarinin belirlenmesi amaciyla

molekiiler varyans analizi (AMOVA) yapilmistir (Cizelge 4.12).

Cizelge 4.12 Denizli ve Gerze populasyonlarinda molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Varyasyon kaynagi  Serbestlik derecesi (SD)  Kareler toplami (KT) % varyans

Irklar arasi 1 104.1 19.1

Irklar igi
3 52.5 7.7
populasyonlar arast

Populasyonlar i¢i

. 120 385.8 12.4
bireyler arasi
Bireyler i¢i (hata) 125 285.5 60.8
Genel 249 827.9

Cizelge 4.12°de verilen AMOVA sonuglarina gore, toplam genetik varyansin %19.1"1
irklar arasinda, %7.7’nin her bir 1rk i¢indeki populasyonlar arasinda, %12.4’inin herbir
populasyon ig¢indeki bireyler arasinda, %60.8 kisminin ise, bireyler arasindaki
farkliliklardan kaynaklandigi hesaplanmustir. Irklar arasi ve 1rk i¢indeki populasyonlar
arasindaki farkliliklarin 6nemli olup olmadig1 110 permiitasyon yapilarak test edilmis
ve istatistiksel olarak 6nemli oldugu belirlenmistir (P < 0.001). Bu sonuca gore, Denizli
ve Gerze wrklarinin birbirlerinden farkli genetik yapilarda oldugu sonucuna varilmistir.
Ayrica calisilan bes populasyondan en az birisinin diger populasyonlardan farkl genetik
yapida oldugu tespit edilmistir. Ancak, hangi iki populasyonun birbirlerinden farkl

genetik yapilarda oldugunun belirlenmesi AMOVA yontemiyle miimkiin olamamaktadir.
4.6 Kiimeleme Analizleri

Denizli ve Gerze populasyonlarinin gruplandirilmasinda ve populasyonlar arasindaki
filogenetik iligkilerin grafikler halinde ifade edilmesinde ikiserli Fsr , genetik uzaklik
(D), faktoriyel uygunluk (FCA) ve genetik yapr analizleri (structure) yontemlerinden
yararlanilmistir. Farkli yontemler kullanilarak yapilan tiim kiimeleme analizleri
sonucunda, Denizli (DHUC, DLHMAE ve DOI) ve Gerze (GLHMAE ve GOI) irklarina
ait populasyonlarin kokenlerine uygun olarak birbirlerinden farkli kiimelerde yer

aldiklar acikca goriilmektedir.
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4.6.1 Ikiserli Fgr degerleri kullanilarak yapilan kiimeleme analizi

Denizli ve Gerze populasyonlar1 arasindaki filogenetik iliskiyi gostermek icin Bolim

4.4.1°de Cizelge 4.8°de verilen ikiserli Fsy degerlerinden yararlanilmistir (Sekil 4.1).

0.0160
0.0524 DHUC

DLHMAE

DOI
0.0368

GLHMAE
0.0368

0.0989 GOl

Sekil 4.1 Ikiserli Fsr degerleri kullanilarak Denizli ve Gerze populasyonlari arasindaki
NJ dendogrami

4.6.2 Genetik uzaklik (D) degerleri kullanilarak yapilan kiimeleme analizi

Denizli ve Gerze populasyonlari arasindaki filogenetik iliskiyi gostermek icin Bolim
4.4.2°de Cizelge 4.11°de verilen genetik uzaklik (D) degerlerinden yararlanilmistir
(Sekil 4.2).

0.0326

0.1168 DHUC

0.1381 DLHMAE

DOI

0.0392

0.2483 GLHMAE
0.0392
GOI

Sekil 4.2 Genetik uzaklik (D) degerleri kullanilarak Denizli ve Gerze populasyonlari

arasidaki NJ dendogrami
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4.6.3 Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Denizli ve Gerze wrklarina ait populasyonlar ve bu populasyonlar1 olusturan bireyler
arasindaki benzerlikleri ¢cok boyutlu bir diizlemde ortaya koymak icin faktoriyel

uygunluk analizinden yararlanilmistir (Sekil 4.3).

Sekil 4.3 Denizli ve Gerze populasyonlar1 arasindaki faktoriyel uygunluk analizi (FCA)
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4.6.4 Genetik yap: analizi ( structure)

Genetik yap1 analizi (structure) yonteminden yararlanilarak, Denizli ve Gerze irklarina
ait tavuklar ait olduklar1 populasyonlara gore tanimlanmis ve ¢alisilan populasyonlar
kokenlerine uygun olarak siniflandirilmistir (Sekil 4.4). Populasyon sayist K=2
oldugunda orneklenen tavuklarin tamami ait olduklari Denizli ve Gerze irklarina tayin
edilerek birbirlerinden tamamen farkli iki kiimede gruplandirilmistir. Kiime sayisinin
(K=5) calisilan populasyon sayisina esit oldugu genetik yap1 analizi sonucunda Denizli

ve Gerze populasyonlar1 kdkenlerine uygun olarak gruplandirilmigtir.

.,ﬁ D =0.476
VP For=10224
‘Denizli Ger=0.150

DHUC DLHMAE DOI GLHMAE GOI
t p-0.065f p=029 } t p-0078t

1F3r= 0.032 Fgr=10.129 T For=10.074

D =0302 Fgr=10.145

Sekil 4.4 Denizli ve Gerze populasyonlarinin genetik yap1 analizi (structure)
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5. SONUC VE ONERILER
5.1 Sonuc¢lar

1) Tirkiye yerli gen kaynaklarindan Denizli ve Gerze tavuk irklart ADLO0102,
ADLO136, ADLO158, ADLO171, ADLO0172, ADLO176, ADLO0181, ADL0210,
ADLO0267 ve ADL0268 mikrosatelit lokuslar1 bakimindan tanimlanmis ve bu
lokuslarin  Denizli ve Gerze irklarmin tanimlanmasinda kullanilabilecek etkin
markerler oldugu sonucuna varilmistir (Cizelge 4.1-4.3 ve 4.10). Populasyon ayrimi

yapilmaksizin tiim lokuslar iizerinden Cizelge 4.3°de verilen degerlerden hareketle;
a) Ortalama allel sayis1 (Na) 7.5 + 0.76,
b) etkili allel sayis1 (Ne) 3.5 +0.52,
¢) gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.457 = 0.04,
d) beklenen heterozigotluk (Hr) 0.665 + 0.04,
e) polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0.610 = 0.05 ve
f) akrabali yetistirme katsayisi1 (F;7) 0.313 + 0.05 olarak tahmin edilmistir.

2) Uzerinde durulan lokuslar bakimindan genotip ve gen frekanslari hesaplanmustir.
Polimorfik yapidan yararlanilarak 1rk i¢i ve wrklar arasi genetik varyasyonun yiiksek

oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.2 ve 4.4). Buna gore;

a) Ortalama allel sayisi (Na) Denizli irkinda 6.1 + 0.6, Gerze irkinda ise 5.0 = 0.7

olarak hesaplanmistir.

b) Etkili allel sayis1 (Ne) Denizli irkinda 3.3 £ 0.3, Gerze wrkinda ise 2.2 + 0.3

olarak hesaplanmistir.

¢) Gozlenen heterozigotluk (Ho) bakimindan Denizli (0.508 £+ 0.04) ve Gerze
(0.380 = 0.06) ki tavuklarinin ayni seviyede varyasyon gosterdigi tespit
edilmistir (#=1.71; SD = 123; p > 0.05).
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d) Beklenen heterozigotluk (He) Denizli irkinda (0.656 £+ 0.05) Gerze irkina (0.457
+ 0.07) gore daha yiiksek belirlenmistir (z =2.27; SD = 123; p < 0.05).

e) Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) Denizli tavuklarinda 0.599 + 0.05, Gerze
tavuklarinda ise 0.426 + 0.07 olarak hesaplanmaistir.

f) Akrabali yetistirme katsayisi (Fis) Denizli tavuklarinda 0.226 + 0.04, Gerze

tavuklarinda ise 0.200 + 0.07 olarak tahmin edilmistir.

3) Tim lokuslar {izerinden Fis degerlerinden yararlanilarak Denizli ve Gerze
populasyonlarinin Hardy-Weinberg genetik dengesinde olduklari (ya da bu
populasyonlarda akrabali yetistirmenin uygulanip uygulanmadigi) tespit edilmistir

(Cizelge 4.5).

4) Denizli ve Gerze populasyonlarinda tiim lokuslar lizerinden F-istatistikleri (Fis =
0.147, Frr = 0.308 ve Fsr = 0.189) belirlenmistir. Toplam %30.8’lik genetik
varyasyonun %14.7’sinin populasyonlarin i¢i %18.9’sinin ise populasyonlar

arasindaki farkliliktan kaynaklandigi tahmin edilmistir (Cizelge 4.6).

5) Denizli ve Gerze 1rklarinda tiim lokuslar tizerinden F-istatistikleri (Fis = 0.208, Fir =
0.316 ve Fgr = 0.135) hesaplanmistir. Toplam %31.6’lik genetik varyasyonun
%20.8’sinin 1rklar i¢i %13.5’sinin ise populasyonlar arasindaki farkliliktan

kaynaklandigi tahmin edilmistir (Cizelge 4.7).

6) Denizli populasyonlar1 ikili olarak karsilagtirildiginda hesaplanan ikigerli Fsr
degerleri 0.032-0.145 arasinda degismektedir (Cizelge 4.8).

7) Gerze populasyonlar1 arasindaki ikigerli Fsy degeri 0.074 olarak bulunmustur

(Cizelge 4.8).

8) Denizli ve Gerze wrklar arasindaki genetik farklilik (ikiserli Fsr = 0.224) istatistik

olarak énemli bulunmustur (p < 0.05).

9) Denizli ve Gerze 1rklart arasinda her iki generasyonda bir ortalama bir adet tavuk ya

da horozun go¢ ( Nm = 0.70) ettigi tahmin edilmistir.
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10) Denizli ve Gerze wrklar1 arasindaki genetik farklilik (Dsr) yaklagik olarak 0.100,
genetik farklilagsma katsayis1 Ggr (=F’s7) ise 0.150 olarak tahmin edilmistir. Denizli
ve Gerze irklarinda hesaplanan % 66.5’lik toplam heterozigotlugun (Hr) % 15.0’1
bu wrklarin birbirlerinden olan genetik farkliliklarindan ( Dsy = 0.100 ) ileri
gelmektedir (Cizelge 4.10).

11) Denizli tavuk populasyonlari arasindaki genetik uzaklik (D) degerleri 0.065 - 0.302
arasinda degismektedir (Cizelge 4.11).

12) Gerze tavuk populasyonlar1 arasindaki genetik uzaklik (D) degeri 0.078 olarak
bulunmustur (Cizelge 4.11).

13) Denizli ve Gerze irklar arasindaki genetik uzaklik (D) 0.476 olarak hesaplanmistir.

14) AMOVA analizi sonucunda, Denizli ve Gerze tavuk populasyonlar1 arasinda
hesaplanan toplam genetik varyansin %19.1°1 wrklar arasinda, %7.7’sinin ise 1k
icindeki populasyonlar arasindaki farkliliklardan kaynaklandigi hesaplanmistir
(Cizelge 4.12). Irklar ve 1rk i¢indeki populasyonlar arasindaki farkliliklarin 6nemli
olup olmadig1 110 permiitasyon yapilarak test edilmis ve istatistiksel olarak 6nemli

oldugu tespit edilmistir (P < 0.001).

15) Ikiserli Fs; ve genetik uzaklik degerlerinden (D) yararlanilarak yapilan NJ
kiimeleme analizi sonucunda Denizli ve Gerze irklarina ait populasyonlar

kokenlerine uygun olarak gruplandirilmistir (Sekil 4.1 ve 4.2).

16) Faktoriyel uygunluk analizi (FCA) sonucunda, Denizli ve Gerze irkalarinin

birbirinden oldukga farkli genetik yapilarda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.3).

17) Genetik yap1 analizi (structure) yonteminden yararlanilarak, Denizli ve Gerze
irklaria ait tavuklarin ait olduklar1 populasyonlara goére tanimlanmis ve calisilan

populasyonlar kdkenlerine uygun olarak siniflandirilmistir (Sekil 4.4).

18) Denizli ve Gerze tavuk irklarinin tanimlanmalar1 ve tescil edilmelerinde etkin bir
sekilde kullanilabilecek 6zgiin allel / alleller belirlenmis ve Cizelge 5.1°de Ozet
olarak sunulmustur. Genel olarak calisilan tiim lokuslar bakimindan irka 6zgiin

olabilecek alleller tespit edilmistir. Bu alleller ¢ogunlukla diisiik gen frekanslarina
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sahip bulunmaktadir. Bu nedenle bu allellerin herhangi bir irka 6zgilinligilini
tartisirken Ornek genisligine baglh olarak ihtiyath davranma zorunlulugu
unutulmamalidir. Ornek genisliginin (Denizli icin N=75, Gerze icin N=50) kiiciik
olmasindan hareketle, Cizelge 5.1 incelendiginde, % 5 polimorfizm kriterine gore
gen frekansi 0.05’e esit ve daha kiiclik olan allellerin tekrarlanan mutasyonlarla
meydana gelme ihtimali yiliksek oldugu i¢in bu alleller herhangi bir irka 6zgiin allel
olarak dikkate alinmamistir. Gen frekanslar1 0.05’den daha ytiksek olan alleller irka

0zglin genetik markerler olarak degerlendirilmistir.

19) Denizli tavuklarina 6zgiin olabilecek genetik markerlerin frekanslar1 parentez

icinde belirtilmistir (Cizelge 5.1). Buna gore;

a) ADLO0136 lokusunda 151(0.21) ve 153 (0.16) allelleri,

b) ADLO158 lokusunda 190 (0.37) alleli,

¢) ADLO172 lokusunda 147 (0.29) alleli,

d) ADLO176 lokusunda 93 (0.25) allel,

e) ADLOI181 lokusunda 176 (0.30) ve 182 (0.15) allelleri ve

f) ADLO0268 lokusunda 111 (0.17) alleli Denizli irkina 6zgiin olabilecek alleller

olarak degerlendirilebilir.

20) Gerze tavuklarina 6zgiin olabilecek genetik markerlerin frekanslar1 parentez i¢inde

belirtilmistir (Cizelge 5.1). Buna gore;
a) ADLO0136 lokusunda 133 (0.06) alleli,
b) ADLOI171 lokusunda 125 (0.06) alleli ve

¢) ADLO176 lokusunda 181 (0.07) alleli Gerze irkina 6zgiin olabilecek alleller

olarak degerlendirilebilir.

21) Elde edilen bilgiler Tiirkiye yerli tavuk irklar1 standardina katki saglayacaktir.
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22) Populasyonlarin heterozigotluk seviyeleri, akrabali yetistirme katsayilar1 ile
aralarindaki genetik farkliliklar belirlenerek, Denizli ve Gerze tavuk irklarinin
mevcut  durumlarinin  tespiti  noktasinda  yiiriitiilen koruma projesinde

kullanilabilecek kimi temel bilgiler elde edilmistir.
5.2 Oneriler

Calisilan materyalin “Tirkiye Yerli Tavuk Gen Kaynaklarinin Korunmasi Projesi”
kapsaminda koruma altina alinmis olmast bu mateyalin korunmasi ve devaminin
saglanmast bakimlarindan 6nemli bir asamadir. Kus gribi ve devlete ait igletmelerin
kapatilmas1 gibi bazi olumsuz faktorler nedeniyle Denizli ve Gerze 1irki
populasyonlarinin  sayisinin  ve mevcut populasyondaki birey sayilar1 giderek
azalmaktadir. Bu nedenle yerli tavuk irklar iizerinde diger arastirma konularina ilave
olarak molekiiler genetik caligmalarin da ivedilikle yapilmasi gerekmektedir. Bu

amacla, asagidaki onerilerin yapilmasi geregi ortaya ¢ikmustir.

1) Denizli ve Gerze irklarinin uluslararasi standartlarda kabul edilebilecek sayida (en az

25) ilave mikrosatelit lokuslar1 kullanilarak da tanimlanmasi,
2) Denizli ve Gerze rklarinin SNPs ve mtDNA lokuslar1 bakimindan tanimlanmasi,

3) Denizli irki varyeteleri arasindaki farkliliklarin mikrosatelit, mtDNA ve SNP gibi

markerlerle ortaya konmasi,

4) Calisilan populasyonlardaki genetik varyasyonun yiiksek olmasina ragmen, bu
genetik varyasyonun korunabilmesi amaciyla mevcut populasyonlarin kendi i¢lerinde

boliinerek birbirlerinden izole olmus yeni hatlarin olusturulmast,

5) Populasyon i¢inde mevcut genetik varyasyonu korumak amaciyla en azindan
horozlarda mikrosatelit ve SNPs gibi markerler bakimindan genotiplerin belirlenerek

farkl1 genotipe sahip horozlara dol verme sansinin saglanmasi ve

6) Molekiiler DNA seviyesinde yiirlitiillecek ¢alismalarda 6rnek genisliginin (mali
olanaklara bagli olarak) miimkiin oldugunca artirilmasi baslica 6neriler olarak ileri

surtlebilir.
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Cizelge 5.1 Denizli ve Gerze 1rklarina 6zgiin olabilecek alleller ve gen frekanslari

Lokus Allel Gen frekanslar™

Denizli QGerze
90 0.01 -
96 - 0.02
104 0.01 -
ADL0102 106 ) 0.01
108 0.01 -
112 - 0.02
125 0.03 -
133 - 0.06 ¢
143 - 0.01
ADL0136 147 - 0.01
151 0.21° -
153 0.16° -
159 - 0.01
162 - 0.02
ADLO0158 184 0.03 -
190 0.37° -
85 0.03 -
93 0.02 -
ADLO0171 97 0.04 -
123 - 0.02
125 - 0.06 ¢
145 0.03 -
ADLO172 147 0.29° :
155 0.02 -
181 - 0.07°¢
185 0.03 -
ADLO0176 T - o
193 0.25° -
176 0.30° -
178 0.03 -
ADLO0181 182 0.15° 2
186 0.01 -
192 0.01 -
ADL0210 102 - 0.01
110 0.03 -
ADL0267 112 0.01 -
118 0.01 -
ADL0268 o7 b 0.01
111 0.17 -

*: Denizli (D) ve Gerze (G) irklarina 6zgiin olabilecek alleller
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EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri

LOCUS G01547 170 bp DNA linear STS 28-N0OV-1994
DEFINITION chicken STS ADL102, sequence tagged site.
ACCESSION  G01547
VERSION G01547.1 GI1:575903
KEYWORDS STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
SOURCE Gallus gallus (chicken)
ORGANISM Gallus gallus
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;
Euteleostomi ;
Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;
Gallus.
REFERENCE 1 (bases 1 to 170)
AUTHORS  Cheng,H.H.
JOURNAL Unpublished (1994)
COMMENT Synonyms: 117.03
Contact: Hans H. Cheng
Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS
3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758
Fax: 5173376776
Email: hcheng@pilot.msu.edu
Primer A: ttccacctttcttttttatt
Primer B: gctccactcccttctaaccc
STS size: 122
PCR Profile:
Denaturation: 94 degrees C for 1 minute
Annealing: 47 degrees C for 1 minute
Polymerization: 72 degrees C for 1 minute
PCR Cycles: 30
Thermal Cycler: MJ Research
Protocol:
Template: 50-100 ng
Primer: 0.1 uM
dNTPs: 200 um
Taq polymerase: 0.4 units/ul
Total Vol: 25 ul
Buffer:
MgCI2: 1.5 mM
KCI: 50 mM
Tris-HCI: 10 mM
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..170
/organism="Gallus gallus"
/mol_type="‘genomic DNA"
/db_xref=""taxon:9031"
STS 12..133
primer_bind 12..31
primer_bind complement(114..133)
ORIGIN

1 ttggcagaaa tttccacctt tcttttttat tattattttt gtgtgtgtgt gtgtgtgtgt
61 gtgtgtgtgt gtgtgaaatg acagtgatag agaggacagt tttcttttgt gatgggttag
121 aagggagtgg agccggtggc aggaagcagg cctgcttgta tcagacagct /7
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EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS G01561 228 bp DNA linear STS 06-DEC-1994
DEFINITION chicken STS ADL136, sequence tagged site.
ACCESSION  GO1561
VERSION G01561.1 GI1:595085
KEYWORDS STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
SOURCE Gallus gallus (chicken)
ORGANISM Gallus gallus
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;
Euteleostomi ;
Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;
Gallus.
REFERENCE 1 (bases 1 to 228)
AUTHORS  Cheng,H.H.
JOURNAL Unpublished (1994)
COMMENT Synonyms: B18
Contact: Hans H. Cheng
Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS
3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758
Fax: 5173376776
Email: hcheng@pilot.msu.edu
Primer A: tgtcaagcccatcgtatcac
Primer B: ccacctccttctcctgttca
STS size: 145
PCR Profile:
Denaturation: 94 degrees C for 1 minute
Annealing: 52 degrees C for 1 minute
Polymerization: 72 degrees C for 1 minute
PCR Cycles: 30
Thermal Cycler: MJ Research
Protocol:
Template: 50-100 ng
Primer: 0.1 uM
dNTPs: 200 um
Taq polymerase: 0.4 units/ul
Total Vol: 25 ul
Buffer:
MgCI2: 1.5 mM
KCI: 50 mM
Tris-HCI: 10 mM
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..228
/organism="Gallus gallus"
/mol_type="‘genomic DNA"
/db_xref=""taxon:9031"
STS 78..222
primer_bind 78..97
primer_bind complement(203..222)
ORIGIN

1 gtatccatca tgtacactgc ttttgcattt agcttttgca tggcaggcaa ccagacaact
61 tgganatgaa tactggatgt caagcccatc gtatcacgaa aatgtgtgtg tgtgtgtgtg
121 tgtctgtgtg tgtgtgtgtg tgtgccccac tgctcctccc tcattttcac ataattgagt
181 ttctttatta attccatgga gctgaacagg agaaggaggt ggtgatgg //
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595085&from=78&to=222&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595085&from=78&to=97&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595085&from=203&to=222&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS 601582 430 bp DNA linear  STS 06-DEC-1994
DEFINITION chicken STS ADL158, sequence tagged site.
ACCESSION 601582
VERSION G01582.1 GI1:595106
KEYWORDS STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
SOURCE Gallus gallus (chicken)
ORGANISM Gallus gallus
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;
Euteleostomi ;
Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;
Gallus.
REFERENCE 1 (bases 1 to 430)
AUTHORS  Cheng,H.H.
JOURNAL Unpublished (1994)
COMMENT Synonyms: B76
Contact: Hans H. Cheng
Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS
3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758
Fax: 5173376776
Email: hcheng@pilot.msu.edu
Primer A: tggcatggttgaggaataca
Primer B: taggtgctgcactggaaatc
STS size: 216
PCR Profile:
Denaturation: 94 degrees C for 1 minute
Annealing: 52 degrees C for 1 minute
Polymerization: 72 degrees C for 1 minute
PCR Cycles: 30
Thermal Cycler: MJ Research
Protocol:
Template: 50-100 ng
Primer: 0.1 uM
dNTPs: 200 um
Taq polymerase: 0.4 units/ul
Total Vol: 25 ul
Buffer:
MgCl2: 1.5 mM
KCI: 50 mM
Tris-HCI: 10 mMm
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..430
/organism=""Gallus gallus"
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"
STS 109..324
primer_bind 109..128

primer_bind

ORIGIN

1

61

121

181

241

301

361

421

ggagtgctaa
tcagagttag
ggaatacatt
cgcgcacgcg
aatgtagagg
atcggatttc

complement(305..324)

taggactgga
aaataccata
tacaatgaat
cgatgtaaaa
catgaaaact
cagtgcagca

agcaaatgct
tcctggtcte
ctcacacaca
tgatcaaggc
gagctacaac
cctaaagggt

aaatgctgct
gcattgagaa

gtnaaccact
//

atgtggacta
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caagatatct
cggctggctc
cacacacaca
aaggagagat
ttgactgagc
tatgtttngg
ttacagtttt

cattaaggag
agactttatg

ggctgatcaa
gcatggttga

cacacatnca
ctaataaaaa
aattgcttcc
ttttttaaaa
tctgccatce

cacacacgcg
caaaatctct
tggtagtact
ctcttgttgc
cctngcaatt


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595106&from=109&to=324&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595106&from=109&to=128&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595106&from=305&to=324&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

G01593 380 bp DNA linear  STS 06-DEC-1994
chicken STS ADL171, sequence tagged site.

601593

G01593.1 GI1:595117

STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
Gallus gallus (chicken)

Gallus gallus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

Euteleostomi ;

Gallus.

REFERENCE
AUTHORS
JOURNAL

COMMENT

FEATURES
source

STS

Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;

1 (bases 1 to 380)

Cheng,H.H.

Unpublished (1994)

Synonyms: B109

Contact: Hans H. Cheng

Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS

3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758

Fax: 5173376776

Email: hcheng@pilot.msu.edu

Primer A: acaggattcttgagattttt
Primer B: ggtcttagcagtgtttgttt
STS size: 104
PCR Profile:
Denaturation:
Annealing:
Polymerization:
PCR Cycles:
Thermal Cycler:
Protocol:
Template:
Primer:
dNTPs:
Taq polymerase:
Total Vol:
Buffer:
MgCIl2:
KCI:
Tris-HCI:
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
Location/Qualifiers
1..380
/organism="Gallus gallus”
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"
196..299

94 degrees C for 1 minute
46 degrees C for 1 minute
72 degrees C for 1 minute
30

MJ Research

50-100
0.1

200
0.4

25

ng
uM
um
units/ul
ul

1.5 mM
50 mM
10 mM

primer_bind
primer_bind

ORIGIN

1

61

121

181

241

301

361

ctgacttgca
atttagcaag
caagtacccc
agcactacag
tgtgtgtgtg
aagaccacct
catttatttt

196..215

complement(280..299)

tcacagctgt
actggcacca
ttatagntat
aatacacagg

cccagcccaa
gcatagtctt
tgttgtcaga
attcttgaga

ttcggtttct
taacagcaag
ncacaaacag
trtttttgt

tgtgtgtgtg
atggctcttg
ctaggncacc

tgtgtgtgtg
aagtactgnt
//
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tgggaagata

gccactgctt
actgaaagca
gaaactcatt
tgttgttgtt
aacaaacact

ttctaagcac
actgaagagt
tantgctctc
tnngntitgtg
gctaagaccc

agctgaaagt

ctacagctgg

atnacaanat


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595117&from=196&to=299&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595117&from=196&to=215&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595117&from=280&to=299&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

G01594 365 bp DNA linear  STS 06-DEC-1994
chicken STS ADL172, sequence tagged site.

601594

G01594.1 GI1:595118

STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
Gallus gallus (chicken)

Gallus gallus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

Euteleostomi ;

Gallus.

REFERENCE
AUTHORS
JOURNAL

COMMENT

FEATURES
source

STS

Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;

1 (bases 1 to 365)

Cheng,H.H.

Unpublished (1994)

Synonyms: B115

Contact: Hans H. Cheng

Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS

3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758

Fax: 5173376776

Email: hcheng@pilot.msu.edu

Primer A: ccctacaacaaagagcagtg
Primer B: ctatggaataaaatggaaat
STS size: 154
PCR Profile:
Denaturation:
Annealing:
Polymerization:
PCR Cycles:
Thermal Cycler:
Protocol:
Template:
Primer:
dNTPs:
Taq polymerase:
Total Vol:
Buffer:
MgCIl2:
KCI:
Tris-HCI:
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
Location/Qualifiers
1..365
/organism="Gallus gallus”
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"
156..309

94 degrees C for 1 minute
49 degrees C for 1 minute
72 degrees C for 1 minute
30

MJ Research

50-100
0.1

200
0.4

25

ng
uM
um
units/ul
ul

1.5 mM
50 mM
10 mM

primer_bind
primer_bind

ORIGIN

1

61

121

181

241

301

361

atgctgacaa
ctccaggctc
gaaggctcac
tttaaccaga
tctgaacaca

attccatagc
canga //

156..175

complement(290..309)

agcacaaacg
tcctcatatt
cagagctgct
gcgccttcaa
cacacacaca
taatcgcttg

ctactgaagt
tgagaggtat
gaaggtgttc
acacctctgt
cacacacaca
tttgctggtt
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gtactactac
taacctcttc
tgttccccta

gagtcctgca
caataaatat
caacaaagag

gggnaatggt
ttttggatga
cagtgctgcc

gtggcacttc
cacacacaca
tgcatgagga

cctgtgcaat
ctccaccaaa

gcagaatcac
tttccatttt

gcgtactaca

cacgatatct


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595118&from=156&to=309&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595118&from=156&to=175&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595118&from=290&to=309&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

G01598 412 bp DNA linear  STS 06-DEC-1994
chicken STS ADL176, sequence tagged site.

601598

G01598.1 GI1:595122

STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
Gallus gallus (chicken)

Gallus gallus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

Euteleostomi ;

Gallus.

REFERENCE
AUTHORS
JOURNAL

COMMENT

FEATURES
source

STS

Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;

1 (bases 1 to 412)

Cheng,H.H.

Unpublished (1994)

Synonyms: B122

Contact: Hans H. Cheng

Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS

3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758

Fax: 5173376776

Email: hcheng@pilot.msu.edu

Primer A: ttgtggattctggtggtagc
Primer B: ttctcccgtaacactcgtca
STS size: 192
PCR Profile:
Denaturation:
Annealing:
Polymerization:
PCR Cycles:
Thermal Cycler:
Protocol:
Template:
Primer:
dNTPs:
Taq polymerase:
Total Vol:
Buffer:
MgCIl2:
KCI:
Tris-HCI:
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
Location/Qualifiers
1..412
/organism="Gallus gallus”
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"
146. .337

94 degrees C for 1 minute
52 degrees C for 1 minute
72 degrees C for 1 minute
30

MJ Research

50-100
0.1

200
0.4

25

ng
uM
um
units/ul
ul

1.5 mM
50 mM
10 mM

primer_bind
primer_bind

ORIGIN

1

61

121

181

241

301

361

cctcceegtg
tgcagtataa
aagacttatt
agtgtcctac
ttgctgcttt
ttgcctgeag
ccaaaagtgg

146. .165

complement(318..337)

gtgtgatttt
gcttggettg
aaatactcta
tgtagtgtgt
tttcattatg
aatgatttga

ggttttatgc
ccttaaggaa
cagttttgtg

agcctggtac
tagattgcaa
gattctggtg

tgttccttct
acttgacaat
gtagcagtgc

gtgtgtgtgt
tctttagcag
cgagtgttac

gtgtgtgtat
gccagcatcg
gggagaacag

ntggncggcc

ttngacggat

121

nggngaatac

ggcatttggc
cagagatcct
ctaaatgtgg
tgcctggtct

acagagggag
attctcttaa
tgttctcatc
tgagtacttc
taatttcctg
ntatcatatc
ta //


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595122&from=146&to=337&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595122&from=146&to=165&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595122&from=318&to=337&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS 601603 389 bp DNA linear  STS 06-DEC-1994
DEFINITION chicken STS ADL181, sequence tagged site.
ACCESSION 01603
VERSION G01603.1 GI1:595127
KEYWORDS STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
SOURCE Gallus gallus (chicken)
ORGANISM Gallus gallus
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;
Euteleostomi ;
Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;
Gallus.
REFERENCE 1 (bases 1 to 389)
AUTHORS  Cheng,H.H.
JOURNAL Unpublished (1994)
COMMENT Synonyms: B132
Contact: Hans H. Cheng
Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS
3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758
Fax: 5173376776
Email: hcheng@pilot.msu.edu
Primer A: ccagtgaaattcatcctttt
Primer B: caatcttttgtggggtatgg
STS size: 178
PCR Profile:
Denaturation: 94 degrees C for 1 minute
Annealing: 48 degrees C for 1 minute
Polymerization: 72 degrees C for 1 minute
PCR Cycles: 30
Thermal Cycler: MJ Research
Protocol:
Template: 50-100 ng
Primer: 0.1 uMm
dNTPs: 200 um
Taq polymerase: 0.4 units/ul
Total Vol: 25 ul
Buffer:
MgCIl2: 1.5 mM
KCI : 50 mM
Tris-HCI: 10 mM
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..389
/organism="Gallus gallus”
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"
STS 1..178
primer_bind 1..20

primer_bind

ORIGIN

1

61

121

181

241

301

361

ccagtgaaat

complement(159..178)

tcatcctttt

tgttgtcatc
ctttttcctt
gagcaatgtc
gtttgttggt
gaacattggt
tgaaaaaaag

cctccaagta
ttaagtgttt
ataaaaaaaa
aaaaactctt
tctgtatatt
cacctctcca

cacacacaca
gcttcatgac
tgatgattta
attcagctga
ttccgettag
tactagtgta

cacacacaca
agaagtcctg
gatctatccc

cacaaagaac
aatgaaattt
ataccccaca

aaaacaacag
tcagactgaa
aaagattgat

aaatagtcaa
aaatactcat
aatgaaacat

atgacatca //
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atgtcaactt
gctatttgtt
caacatgtat

gcaaaaaatt
caatcagatg
tcctcagcac


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595127&from=1&to=178&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595127&from=1&to=20&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595127&from=159&to=178&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

G01630 415 bp DNA linear  STS 06-DEC-1994
chicken STS ADL210, sequence tagged site.

601630

G01630.1 GI1:595154

STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
Gallus gallus (chicken)

Gallus gallus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

Euteleostomi ;

Gallus.

REFERENCE
AUTHORS
JOURNAL

COMMENT

FEATURES
sourc

STS
prime
prime
ORIGIN
1
61
121
181
241
301
361

Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;

1 (bases 1 to 415)

Cheng,H.H.

Unpublished (1994)

Synonyms: B210

Contact: Hans H. Cheng

Avian Disease and Oncology Laboratory

USDA-ARS

3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA

Tel: 5173376758

Fax: 5173376776

Email: hcheng@pilot.msu.edu

Primer A: acaggaggatagtcacacat

Primer B: gccaaaaagatgaatgagta

STS size: 130

PCR Profile:
Denaturation:
Annealing:
Polymerization:
PCR Cycles:
Thermal Cycler:

94 degrees C for 1 minute
46 degrees C for 1 minute
72 degrees C for 1 minute
30

MJ Research

Protocol:

Template:
Primer:
dNTPs:

Taq polymerase:
Total

Buffer:
MgCl
KCI :

Vol :

2:

Tris-HCI:

pH:

Triton X-100:
Location/Qualifiers

e

r_bind
r_bind

cagcatgaga

cacacattat

agggtgtngt
aatagtaggt
atacaggcaa
tagctaagaa
cccagagaat

1..415

50-100
0.1

200
0.4

25

1.5 mM
50 mM
10 mM

9.0

0.1 %.

ng
um
uM
units/ul
ul

/organism=""Gallus gallus"
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"

48..177
48..67

complement(158..177)

atgtacagcg
ttactttgnt
tttgtttgtt
gtgcttttgt
agccatttta
ggtatattac
cagtggacct

gatataactg
aactcagata
tgttttagtt
ttagactgac
atgctgatga
tgcatatgac
aacacactca

123

gatatgggca
cacacacaca
ttttaaatac

ggggggtaca

ggaggatagt

cacacacaca
tcattcatct

Ccacacacacc
ttttggctta

agcttactta
caatctttcc
acctcccccg
agagcacaga

tcctttttcc
atggtttcca
tgatccatca
cactgtccac

agtgaaaaaa
tgcacagaag
tacacatttc
acaac //


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595154&from=48&to=177&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595154&from=48&to=67&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595154&from=158&to=177&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)
linear

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

Euteleosto

Gallus.

REFERENCE
AUTHORS
JOURNAL

COMMENT

FEATURES
sourc

STS
prime
prime
ORIGIN
1
61
121
181
241
301
361
421

G01687

440 bp

DNA

chicken STS ADL267, sequence tagged site.

G01687
G01687.1

GI1:595211

STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
Gallus gallus (chicken)
Gallus gallus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

mi ;

STS 07-DEC-1994

Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;

1 (bases 1 to 440)
Cheng,H.H.
Unpublished (1994)

Synonyms:

B349

Contact: Hans H. Cheng
Avian Disease and Oncology Laboratory

USDA-ARS

3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA

Tel:

5173376758

Fax: 5173376776
Email: hcheng@pilot.msu.edu

Primer A: aaacctcgatcaggaagcat
Primer B: gttattcaaagccccaccac

STS size: 117
PCR Profile:
Denaturation: 94 degrees C for 1 minute
Annealing: 50 degrees C for 1 minute
Polymerization: 72 degrees C for 1 minute
PCR Cycles: 30
Thermal Cycler: MJ Research
Protocol:
Template: 50-100 ng
Primer: 0.1 uM
dNTPs: 200 um
Taq polymerase: 0.4 units/ul
Total Vol: 25 ul
Buffer:
MgCl2: 1.5 mM
KCI: 50 mM
Tris-HCI: 10 mMm
pH: 9.0
Triton X-100: 0.1 %.

e

r_bind
r_bind

ctagacaaca
acagacacac
tttctaacaa
ggtttgttaa
gctgtcttca
gatcagataa
ggtatgagat
tagatatgga

Location/Qualifiers

1..440

/organism=""Gallus gallus"
/mol_type=""genomic DNA™"
/db_xref=""taxon:9031"

39..155
39..58

complement(136..155)

atagcatgaa
acacacacac
ttgacgtggt

ccaataacct
acacacacaa
ggggctttga

ataaaaacaa

acctcgatca

ggaagcatgc

aagaatcaac
ataacgtaag

tcatacaatg
agagagcctt
gcaggcactt
gaatgaatgt
catctttttt

tttgtatgca
ccagctttca
cagaatgcaa
tgaaaatggc
//

124

gcaagtgtgt
gctaatgccc
tccagttaat
tgtgtcgctc

aacCcCcCcCaaac
atgcattgtt
gttactcaaa
ttcagctacc
ctcctttgga
catttcctgt

aactatcaga
aggttagcgc
ttgtacttca
tttgcaatga
tatctccttt
agggaacgnc


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595211&from=39&to=155&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595211&from=39&to=58&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595211&from=136&to=155&view=gbwithparts

EK 1 Kullanilan Mikrosatelit Primerlerin Detayl1 Bilgileri (devam)

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

601688 273 bp DNA linear STS 07-DEC-1994
chicken STS ADL268, sequence tagged site.
601688

G01688.1 GI1:595212

STS; STS sequence; primer; sequence tagged site.
Gallus gallus (chicken)

Gallus gallus

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

Euteleostomi ;

Gallus.

REFERENCE
AUTHORS
JOURNAL

COMMENT

FEATURES
source

STS

primer_|
primer_|

ORIGIN

Archosauria; Dinosauria; Saurischia; Theropoda; Coelurosauria;
Aves; Neognathae; Galliformes; Phasianidae; Phasianinae;

1 (bases 1 to 273)

Cheng,H.H.

Unpublished (1994)

Synonyms: B356

Contact: Hans H. Cheng

Avian Disease and Oncology Laboratory
USDA-ARS

3606 E. Mount Hope Rd, East Lansing, MI 48823, USA
Tel: 5173376758

Fax: 5173376776

Email: hcheng@pilot.msu.edu

Primer A: ctccacccctctcagaacta
Primer B: caacttcccatctacctact
STS size: 110

PCR Profile:

Denaturation: 94 degrees C for 1 minute
Annealing: 48 degrees C for 1 minute
Polymerization: 72 degrees C for 1 minute
PCR Cycles: 30
Thermal Cycler: MJ Research
Protocol:
Template: 50-100 ng
Primer: 0.1 uMm
dNTPs: 200 um
Taq polymerase: 0.4 units/ul
Total Vol: 25 ul
Buffer:
MgCl2: 1.5 mM
KCI: 50 mM
Tris-HCI: 10 mM
pH: 9.0

Triton X-100: 0.1 %.
Location/Qualifiers
1..273
/organism="Gallus gallus”
/mol_type="'genomic DNA"
/db_xref="taxon:9031"

33..142
bind 33..52
bind complement(123..142)

1 gcgtcgattg accctgaccc attgacacat acctccaccc ctctcagaac tagattttca
61 tgctaagccg atctaggtct tgagcagtgt gtgtgtgtgt gtgtgtgtgt atgtgaagag
121 taagtaggta gatgggaagt tgttcagtcg tgttccatca gcagtgcact atacaggtat
181 tcatgcctag ttcagttgca aggctgaaga gtctattggc aggttgggat gcggacacta
241 gtcgaagaca ggagtatttc atggtcaagt cta //
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=9031
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595212&from=33&to=142&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595212&from=33&to=52&view=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?val=595212&from=123&to=142&view=gbwithparts
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