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OZET

Sanlurfa Sebap Giivercinlerinin mtDNA Analizi Yoluyla Genetik Yonden
Karekterizasyonu

Mehmet POLAT

Genetik Anabilim Dal, Yiiksek Lisans Tezi

Sebap Giivercini Tiirkiye’nin Giineydogu’sunda kaya giivercinden kdken alan ve uzun
yillar hobi amac yetistirilen diger bir ¢ok giivercin irkindan bir tanesidir. Bolgenin kiiltiir
miras1 olan Sebap gilivercinlerinde bilinen 6 varyate tespit edilmistir. Diger giivercin
tiirleri ve wrklar arasindaki akrabalik iligkisini belirlemek kayit altina almak i¢in bu
calismada tim mtDNA’ya bakilmis ve mtDNA {izerinde bulunan Cyt-B ve D-loop
bolgelerinde ¢aligma yapilmistir. mtDNA kontrol bdlgesi (D-loop) dizisinin polimeraz
zincir reaksiyonu ile yiikseltgenerek Yeni Nesil Dizileme dizi analizi ile barindirdig:
polimorfizmin belirlenmesi hedeflenmistir. Sunulan ¢alisma Sebap Giivercin mtDNA
kontrol boélgesi dizisinin incelendigi ilk aragtirmadir. Yapilan caligmada Sebap
Giivercini’nde toplam 17232 b¢ geninden meydana geldigi 13 protein kodlayan gen
bolgesi, 22 adet tRNA geni, 2 adet ribozomal RNA ve D-loop gen bdlgesinden olustugu
goriilmiistiir. Bununla beraber D-loop bolgesinde 28 adet SNP bulunmustur. Bulunan
SNP’ler yapilan filogenetik aga¢ ile son derece uyumlu olup Sebap Giivercinin evcil

giivercinler ile ayn1 kiimede yer aldig1 gézlemlenmistir.

Anahtar kelimeler: D-loop polimorfizm, giivercin, mtDNA, sebap
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ABSTRACT

Genetic Characteristics of Sanliurfa Sebap Pigeons by mtDNA Analysis

Mehmet POLAT

Department Genetics, Master Thesis

The Sebap Pigeon is one of many pigeon breeds originating from the rock pigeon in the
Southeast of Turkey and bred for many years for hobby purposes. 6 known varieties have
been identified in the Sebap pigeons, which are the cultural heritage of the region. In this
study, all mtDNA was examined and the Cyt-B and D-loop regions on mtDNA were
studied in order to determine the kinship relationship between other pigeon species and
breeds. It was aimed to determine the polymorphism of the mtDNA control region (D-
loop) sequence by oxidation by polymerase chain reaction and by Next Generation
Sequencing sequence analysis. The presented study is the first to examine the Sebap
Pigeon mtDNA control region sequence. In the study, it was seen that the Sebap Pigeon
consists of a total of 17232 bp genes, 13 protein-coding gene regions, 22 tRNA genes, 2
ribosomal RNA and D-loop gene regions. However, 28 SNPs were found in the D-loop
region. The SNPs found were highly compatible with the phylogenetic tree, and it was

observed that Sebap Pigeon was in the same cluster with domestic pigeons.

Keywords: D-loop polymorphism, mtDNA, pigeon, Sebap
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1. GIRIS

Diinyada var olan biitiin giivercinlerin atasi olan Kaya giivercini (Columba livia),
insanlar tarafindan 10-12 bin y1l kadar 6nce Orta Dogu’da ilk zamanlar yiyecek daha
sonra belirli ayinlerde kullanilarak evcillestirilmistir. Glivercinlerin 16. yy’da Orta Dogu
ve Giliney Asya arasinda takas edildigi, Avrupa’da ise 17. yy giivercinlere olan ilginin
dahada arttig1 bilinmektedir(1). Gliniimiizde glivercinler belirli 6zellikler bakimindan ¢ok
fazla gesitlilik kazanmig ve belirli siniflar olusmustur. Bu siniflardan bir tanesi olan siis
giivercinleri, gorsel acidan goze hos gelen ve giizelligi ile degerlendirilen giivercinlerdir.
Genellikle file kapli alanda korunup ugurulmazlar. Bu tezin konusu olan Sebap giivercini
urfada yetistirilen siis giivercinlerine en iyi 6rneklerden bir tanesidir. Bolgede geleneksel
olarak beslenen Sebap, yapsan, angut, urfa gilliisti, urfa misirlis1 gibi giivercin irklar
bolgenin biyogesitliligi bakimindan 6nemli bir deger olusturmaktadir.

Biyocesitlilik; belirli bir cografyada ekosistem icindeki habitati olusturan gerek
tirlerin gerekse bir tiir igerisindeki irklarin olusturdugu genetik kaynaklar cesitliligi
seklinde siiflanan ve tiim canliligin ¢esitliligini ifade eden bir kavram olarak karsimiza
cikmaktadir. Evcil hayvan genetik kaynaklari, insan elinde 1slah edilen tiirlerin
olusturdugu biyolojik cesitliligin bodlgede sosyal, ekonomik, ekolojik kazanimlari
bakimindan 6nemli bir unsuru temsil etmektedir (2). Yerli gen kaynaklarinin korunmasi
genotipik ve fenotipik ozelliklerin belirlenmesi ve bu amagla kayit ve koruma altina
alinmasinin yaninda tiir, irk ve bunlarin populasyon igindeki diizeyinin belirlenmesi de
gerekir. Tirkiye gen kaynaklart bakimindan olduk¢a zengin bir iilkedir ancak bu
zenginlik s6z konusu irklarin arastirilmasi, genetik Karakterizasyonlarmin yapilmasi,
kayit altina alinmasi1 ve Diinya’ya duyurulmasi ile gergek potansiyeline ulasabilir. Bu
calismalar hem bilimsel anlamda 6nem tasirken hem de kiiltiirel cesitliligin ve genetik
mirasimizin korunmasina katki saglayacaktir.

Bolgenin kiiltiirel mirasi olan sebab giivercinin 1rk tanimlamasi amaciyla yapilan
caligmada morfolojik ve genetik karakterizasyon bulgularmin kaydedilmesi, filogenetik
agaclarla cesitliligin gosterilmesi hedeflenmistir. Bu amagla Sanliurfa’da Sebap giivercini
yetistiricilerden farkli zamanlarda 20 adet Sebap giivercinin morfolojik Slgtimleri
yapilmis ve bu giivercinlerden alinan telek numuneleri alinarak total DNA izolasyonu,

mtDNA D-loop bolgesinin PZR’1 ardindan sekans analizi yapilarak elde edilen verilerle



filogenetik analiz yapilmistir. Sebab giivercini mtDNA D-loop bolgesinin incelendigi bu

caligma Diinya’da yapilan ilk calisma 6zelligi tasimaktadir.



2. GENEL BILGILER

2.1. Giivercin Nedir (Columba Livia)

Giivercinler, Animalia aleminin kordalilar subesinin, Kuslar (Aves) sinifinda,
giivercinler  (Columbiformes) takiminda, giivercingiller (Columbidae) ailesinde yer
almaktadir.

Genellikle bas ve boyunda beyaz lekeler ve boyun ile gégiiste yanardoner yesil ve
mor renginde tiiyler bulunur. Kuslar sinifina dahil tiim canlilarda; keratin yapisinda dissiz
gagaya ve tiiylerle kapli endotermik viicuda sahiptir. Ureme dis ortamdan zigotu koruyan
sert kabuklu yumurtalar yoluyla gerceklesir. Kuslarin kus olamayan (non-avian)
therapod dinazorlar ile akraba olduklar son bilimsel arastirmalarla ortaya konmustur (3).

Columbidae ailesi igerisinde diinyada en ¢ok bilinen tiir olan Kaya giivercinleri
(Rock dove, Rock pigeon) birgok yabani ve evcil glivercinin atasi olarak bilinir (4).
Giivercinler antartika kitasi hari¢ diinyanin heryerinde yasamini siirdiirebilen ve her tiirlii
zor sartlara adapte olmay1 basarabilen canlilardir. Ornegin altin benekli yer giivercini
(Metriopelia aymara) Arjantin, Sili, bolivya gibi iilkelerde 5.000m’yi bulan yiiksek
rakimlarda yasayabilirler. Bununla beraber Kar Giivercini (Columba leuconota)
Afganistan gibi diisiik basingli iklimlerde yasamini siirdiirebilirler. Yas Giivercini
(Columba livia) genelde 44°C sicakliklarda iireyebilir. Kisacasi kolombiformlar, kus
taksonllarinin en basarililar1 arasindadir.

Baslangicta eti ve giibresi i¢in yetistirilen gilivercinler, daha sonralar1 bu
hayvanlarin yon bulma, yuvasina baghlik ve uzun mesafeleri ucabilme gibi
yeteneklerinin kesfedilmesi ile haberlesme amagl kullanilmaya baslamislardir. M.O
1200 yillarinda Misir’da giivercinlerden haberlesme amact ile yararlanildigin
bilinmektedir. M.O 300 yillarinda Cin’de giivercinlerle biitiin {ilkeyi kapsayan bir
haberlesme ag1 kurulmustur. Ozellikle savas sirasinda ki haberlesmelerde giivercinler
onemli bir rol oynamislardir. Cengiz Han’1n seferleri sirasinda haberlesme amacli posta
giivercin kullandigi bilinmektedir. Suriye’nin gii¢lii hiikiimdar1 Nureddin (1146 — 1174)
Misir’da yillarca ¢ok iyi isleyen bir posta giivercini sebekesi kurmus olmast ile tinliidiir.

Bu amagla kullandig1 giivercinlerin ayak ve gagalarini kendi sifreleri ile isaretlemistir.



Kullandig1 giivercinler Irak’tan getirilen boyunlar1 renkli ve benekli beyaz giivercinler

oldugu bilinmektedir (5).

2.1.2. Kaya Giivercini (Rock Pigeon)

Yabani Kaya Giivercinleri, koyu renkli boyunlarinin arkasinda mavi-gri renkli ve
yesil-mor parlakliga sahiptir. Nispeten kisa kuyruklari ve uzun kanatlari, uguk orta-gri
tiiyleri ve kanat yiizlerinde bulunan siyah bantlari ile kuyruklarinda koyu terminal bant
ve kanat altinda parlak beyaz tiiyler ile sempatik tiirlerin ¢ogundan kolaylikla ayirt
edilebilirler (4).

Yaban ortaminda kaya giivercini kayalik alanlari yuvalama ve iireme igin
kullanirlar. Kokenleri Avrupa, Kuzey Afrika ve Asyanin batisina dayanan kaya
giivercinleri diinya iizerinde oldukg¢a genis alanlarla beraber schirlere de yerlesmistir.
Diinya popiilasyonunda sayilar1 oldukga biiyiiktiir, yalnizca Avrupa'da 17 ila 28 milyon

arasinda olduklar1 tahmin edilmektedir.

Sekil 2.1. Kaya giivercini a: Genellikle Avrupa’da Ural bolgesinde, Akdeniz’de ve kuzey afrika bolgesinde
dagilmis yetiskin kaya giivercini. b: Geng kaya giivercini ¢: Misir’da siklikla gériilen daha soluk renge
sahip Yetigkin kaya giivercini. d: Hindistan yarimadalari ile Sri Lanka’da yaygin bulunan yetigkin. e: Ugus
formunda kanat yiizeyleri f: Ugug formunda alt kanat yiizeyi(4)


https://tr.wikipedia.org/wiki/Avrupa

Sekil 2.2. Kaya giivercini (Columba livia)

2.2.2. Kaya Giivercinin Dogal Yasam Alanlari

Sekil 2.3. Columba livia dagilim gosterdigi bolgeler. Koyu kirmizi yaklasik yerel dogal yagam alanlar.
; yerli olmayan insanlar tarafindan bilingli veya istemeden bdlgeye sokulmus popiilasyonlarin

dagilim gosterdigi alan (6)
5)



2.1.3. Evcil Giivercin (Columba Livia Domestica)

Evcil giivercinler dogal ortamindan uzaklastirilip veya kisitlanip insan elinde
beslenip biiyiitiilen, belli amaglar i¢in kullanilan, dogada vahsi olarak bulunan, kaya
giivercinleri ile akraba ve bir¢ok irktan olusan tiir i¢i gruplari ifade eder. Bilinen tiim evcil
giivercin irklari kaya giivercininden koken alir (4). Tarim toplumuna gegis siirecinde gogu
hayvan gibi giivercinlerde insanlarin ilgi odagi olmus sadece yiyecek olarak degil belli
torenlerde, ayinlerde yarismalarda veya iletisim araci olarak kullanilmistir. Evcil
giivercinlerin Asya’dan, Misir ve Mezopotamya’ya dogru bir yayilim izledigi ve buradan
da Anadolu’ya geldigi diistiniilmekle birlikte son yillarda yapilan arastirmalar ve 6zellikle
arkeolojik ve etimolojik (dilbilimsel) incelemeler, giivercinin Anadolu’da ¢ok eskiden
beri  bilindigini ve Anadolu kokenli olarak yayilmis olabilecegi de
diisiindiirmektedir. Hitit imparatorlugu doneminde Anadolu’da bir kus kiiltiirii oldugu
bilinmektedir (5).

Yapay secilim, giivercinlere ait gen havuzunu cesitlendirmistir. Darwin,
zamaninda 150'den fazla evcil giivercin tiirii oldugunu tahmin ediyordu. Onun
zamanindan beri, insanlar yeni tipler segip, ellerinde olanlarla eslestirip tiretmeye devam

ettiler, boylece bugiin yaklasik 350°den fazla tiir ortaya ¢ikmustir (7).

2.1.4. Giivercinlerin Morfolojik ve Fizyolojik Ozellikleri

Giivercinler de yapisal ozellikler bagli bulunduklar1 aves sinifi olan diger biitiin
kus tiirleri ile temelde ayni1 karekteristik 6zellikler tasir. Evrimsel siiregcte 6n uzuvlarinin
ugmay1 saglayacak sekilde kanatlara evrilmesi, yumurta ile ¢ogalmalari, viicutlarin
tilyleri Ortiilii olmas1 ve sicakkanli olmalar1 yine kuslarin belirgin 6zelliklerindendir.
Viicut sicakliklart 38- 40 °C arasindadir. Kuslarda kemikler ince, i¢i bosluklu yapidadir
ve buna ragmen oldukga saglamlardir. iskeletin hafif olmas1 ugusu saglayan en énemli
ozelliklerden bi tanesidir. Biitiin kuslarda oldugu gibi viicudun bazi yerleri (ayak, gaga,
parmaklar) tiiysiizdiir. Giivercinlerde de bu o6zellikler mevcut olup bununla beraber

ayaklardan bileklere, hatta bazi tiirlerde parmaklara kadar tiiylerle kapli olabilir (5).



Sekil 2.4. Giivercinlerde kuyruk teleklerin yapisi

Gtvercinlerde dis tily, i¢ tiily ve telek ismi verilen 3 gesit tiiylenme mevcuttur.
Telekler kanat ve kuyrukta yer alir, ¢cogunlukla u¢gmay1 ve yon degistirmeyi saglar. Dis
tilyler viicudu 1slanmaktan korurken, i¢ tiiyler viicudun 1s1 kaybini 6nler. Kanatlarda
bulunan telekler, el telekleri ve kol telekleri olmak iizere ikiye ayrilir. Ugmay1 saglayan
esas telekler el telekleridir, genelde 10 adet olup kirldiginda veya kaybedildiginde hayvan
ucamaz hale gelir. Kol telekleri ise ugmak i¢in yardimecr gorev istlenirler. Kuyruk
telekleri, kuyrukta yer alan ve ugarken diimen gorevi yapan tliylerdir. Sayilar
giivercinlerde genellikle 12°dir. Baz1 tiplerde 14 ya da 16 ya kadar ¢ikabilmektedir.
Giivercinlerde tiirden tiire degismekle beraber 1-3 ay arasinda tiiy degisimi gergeklesir.

Bu degisim uzun siirdiigiinden ugus yeteneklerini kaybetmezler (5).

Sekil 2.5. Kanat telek yapisi i¢ kism



Sekil 2.6. Giivercinlerin kanat telek yapisi dis kism

Giivercinlerde gaga keratinden olusan bir yap1 olup bir beslenme organi olmanin
disinda besinlerin yakalanmasi, tasinmasi, parcalanmasi gibi islevlerin yaninda
diismanlara kars1 savunma aract olarak veya yuva yapiminda, tiiylerin temizlenmesinde

vb. bir ¢ok gorevlerde kullanilir.

Sekil 2.7. Giivercinlerde gaganin yapisi



Giivercinlerin iskelet yapilar1 ince ve saglam olup kemikler yap1 olarak icleri bos
ve bircok Yyerinde “foramenler” mevcuttur. Akcigerler, iskeletlerle baglantili hava
keseleri ile iligkilidir. Bu 6zel yap1 kuslarin genelinde var olup u¢mayi etkileyen 6nemli

bir faktordiir.

Sekil 2.8. Giivercinlerin iskelet yapisi (solda) ve i¢ organlar (sagda) (5)

Akcigerler memelilerden farkli olarak viicut boslugunda olmayip govde
boslugunun duvarina yapisiktir ve diyafram ile solunum gergeklesmemektedir.
Akcigerden uzayan kisa olan bronglar belirli kollara ayrilmis olup bu kollardan hava
keseleri viicudun belirli yerlerine yayilmistir. Hava keseleri kusun govde, kanat ve diger

eklemlerini hareket ettirdiginde sikisip gevseyerek hava giris, ¢ikisini saglar (5).

Cervical air-sacs (2)
Interclavicular air-sacs (1)
Anterior Thoracic air-sacs (2)

Posterior Thoracic air-sacs (2)

Lungs

Sekil 2.9. Giivercinlerde hava keselerinin anatomisi (5)



Giivercinlerin sindirim sistemi diger hayvan tiirlerinden farklilik gosterir. Agiz
kisimlarinda dis bulunmaz, alinan besinler dil yardimiyla yemek borusuna gonderilir.
Besinler ilk dnce kursak ismi verilen yapi i¢cinde yumusatilmasi i¢in bekletilir ve mideye
yavas bir sekilde gonderilir. Tane ve tohum ile beslenen giivercinlerde bu besinlerin
ogiitiilmesi i¢in kursakta bir miktar tag bulundurulur. Kus uygun biiyiikliikte taglar1 bu
amagla yutar (5).

Halk arasinda “kusgsiitii” diye tabir edilen besin maddesi sadece gilivercinlere ait
bir 6zellik olup kursagin girisinde bulunan 6zofagustan salgilanir. Kulugka déneminin
sonuna dogru yavrularin yumurtadan ¢ikmasindan iki giin 6nce sadece bir hafta salgilanir
ve yavru gelisiminde besleyici rol oynar. Sonraki donemde yavru beslenmesi anne veya
baba bireylerin kursaklarinda yumusatilan besinler yavrulara kusularak verilmesiyle
saglanir (5). Bir ¢alismada, tavuklara giivercin siitii verildiginde, biiylime hizlar ylizde
38 artt1g1 gézlemlenmistir. Bu ¢alisma ile, giivercin siitiiniin belirli antikorlar i¢erdigi ve
sadece besin bazli bir madde olmadig: ile ilgili kanit elde edilmistir (8). Giivercin siitii
0zofagustaki degisime ugramis epitel hiicrelerinden salgilanir ve yavrulara kusma ile
verilir. Siitiin olusumu prolaktin hormonunun kontrolii altindadir (9). Yavrular giinlik
agirliklarn oraninda giivercin siitii alabilirler. Yirmi bes giine kadar tamamen biiyiir ve
kendilerini besleyebilecek seviyeye ulasirlar. Siit iiretimi, beyinde {iretilen hipofiz
bezinden salgilanan prolaktin hormonun tetiklemesiyle salgilanir, her iki cinsiyette de
ayni anda gergeklesir. Giivercin siitii, yulaf lapasi gibi kivamlidir ayrica tipki memelilerde
kolostrum gibi yavrular: parazitlere ve mikroplara karsi bagisikligi destekleyici antikorlar
igerir.

Yavrularda 4. veya 6. haftada tiiylenme baslar ve 6 ay i¢inde cinsel olgunluga
ulasir (10). Erkeklerde bobreklerin 6n yan tarafinda iki adet testis yer alir ve penis yoktur,
bunun yerine kalinbagirsagin disa ag¢ildigi, digki ve idrarin belirli bir siire tutulup
sindirilmis besinlerdeki suyun emildigi ”kloak” olarak adlandirilan organ bulunmaktadir.
Testislerden ¢ikan sperm kanali kloak’1in orta kismina agilir ve ¢iftlesme sirasinda sperm
disiye bu kanaldan aktarilir. Disilerde sag yumurtalik kérelmis olup sol yumurtalik ise
iziim salkimi seklindedir, iireme doneminde yumurtalik hacimce biiyiir. Glivercinlerde
tireme sezonu Subat ve Agustos aylari igerisindedir ve biitiin kuslarda oldugu gibi

yumurta ile olur. Ciftlestikten bes giin sonra yumurtalayan giivercinler 15-20 giin
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boyunca giindiizleri erkek, geceleri ise disi giivercinler beraber ndbetlese kulugkaya
yatarlar. Yavrular yumurtadan ¢iktiktan sonra yine ayni1 sekilde her iki ebeveyn tarafindan
kus siitii ile beraber ileriki zamanlarda kursakta yumusatilan besinlerle beslenirler. Evcil
giivercinler 15 yila kadar yasarken, sehirdeki sokak gilivercinlerinin ortalama oémri 3 ila
4 yildir (5).

Giivercinler yiizlerce kilometre uzakta daha dnce bilmedikleri herhangi bir yerde
birakilsalar dahi eve dogru yoniinii yaklasik olarak tahmin etmesini saglayan navigasyon
ozelligine sahiplerdir (11). Cevredeki kokular1 kullanarak giivercinlerin eve doniis yolunu
buldugu aragtirmalar ile dogrulanmistir. Genelde giivercinler ¢cevredeki bolgelerde yaygin
olan kokular hakkinda bilgi toplarlar ve riizgarin dagittigi kokular1 riizgar yonii ile
iliskilendirerek hesaplayabilirler. Yapay olarak eklenen kokulara sahip hava akimlarini
kullanarak, giivercinlerin eklenen kokulardan birini algiladiklarinda, algilamaya alisik
olduklari yoniin tersine ugtuklart goriilmistiir (12).

Gilivercinlerin duyu organlar1 kendini korumak iizerine evrimsel siliregten
gecmistir. Ornegin insanlarin duyabilecegi duyu esiginden ¢ok daha diisiik frekanslardaki
sesleri duyabilirler. Bu onlarin dogada karsilasabilecegi firtina, yagmur veya avci gibi
tehlikelerden korur. Ayrica gérme 340 derece kadardir. Giivercinlerin ayrica polarize
1518a karsi bir duyarliligi vardir 15181n insan goriiniin géremedigi bu yoniinii de gorebilirler
(13).

Giivercinler zeki bir kus tiirii olup, kendi yansimalarini taniyabilme testini (ayna
testini) gecen alt1 tiirden biri ve memeli olmayan tek tiirdiir (13). Yapilan arastirmalar,
giivercinlerin "agag¢" ve "balik" gibi kategorileri taniyarak, fotograflar arasinda ayrim
yapabildigini gostermistir (14).

Hemen hepsi girtlaktan gelen yumusak "huu" sesleri ¢ikararak "dem g¢ekme"
denen 6zel otiisleriyle taninir. Bu sesi daha canli ve sik yapan giivercinler halk arasinda
“demkes” olarak tabir edilir. Ozellikle 6tiis sekilleri bakimindan yetistirilen Demkes 1rki
giivercin lilkemizde bu yoniiyle 6zel bir yere sahiptir (4).

Olgun bir gilivercinin agirligr 300- 1200 gram arasinda degisir. Giivercinler,
sivilart alma bigimleri bakimindan muhtemelen kuslar arasinda benzersizdir. Giivercinler,
sudan bir yudum alip baglarin1 arkaya dogru egip bogazlarindan asag1 damlatarak icen

diger kuslarin aksine, gagalarini pipet gibi kullanarak yani suyu emerek igerler.
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2.1.5. Tiirkiyede Giivercin Y etistiriciligi

Tirkiye’de kiiltiirel bir miras olarak nesilden nesile aktarilan giivercin
yetistiriciligi kirsal kesimlerden sehir merkezlerine gogle beraber artan kentlesmeye bagl
olarak, sehirlerde kisitli imkanlarla ve sayica az hayvan ile yapilmaktadir. Binalarin teras,
balkon, depo, bodrum benzeri yerlerinde yetistiricilerin kendi imkanlar1 ile
yetistirilmektedir. Bu dar ve kisith alanlarda disardan gelebilecek hastaliklar veya sahin,
atmaca benzeri avcr kus tiirlerinden korumak igin yetistiriciler degerli damizlik
giivercinleri ugurmamaktadir. Ugurulan kuslarin av olmasi durumunda, sahip oldugu
ozellikleri bir sonraki nesle aktaramayacaklari, dolayisiyla damizlik olan giivercinlerin
ucurulmamasi her yetistirici i¢in glivercinin sadece kendisi degil neslin korunmasi i¢in
hayati bir 6neme sahip oldugu bilinmektedir (13). Bu a¢idan ¢ogu yetistirici besledigi

kuslar i¢in balkon ve teraslari tamamini tel file ile kaplamaktadir.

e

Sekil 2.10. Kapali alanda giivercin yetistiriciligi

Ulkemizde giivercin yetistiriciligi konusunda cesitli sivil orgiitler birlikler
federasyonlar kurulmustur. Tiirkiye Giivercin yetistiriciler Birligi, Sebap Giivercin
Federasyonu, Istanbul Giivecin Birligi gibi sivil toplum 6rgiitleri bunlardan bazilaridr.

Tiirkiye'de  yetistirilen giivercin  ¢esitleri performans  giivercinleri ve form
giivercinleri olarak ikiye ayrilirlar. Performans giivercinleri; filo ucuculari, taklacilar,
makaraci giivercinler, dalic1 giivercinler, doniicli glivercinler, yiiksek ugucular, mesafe

ugucular olarak belirtilirler. Form giivercinleri ise; Diyarbakir Giivercinleri, Sebaplar,
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Irak Form Giivercinleri, 6tlicii giivercinler, deste kuyruklar, gember doviiciiler, kisa gagali

form giivercinleri ve diger form giivercinleri olarak kategorilendirilirler.(5)

2.1.6. Sebap Giivercin’i

Sebap arapga (shabbab) kokenli bir kelimedir. Genellikle erkek bireyler i¢in geng,
delikanli, yakisikli gibi anlamlarda kullanilir. Bu giivercinler her ne kadar taklaci
giivercin tiirii olsa da, halk tabiriyle manken kuslaridir. Bolge halki giivercinler igin
giivercin terimi yerine cogunlukla “kus” tabirini kullanirlar. Isminden anlasilacag: iizere
glizelligi tizerinden kiyaslamalar yapilir. Kusu seven ve “merakli” diye tabir edilen
yetistiriciler bu kusun giizelligi ile ilgilenir. Belirli morfolojik 6zellikleri ile diger
irklardan ayrilir. Sebap giivercini Tiirkiye’nin giineyinde yaygin olarak, 20. ylizyilin
basinda yetistirilmeye baslanan bir irktir. Sebap giivercinlerinde yetistiriciler kuslari
viicut yapisi, tilylenme durumu, paca, telek, tiily rengi, nisaneler, goz yapisi, davranig
ozellikleri, vb. 6zelliklere gore secip damizlik olarak yetistirilmektedir. Yetistirilen kuslar
cok degerli oldugundan ugurulmazlar, en giizel ve damizlik olarak ayrilanlar satilmaz
veya bagkasina ddiing dahi verilmez, dolaysiyla izole olabilmis binlerce farkli popiilasyon

gelisimi bu kaynak ile saglanabilir.
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Sekil 2.11. Sebap giivercini

2.1.7. Sebap Giivercinine Ait Kili¢ Paca

Sebap giivercinine has bir 6zellik olan ve en belirgin ve diger tiim irklardan ayiran
ozellik “kili¢ paga” diye tabir edilen ayaklarindan parmaklara uzanan fakat bagparmagi
gegmeyen teleklerdir. Kilic paga olmasi gereckenden fazla veya kisa oldugu zaman

yetistiriciler bunlari damizlik olarak ayirmazlar
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Sekil 2.12. Sebap giivercinlerinde kili¢ paga

2.1.8. Sebap Giivercini’ne Ait Varyeteler

Herhangi bir mutasyon ile olusan fenotipik degisimler géze hos geldigi takdirde
yetistirici tarafindan o giivercin korunmakta damizlik olarak kullanilmakta bu da o
0zelligi kazandiran genlerin secilmesini ve popiilasyon icerisindeki frekansinin artmasini
saglamaktadir. Fakat bu olusan yeni 6zellik farkli isimler verilerek orijinal halinden farkl
bir varyete olarak anilmaktadir. Sebap giivercini Sanlurfa’da sevilerek yetistirilen

giivercinlerden sadece bir tanesidir ve bu giivercin ki da kendi i¢inde varyetelere
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sahiptir. Bunlar Kiirenk (Sabuni, Bozlak), Abali Miski, Cakmakli, Gok (mavi), ve Arap

(aynakuyruk) olarak morfolojik 6zelliklerine gore isimlendirilmistir.

Abal1 miski Miski

TN
-~ N

A
Arap Kirenk (Sabuni. Bozlak)
f‘ =
L s
S TR S
2% ,-;‘rr
- ’ - -~
Gok (mavi) Cakmakls

Sekil 2.13. Sebap Giivericini’ne ait bolgede yetistirilen varyeteler

2.1.10. Sanhurfa’da Sebap Giivercini Yetistiriciligi

Sanlurfa'da bireysel olarak giivercin besleyen merakli bireylerin tercih ettigi
giivercinlerden olan Sebap giivercini her ne kadar Sanliurfa’da yetismis ¢cogalmis olsa da
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tim Tirkiye cografyasina dagilmistir. Sanliurfa’da Sebap giivercinleri i¢in merkezi
Ankara’da kurulmus olan Sebap Giivercin Federasyon’u onciiliigiinde Sanliurfa’da
Sanlurfa Sebap Giivecin Birligi Dernegi adi altinda ¢esitli etkinlikler yarismalar ayrica

yapilmaktadir

Sekil 2.14. Sanhurfa’da Sanhurfa Sebap Glivercin Birligi Dernegi dnciiliiginde yapilan yarigmalar.

Ayrica giivercin gosterileri ve ticaretinin yapildigi pek ¢cok 6zgiin yer vardir. Hal
bdyle olunca giivercin yetistiriciligi sadece bir hobi olarak degil, ayn1 zamanda tipik bir
ticari faaliyet olarak da one ¢ikmaktadir(14). Gerek Sebap gerek bolgede yetistirilen diger
itk glivercinler dededen toruna ge¢mis uzun yillar boyunca korunmus yavrularina genleri
aktarilmis “giizel kustan giizel yavru dogar” mantigi ile klasik bir 1slah ¢alismasi ile
kendiliginden olusmustur. Ornegin Sebap giivercinlerine 6zgii kili¢ paca, yetistiriciler
arasinda orta parmak uzunluklarini gectigi zaman gilizel goriilmez, damizlik olarak
ayrilmaz (Sekil 17). Bu durum yine Sanhurfa’da yetistirilen ve telek seklinde uzayip
nerdeyse kanat telekleri boyutuna ulagsan Angut irki giivercin ile arasinda 6nemli bir fark
olusturur.

Sevilerek yapilan yetistirme ve 1slah ¢alismalar1 bolgede saf bir irkin korunmasini

saglamig, genetik yonden yapilacak bir filogenetik calismadan verimli sonuclar elde
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edilmesini miimkiin kilmistir. Bu amagla bu arastirmada Sanliurfa bolgesinde yetistirilen
Sebap 1rk1 giivercinlerin filogenetik yapilarini arastirilmast icin giivercinlerin sekonder
teleklerinden numune alinarak mtDNA {izerinden sitokrom B (Cyt-B) ve D-loop

bolgesinde calisma yapilmistir.

2.2. Molekiiler Genetik ve Calismalar

Diinya {izerinde yasayan biitiin canlilar hiicrelerden olusur. DNA; canlinin sahip
oldugu biitiin 6zelliklerin kodlandig1 ve hiicrenin ¢ekirdek yapisinda bulunan, kalitim
bilgisini igceren ve hiicrenin solunum, beslenme, lireme, bosaltim, protein sentezi gibi
yagsamsal fonksiyonlarin devamini saglayan hiicrenin en 6nemli molekiiliidiir.

1865 yilinda Gregor Mendel'in bezelyeler lizerinde yapmis oldugu hibridizasyon
calismalari, henliz DNA'nin bilinmedigi donemde bile kalitimi1 anlamak adina genetik
biliminin en 6nemli adimlarini olusturmustur (15). DNA'nin bilim literatiiriine girisi 1869
yilinda baslamstir. Isvigreli J.F. Miescher, hiicre ¢ekirdegindeki maddeye "niiklein" adini
vermis ve bu maddeyle kalitim arasindaki iliski daha sonralar1 anlasilmistir (16). Daha
sonra, O.Avery ve arkadaglari, DNA'nin kalitim olaymnda 6nemli bir rol oynadigini
kesinlikle kanitlamislardir (17).

Kromozomlar {izerine yapilan ¢alismalar da genetik biliminin gelisimine katki
saglamistir. Walter Sutton ve Theodor Boveri, kromozomlarin kalitim iizerindeki roliinii
anlamak i¢in 1902'de ¢alismalar yapmislardir (18;19). Ayni sekilde, 1908 yi1linda Thomas
Hunt Morgan, meyve sinekleri lizerinde genlerin kalitim iizerindeki etkisini incelemistir
(20).

Gen mutasyonlarinin anlasilmasinda ve DNA'nin yapisinin ¢éziilmesinde 6nemli
adimlar atilmistir. Ornegin, Muller'in X-1s111 ile indiiklenen mutasyon deneyleri, genlerde
mutasyon olusabilecegi fikrini ortaya koymustur (21). DNA'nin yapisi Rosalind Franklin
tarafindan X-1g1n1 analizleri ile ortaya konulmus ve 1953 yilinda James Watson ve Francis
Crick, DNA'nin yapisini ¢ozmiislerdir (22; 23)

Son olarak, Werner Arber, Hamilton O. Smith ve Daniel Nathans tarafindan 1960-
1970 yillar1 arasinda gergeklestirilen restriksiyon enzimleri calismalari, DNA'nin
molekiiler biyolojideki roliiniin anlagilmasina katki saglamistir (24).

mtDNA nin kesfi ancak 1960 yillar sonrasinda kesfedilebilmistir. 1963 yilinda ilk
defa Margit M. K. Ve Sylvan Nass tarafindan elektron mikroskobunda gézlemlenmis ve
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daha sonralar1 yapilan ¢aligmalar ile Ellen Haslburner, Hans Tuppy ve Gottfried Schatz

tarafindan biyokimyasal 6l¢iim metotlar1 ile kesfedilmistir. (25).

2.3. Mitokondri

Mitokondri kendine o6zgii i¢ ve dis zara, DNA molekiiline (mtDNA) ve
ribozomlara sahip olan ve {irettigi enzimler vasitasiyla hiicre iginde ¢esitli islevi olan
organeldir. Boylar1 0.2-5 mikron arasinda, oval ya da cubuk sekilli organellerdir.
Mitokondriler hiicre cekirdeginden bagimsiz bir sekilde hiicre icerisinde bdliinerek
cogalirlar ve sayilart hiicre bagina birkag yiizden birkag 10000’e kadar degisebilir (26).
Mitokondriler yesil algler, bakteriler ve memeli eritrositlerinde bulunmazlar. Yap olarak
70 A° kalinhginda iki zarla (i¢c ve dis) cevrilidirler. I¢ yiizeyin artirilmasi igin belirli
araliklarla i¢ zarda tarak seklinde kivrimlar mevcuttur, bunlar “crista” olarak
isimlendirilmektedir, bunlarin tiip seklinde olanlarma “tubulus” denilmektedir. i¢ zarda
bulunan kivrimlar elektron tagima sistemi enzimlerini, Mitokondri igerisindeki s1v1 kisim

(matriks) ise mitokondri igerisine giren maddeleri pargalamakla gorevli enzimleri igerir

7).

Mitokondri, temelde 6karyotik hiicrelerde aerobik solunum ve enerji iiretiminden
sorumludur. Enerji Uretimi olarak bilinen oksidatif fosforilasyon tamamiyla
mitokondrinin i¢ membraninda gergeklesir. Oksidatif yikim firiinlerinden (NADH,
FADH2) alinan elektronlarin molekiiler yapida oksijene aktarilirken agiga ¢ikan enerji ile
ADP’den ATP sentezlenmesi olayidir. Yag asitlerinin oksidasyonu Ve sitrik asit dongiisi
ile bunun devami olarak elektron tagima zincir reaksiyonlart (ETS) ve tim bunlarin
sonucunda ATP iiretimi yine i¢ membranda matriks sivisi igerisinde ger¢eklesmektedir

(28) (Sekil 2.2.).
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Sekil 2.15. Mitokondrinin yapist: (a) zarlar arasi bosluk, (b) i¢ zar, (c) dis zar, (d) matrix, (e)
ribozomlar, (f) mtDNA (g) elektron tagima zincirinde gorev yapan enzimler, (h) krista

Mitokondriler hiicre ¢ekirdeginden ayr1 olarak kendilerine 6zgli DNA igerirler. Bu
DNA 1960'larin baslarinda kesfedilmistir (29). Hemen ardindan mtDNA {izerine yapilan
yogun ¢aligmalar sonucunda insan tiiriine ait mtDNA dizisi 1981'de yayimlanmustir (30).
Maternal kalitim ile yavru bireylere gecen mtDNA, cift zincirli, halkasal yapidadir.
mtDNA mutasyonlar1 {izerine yogunlagan ¢alismalar sonucunda insanlarda hastaliga yol

acan mtDNA mutasyonlarina iliskin ilk 6rnek 1988'de bildirilmistir (31).

3.2.3. Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Hiicre ¢ekirdeginde tek bir niikleer DNA (nDNA) bulunur fakat mitokondri
igerisinde mtDNA’nin 2-10 arasinda degisen kopyalar1 var olabilmektedir. Yap1 olarak
dairesel bir formda olan mtDNA, insanlarda 16,569 bazdan olusur. Bu ¢iftlik
hayvanlarinda 16-18 kilobaz (kb) arasinda degiskenlik gosterir (32). Segilmis bazi tiirlere
ait mtDNA genom biiyiikliikleri tablo halinde (Tablo 2.3. ) sunulmustur.

Tablo 2.1. Bazi tiirlere ait mtDNA genom biiytikliikleri

Tiir mtDNA biiytikliikleri (Kaynak)
Insan 16549 kb (30).
Sigir 16338 kb (33).
Koyun 16640 kb (34).
Domuz 16679 kb (35).
Archangel giivercini 17235 kb (36).
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Mitokondial genomda sayilari tiirden tiire degismekle birlikte genellikle 12-13
kadar protein (solunumla ilgili protein ve enzimler) kodlayan gen, 22 adet tRNA geni,
iki adet rRNA geni ve bir adet kontrol bolgesinden (D-loop) olusur (Sekil 2.3.) (37).
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Sekil 2.16. Evcil giivercinlerde mtDNA gen organizasyonu (27).

Si1g1r, manda, koyun, keg¢i ve esek tiirlerinde mtDNAnin 13 protein kodlayan gen
(bazen 12) bolgesi, 22 adet tRNA geni ve 2 adet ribozomal RNA (16S ve 12S) geni ve
kodlama yapmayan replikasyon orijininden (D-loop) olustugu bildirilmistir (38; 33).

mtDNA bir sonraki generasyonlara anne iizerinden aktarilarak gecer. Yani
maternal kalitim sergiler. In vitro fertilizasyondan sonra intrasitoplazmik sperm
enjeksiyonu ile dogan insan yenidoganlarinda paternal mtDNA tespit edilememistir (39).
Buna karsilik Zhao ve ark. (40,41) koyun populasyonlari {izerinde yaptiklari bir
calismada bir¢cok koyunda mtDNA "nin paternal olarak da kalitim gosterdigi bildirilmistir.

mtDNA nDNA’ya goére daha hizli mutasyona ugrar ve bununla beraber
mtDNA’nin D-loop bélgesindeki mutasyon hizi mtDNAnin diger bolgelerine gore %2-
4 kat, niikkleer DNA’ya gore ise en az 10 kat daha hizli oldugunu bildirilmistir (42). Bunun
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sebepleri konusunda yapilan ¢alismalarda mtDNA "nin niikleer DNA’da goriilen etkili bir
tamir mekanizmasinin olmamasi (43), DNA’ya has kivrimli yapinin olusmasinda gorevli
histon yapida koruyucu proteinlerin bulunmamasi, mitokondrinin i¢ zarinda oksidatif
fosforilasyon ile a¢iga ¢ikan mutajenik etkiye sahip oksijen radikalleriyle (ROS)
etkilesim igerisinde olmasi(44), bununla beraber mutant mitokondrinin etkisi ile
mtDNA’daki mutasyon hizinin daha da artmasi (45) gibi 6zellikler, mtDNA'da niikleer
DNA'dan yaklasik 10 ila 17 kat daha hizl1 polimorfizm birikmesinin muhtemel nedenleri
olarak bildirilmistir (46,47).

mtDNA ’ninda sahip oldugu bu 6zellikler nedeniyle jenerasyonlar arasinda yiiksek
sayida niikleotit degisiklikleri goriilebilmektedir (48). Bu durum hiicre ¢ekirdeginden
bagimsiz bir sekilde mitoz ile cogalan bir organel i¢in genetik ¢esitlilik kaybini 6nlemede
ve herhangi bir tiiriin yok olma smiri olarak kabul edilen darbogaz (Bottleneck)
durumlarin1 agmada biiyiik katkilar sagladig: diistiniilmektedir (49).

Hiicre boliinmesi sirasinda mitokondriler ve genomlart yeni olusan hiicrelere
rastgele dagilmaktadir. Bu dagilim sekline replikatif segregasyon denilmektedir.
mtDNA niikleer DNA’dan bagimsiz olarak replikasyon yapabilir, bu otonom 6zelligi
sayesinde hiicre boliinmesi sonrasinda heteroplazmik bir segregasyon gosterebilir. Hiicre
igerisinde olusan tiim mtDNA’larin benzer olmasi durumu homoplazmi, mutant ve
normal mtDNA’larin  birlikte bulunmasi durumu ise heteroplazmi olarak
adlandirilmaktadir (49). Patojenik mtDNA mutasyonlarmin tiimii olmasa da ¢ogu
heteroplazmiktir. Doku i¢inde mutant mtDNA orani kritik bir seviyeyi bulana ve genotip
ekspresyonu igin esik asilana kadar fenotip normaldir (47). Genotip ekspresyonu
etkileyecek seviyeyi belirleyen bu esik deger olusabilecek mutasyon faktoriine gore
farklilik gostermekle birlikte asilmast durumunda, mutasyondaki kiigiik artig oranlarina
paralel olarak fenotipte giderek artan oranda daha Dbiyiik degisiklikler

olusturabilmektedir.

2.4. Molekiiler Markorler

Markdr; genomda bulunan herhangi bir gen bolgesi ya da iliskili DNA pargasidir.
Molekiiler markér yontemleri DNA molekiilindeki polimorfik dizi bolgelerin
belirlenmesi ilkesine dayanir. DNA markorler kullanilarak morfolojik olarak birbirine
cok yakin olan tiirlerdeki gesitlilik ayrilabilir ve tanimlayabilir. Bir popiilasyonda bir gen
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veya fenotipik 6zellik bakimindan birden fazla varyasyon goriiliiyorsa o gen ya da
fenotipik 6zellik polimorfik olarak kabul edilmektedir. Polimorfizm, DNA dizisi, amino
asit dizisi, kromozomal yap1 ya da fenotipik 6zellik varyantlar1 gibi birkag diizeyde
gortilebilir (50).

Gen ve kromozomlar ile ilgili bilgi yetersizliginden dolay1 ilk zamanlar, géz rengi,
boynuzluluk, kanat yapisi, deri rengi gibi Mendelin kalitim o6zellikleri {izerinde
yapilmistir. Teknoloji gelistik¢e protein markorler, DNA temelli markorler bulunmus ve
kullanilmaya baslanmistir. DNA temelli markor 6zellikle Polimeraz zincir reaksiyonu
(PZR)’nin bulunusu ile daha ¢ok kullanilmigtir. Molekiiler markérler; kesilen parga
uzunlugu polimorfizmi (RFLP), rastgele ¢ogaltilan polimorfik DNA markoérleri (RAPD),
cogaltilan parca uzunlugu polimorfizmi (AFLP), dizisi etiketlenmis sekanslar (STS),
mikrosatelitler (SSR), boliinerek c¢ogaltilmis polimorfik dizi (CAPS), tek iplik
tamamlama polimorfizmi (SSCP), amplikon uzunluk polimorfizmi (ALP), basit sekans
tekrarlamalart arasit polimorfizm (ISSR), ifade edilmis dizi etiketleri (EST) ve tek
niikleotid polimorfizmi (SNP) gibi farkli tekniklerden olusmaktadir (51).

DNA temelli molekiiler genetik belirteglerden bir digeri de mtDNA
polimorfizmleridir. mtDNA maternal kalitim gostermesi, haploit yapida olmasi, yliksek
mutasyon oranina sahip olmasi, rekombinasyon gostermemesi, yliksek bir polimorfizme
sahip olmasi1 ve hiicre igerisinde ¢ok sayida kopyasimnin bulunmasi gibi ayirt edici

ozellikleri sayesinde genetik belirte¢ olarak yaygin olarak kullanilmaktadir (49).

2.4.1. Mtdna’nin Markor Olarak Kullanilmasi

mtDNA, kiiciik boyutu (16-18 kb), yiiksek bir c¢esitlilige (polimorfizm) sahip
olmasi, maternal kalitim gostermesi, rekombinasyona ugramamasi ve kolay elde edilmesi
gibi nedenlerle bir¢ok molekiiler genetik analiz yontemin (DNA dizileme, PZR, RFLP,
SSCP, SNP, vs.) kullanimina uygundur. Bunun yani sira, intron igermeyisi ve degisken
bolgelerin (D-loop) PZR primerlerinin tasarlanabilmesine olanak taniyan yiiksek diizeyde
korunmus anlarla (Ribozomal DNA) ¢evrelenmis olmasi mtDNA ’nin molekiiler belirteg
olarak kullanim alanlarinin olduk¢a genis olmasini saglamistir (52).

Modern molekiiler genetik teknikler sayesinde gergeklestirilen mtDNA analizleri
filogenetik analizler, tiirlesme ve genetik farklilagsma, tiir i¢i ve tiirler aras1 farklilagma,
populasyona ait genetik parametrelerin hesaplanmasi, taksonomi, populasyonlar arasi
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genetik mesafelerin hesaplanmasi, gen akisi, koken belirleme, MAS gibi cok cesitli
alanlarda yapilacak genetik ¢alismalar igin giiglii bir segenek olusturmaktadir (53,54).

mtDNA analizlerinin en yaygin kullanim alanlarindan biri filogenetik
caligmalardir. Rekombinasyon ge¢irmedigi ve tek ebeveynli bir aktarim modeli gésterdigi
icin mtDNA analizlerinin ¢esitli hayvan irklariin birbirleri ve yabani atalari ile olan
filogenetik iliskilerini ortaya c¢ikarmada ve bdylece evcillestirme merkezlerinin
belirlenmesi bakimindan alternatiflerine gére dnemli avantajlara sahiptir (55,56) Ornegin
evcil sigirlarin iki farkli bolgede evcillestirildigi ve bu sigir irklarinin Yakin Dogu’da
horgiigsiiz Taurin 1rk1 (Bos taurus) ile Hindistan’in Indus vadisinde horgiiclii Zebu irki
(Bos indicus) oldugu hem mikrosatellitler hem de mtDNA verileri kullanilarak
gosterilmistir. Yine mtDNA analizlerine dayali olarak gergeklestirilen bir ¢alisma (24) ile
koyunlarin orjinleri ve filogenetik yapilarina ait bilgiler ortaya konmus ve koyun ile
sigirin evrimsel ayrilma zamanlarmin yaklasik 30 milyon yil dnceye dayandigi iddia
edilmistir. Benzer sekilde, Luikart ve ark. (57) tarafindan gergeklestirilen ve kegilerin
evcillestirilme tarihine iliskin 6nemli ipuglar1 saglayan ¢alisma da mtDNA (D-loop
polimorfizmi) analizi ile gergeklestirilmistir. Sanlurfa icin hem biyolojik hem de kiiltiirel
bir deger tasiyan ceylanlarin tartismali taksonomik durumunun belirlenmesinde de
MtDNA analizi kullanilmis (58) ve bu ¢alisma ile o zamana kadar G. Subgutturosa alt
tirti iginde smiflandirilan Sanhurfa ceylanlarinin G. marica alt tiirtine dahil olduklari
gosterilmistir.

Ozetle, mtDNA polimorfizmi, yalnizca bir tiir igindeki yakindan iliskili tiirler ve
popiilasyonlarin iligkisini incelemek i¢in yararli bir genetik belirte¢ degil, ayn1 zamanda

biyogesitlilik, tiirlesme ve evrimin arastirilmasi igin etkili bir aragtir (54).

2.4.2. Giivercinlerde Mtdna Cahismalari

Giivercin mtDNA genomu 2 ribozomal RNA geni, 13 protein kodlayan gen, 22
transfer RNA geni ve kodlama yapmayan bir kontrol bolgesinden (D-loop) olusur
(37,59,60). Giivercinlerde tiim mitokondriyal genom biiyiikliigii (niikleotit sayis1) irktan
irka degismekle birlikte, mitokondriyal genom organizasyonu tamamen aynidir. mtDNA
biiyiikliigii Misir kaya giivercinlerinde (Columba livia breed Egyptian swift) 17239 bg
(59), uzun yillar segici yetistirme yontemiyle et tiretimi amaciyla gelistirilen bir glivercin
irkinda (Kral Giivercin: Columba livia breed king) 17221 bg (60), Cin giivercinlerinde
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17229bg (37), tiiylerinde olaganiistii metalik parlakliga sahip siislii bir glivercin irki olan
Archangel giivercinlerinde 17235 b¢ (36), Kaya giivercinlerinin evcillestirilmis bir
varyetesi olan Siislii giivercinlerde (Fancy Pigeon) 17233bg (61), sahip oldugu buz mavisi
rengi nedeniyle Buz giivercini (Columb livia breed ice) olarak adlandirilan bir giivercin
irkinda 17236 bg (62), Asya kokenli fantezi bir giivercin irkinda (Columba livia breed
Jacobin) ise 17245 bg¢ (63) olarak bildirilmistir. mtDNA temelli olarak giivercinler
izerinde yiiriitiilen baz1 molekiiler genetik ¢calismalar asagida 6zetlenmistir.

Evcil ve yabani giivercinlerde L-laktat dehidrogenaz A geni (LDHA)
polimorfizmini (LDH-AS6F 5-CCTGAAGGCTCTTCATCCAG-3've LDH-A56R 5'-
TTG GGT GCA CTC TTC TCA AA-3") inceleyen Ramadan ve ark. (64), LDHA geni 5.
Ekzonda 5’1 SNP biri de delesyon olmak iizere 6 polimorfik bdlge saptamis ve delesyon
bolgesinde bulunan allel frekanslar1 bakimindan hem Japon hem de Misir
popiilasyonlarinda evcil ve yabani gilivercin gruplart arasinda anlamli bir fark
bulundugunu bildirmistir. Ayn1 ¢alismada evcil ve yabani Japon giivercinlerinde ti¢ SNP
bolgesinde bulunan allel frekanslar1 arasindaki farklilik anlamli bulunmusken evcil ve
yabani Misir giivercinlerinde dnemli bir fark bulunmadigi ve LDHA gen polimorfizminin
giivercinlerin evcillesme kapasiteleri i¢in potansiyel bir molekiiler isaretleyici olarak
kullanilabilecegi bildirilmistir.

Pakistan’in evcil Sherazi giivercinlerinin taksonomik durumunu ortaya koymak
amactyla kaya giivercini mtDNA sekans1 (NCBI GenBank; Accession no. GQ240309)
tizerinden tasarlanan primerler kullanilarak Sitokrom B (Cyt-B) genindeki tek niikleotit
degisikliklerinin incelendigi bir arastirmada sitokrom-B geninde bes yeni SNP
belirlenmistir. Pakistan evcil giivercinlerine ait sitokrom-B gen dizileri ile giivercingiller
(Columbiformes) ailesine dahil bilinen tiim sitokrom-B sekanslar1 kullanilarak
gerceklestirilen filogenetik analiz, fenotipik olarak farkli olmasina ragmen, C. Liva’nin
Pakistan evcil glivercinlerinin atasi olduguna isaret etmistir (65). Ayni ¢alismada Sherazi
giivercinleri sitokrom-B geninde belirlenen SNP’lerin giivercin tiirlerinin tanimlanmasi,
filogenetik iliskiler ve evrimsel karakterizasyon i¢in genetik isaretleyici olarak
kullanilabilecegi bildirilmistir.

Evcil giivercinlerde (Columba livia var. domestica) mtDNA sitokrom-B gen
(MTCBY) polimorfizmi {izerinde gergeklestirilmis bir ¢calismada (67), evcil (n=177) ve
yabani (n=67) giivercinlerde 999 baz ¢ifti uzunlukta olan MTCB geni PZR ile ¢cogaltilmis
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(CLCYTB-F:  5-TTTGGGTCCCTACTAGGCATT-3> ve CLCYTB-R: 5°-
GAGGACAAGGAGGATGGTGA-3’) ve ardindan gergeklestirilen sekans analizinde
genin 595. Pozisyonundaki bir transversiyonun (C—>G) sadece yabani giivercinlerde
gozlendigini ve ilgili polimorfizme yol agan mutasyonun Mval restriksiyon enzimi i¢in
bir tanima bdlgesi olusturdugunu ve bu polimorfizmin PZR-RFLP ile belirlenebildigini
bildirmistir. Buna gére; evcil giivercinlerde enzim kesimi gerceklesmezken (MTCYB®
alleli) yabani giivercinlerde enzim kesimi gerceklesir (MTCYBC alleli) ve bu
polimorfizm evcil giivercinlerle ilgili filogenetik arastirmalarda kullanilabilir.

Giivercin mtDNA’s1 D-loop bélgesinde SNP, VNTR ve (VNTR: variable number
tandem repeats: degisken sayili bitisik tekrarlar) ve STR (STR: short tandem repeats:
kisa bitisik tekrarlar) analizlerine dayali olarak gerceklestirilen bir ¢alismada (66) ayirt
etme giicii 0,93 olan 38 haplotip belirlenmis ve bu bélgede belirlenen bu polimorfizmlerin
anasal iligkilerin belirlenmesinde potansiyel belirtegler olarak kullanilabilecegi
belirtilmistir.

Bizim yaptigimiz calisma, Sanlurfa bolgesinde yetistirilen — Sebap 1rki
giivercinlerin diger giivercin tiirleri ve irklart arasindaki akrabalik iliskisini belirlemek
kayit altina almak, genetik diizeyde varyasyonlar1 belirlemek ve filogenetik agaglarin
olusturulmasi amaglamistir. mtDNA {izerinden sitokrom B (Cyt-B) ve D-loop
bolgesinde c¢alisma yapilmistir. Bu yoniiyle Diinya’da yapilan ilk calisma ozelligi

tasimaktadir.
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3. GEREC VE YONTEM

3.1. Gerec

3.1.1. Hayvan Materyali Ve Ornek Alma

Bu c¢alisma Sanlurfa ilinde Sebap Giivercin Yetistiriciler Federasyonu

isbirliginde yapilmistir. Federasyona kayitli olan ve sadece Sebap Yyetistiren iiyelerden

saglikli ve Sebap giivercin 6zelliklerini en uyumlu gosteren 20 adet giivercinin kanat alt1

sekonder telek 6rnekleri uygun sartlarda alinmigtir. Bu 6rnekler total DNA izolasyonuna

kadar +4°C’de saklanmustir.

3.1.2. Cahismada Kullamlan Cihazlar

Caligmanin laboratuvar asamasinda kullanilan cihazlar, marka ve model

numaralari ile birlikte, tablo halinde (Tablo 4.1.2.) halinde asagida sunulmustur.

Tablo 3.1. Calismada kullanilan laboratuvar cihazlar

CiHAZ MARKA/MODEL
Sogutmali Santrifiij Sanyo Harrier/18/80
Gradient Ozellikli Termocycler Takara/TP600

Buzdolabi

BOSCH/KSU496221 NE

Derin Dorundurucu

BOSCH/GSD30410 NE

Hassas Terazi RADWAG/WAS220/X
Manyetik Karistirici VELP ARE
Horizontal Elektroforez Unitesi ATTO AE6110

Vortex

VELP 10.0176

Otomatik Pipet Takimi Brand, Transferpette,Socorex,Eppendorf
Thermoshaker MS3-MaxiThermo100
3.2. Yontem

3.2.1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonunda, kokleriyle beraber cekilerek toplanmis kanat altinda

bulunan sekonder telekler kullanilmistir. Her giivercinden toplanan 5 adet telegin kokleri

0.5-1 cm uzunlugunda kesilerek 1.5 ml’lik eppendorf tiip icerisine aktarilmistir.
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DNA eldesi amaciyla fenol:kloroform:izoamil alkol (FKI) karisimimin yer aldig
DNA izolasyon metodu kullanilmistir. FKI metodu; Lizis, DNA’nin ayristirilmas1 ve
¢cOzdiirlilmesini igeren ii¢ asamada gergeklestirilmektedir. Lizis asamasinda proteinaz K,
SDS, EDTA ve keratinin parcalanmasini saglayan DTT kimyasallar1 kullanilmistir. 360
ul Lizis solusyonu, 50 pl DTT, 50 pl Proteinaz K tiip igerisindeki teleklerin iizerine
eklenerek bir gece 56 C°’de 1sil-galkalama (Thermoshaker) cihazinda inkiibasyona
birakilmistir. Ertesi giin lizat iizerine 800ul fenol soluyonu eklenip ¢alkalanarak 30dk oda
sicakliginda bekletilmistir. Ardindan 4 dk 4 C°’de 10.000 rpm hizda santrifiij edilerek
sirastyla fenol,protein ve DNA igeren sivi kismin fazlara ayrilmasi saglanmistir. DNA
iceren en st faz mikropipet yardimiyla alinarak yeni bir tiipe aktarilmistir. Ardindan
iizerine DNA’nin protein kalintilarindan ayristirilmas: i¢in 800 ul FKI (25/24/1)
solisyonu eklenerek 5 sn sertce calkalandiktan sonra 10 dk oda sicakliginda
bekletilmistir. Beklemenin ardindan 4 dk 4 C°’de 10.000 rpm hizda santrifiij edilerek
tekrar fazlara ayrilmasi saglanmistir. Ardindan en iist faz yeni bir tiipe alinarak {izerine -
20 C°de muhafaza edilen %96 Etanol eklenerek DNA’nin yogunlastiriimasi
saglanmistir. Etanol igerisndeki DNA -20 C°’de bir gece bekletildikten sonra ertesi giin
4 C°’de 30 dk 14.500 rpm hizda santrifiij edilerek, DNA’nin tiipiin tabanina yapismasi
saglanmigtir. Tiipiin icerisindeki siv1 cekilerek DNA kuruduktan sonra 50 ul ddH?O
sulandirilarak DNA izolasyonu tamamlanmistir (68).

DNA izolasyonunun ardindan kalite ve miktar kontrollerinin yapilmasi amaci ile
NanoDrop C2000 (ThermoFisher, Germany) spektrofotometri cihazi ile 2 pl DNA izolat1
kullanilarak 260, 230 ve 280 nm dalga boylarinda spektrofotometrik olgiimler
gergeklestirilmistir.

Giivercinlerden toplanan teleklerden izolasyonda kullanilmayanlar1 olasi

istenmeyen ihtimallere kars1 -20 C° *de saklanmistir.

3.2.2. Oligoniikleotit Tasarimi
Amplikonlar1 olusturacak polimeraz zincir reaksiyonu (PZR)’de kullanilmak

lizere primerler tasarlanmistir. Primerler tasarlanirken Ulusal Biyoteknoloji Bilgi
Merkezi (National Center for Biotecnology Information) veri tabaninda bulunan
NC 013978.1 referans giivercin mtDNA’s1 kalip olarak kullamlmustir. Ilgili veri

tabaninda “Primer-BLAST” araci kullanilmistir.
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NC 013978.1 kodlu referans genomda veri kayb1 olmamasi i¢in mtDNA’y1 iist
iiste cakisacak sekilde yaklasik 10000b¢’ye bolen oligoniikleotitler tasalanmistir.
Referans diziden yaklasik 10000bg¢’lik iki farkli par¢a kopyalanarak iist iiste ¢akigsmasi
saglanmistir. Bu bolgeler kopyalanarak “Primer-BLAST” aracina yapistirilmis ve bas ve

son kistmdan 500bg araliginda primerler elde edilmistir (Tablo 5.2)

Tablo 3.2. Oligoniikleotit bilgileri

Adi Dizisi Amplikon
biiytikliigi

RD mtDNA F1 ATAACCTCCCCGACGCATTC

RD mtDNA R1 CAGTAACACCGGAAGCGAGT 10505bg

RD mtDNA F2 TCCTACTCGCCCTTCCATCA

RD mtDNA R2 GTTTTGGACAATTGATGAGTGAAAA 9661b¢

3.3. Oligoniikleotitlerin Optimizasyon Pzr’1

Tasarlanan oligoniikleotitlerin mtDNA’da ilgili bolgeleri yiikseltgemesi i¢in uzun
bolge amplifiye edebilen enzim (Phire II, Thermo, Almanya) i¢in gerekli PZR
kosullarinin belirlenmesi amaciyla optimizasyon PZR’lar1 kurulmustur. Uzun bolge
amplifikasyonu yapacak olan enzimler ile temin edilen tampon ¢ozeltilerinde MgCI2
konsantrasyonu 2.5mM olup standarttir. Primerlerin erime sicakliklari bilgisinden
yararlanilarak 58-59-60C olmak {iizere ii¢ farkli sicaklik denenmistir (Tablo 5.3.1.).

PZR’da iiretici firmanin 6nerdigi konsantrasyonlar kullanilmistir (Tablo 5.3.2.).

Tablo 3.3. Firma tarafindan 6nerilen PZR sicaklik kosullari

Islem Sicaklik Siire Déngii
Denaturasyon 98°C 60sn
Denaturasyon 98°C 60sn 35
Annealing 58-59-60 °C 3dk 30 sn 35
Ekstensiyon 72°C 3dk 30 sn 35
Son ekstensiyon 72°C 5dk

Tablo 3.4. Firma tarafindan 6nerilen PZR bilesenleri konsantrasyonu.

Kullanilan bilesen

Konsantrasyon

MgCI2 iceren Tampon 5X

IX
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dNTP 200nm
Phirem II 1.25 Unite
DNA 50ng/ul
Primer F 0.5uM
Primer R 0.5uM
ddH20 25ul’ye tamamlanir

Tablo 3.5. RD mtDNA F1 ve RD mtDNA_RI i¢in Optimize PZR sicaklik kosullar

Islem Sicaklik Siire Dongii
Denaturasyon 98C 60sn
Denaturasyon 98C 60sn 35
Annealing 60C 3dk 30sn 35
Ekstensiyon 72C 3dk 30sn 35
Son ekstensiyon 72C 5dk
Tablo 3.6. RD mtDNA F1 ve RD_ mtDNA_RI i¢in Optimize PZR bilesenleri konsantrasyonu
Kullanilan Bilesen Miktar Oran
MgCl2 iceren Tampon 5X 1X Sul
dNTP 200 nm lul
Phire 11 1.25 Unite 0.5ul
DNA 20ng/ul lul
Primer F 0.5uM lul
Primer R 0.5uM lul
ddH20 25ul’ye tamamlanir.

3.4. Bioformatik Analiz

Elde edilen tiim ham diziler (ortalama 17000 b¢ uzunlugunda) Geneious Prime®
v2023.2.1 paket programina transfer edilerek hizalanmig ve ilgili diger analizler
gergeklestirilmistir. Ham okumalardan adaptorlerin, uclardaki diisiik kaliteli bazlarin
(kalite skoru (Q-skor) 30’dan kiigiik) ve kisa okumalarin (50 b¢’den kiigiik) ¢ikarilmasini
iceren trimleme ve kalite filtreleme islemleri yine ayn1 program olan Geneious Prime®

v2023.2.1 paket programinda yer alan BBDuk trimleme araciyla gergeklestirilmistir.
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BBDuk, veri kalitesi ile ilgili en yaygin kullanilan bir algoritmadir. Brian Bushnell
tarafindan hazirlanmig BBTools paketinin bir parcas: olan BBDuk Geneious Prime®
v2023.2.1 igerisnde yer alan bir eklenti olup, Illumina Truseq i¢in 6n ayarlar: kullanarak
adaptorleri kaliteye gore kirpmay: ve belirli bir uzunlugun altina kirpilan okumalar:
filtrelemeyi kolaylastirir (69). Duplike olan okumalari uzaklagtirmak igin programda yer

¢

alan Sequence’’ butonu igerisinde yer alan ‘’Remove Duplicate Reads’ araci
kullanilmistir. Bununla beraber hatali olan okumalar1 uzaklastirmak i¢in “’sequence’’
butonu i¢erisinde bulunan “’Error Correct & Normalize Reads’’ araci kullanilmistir.

Her bir oOrnekten ortalama 20000 ila 50000 arasinda contig dizi
“Allign/Assemble” igerisinde bulunan ‘’Map to Referance’’ algoritmasi kullanilarak en
glincel giivercin mitokondriyal genomu olan (NC 013978.1) ile (Sensitivity: Highest
sensitivity/Medium, Fine Tunning: Iterate up to 25 times) parametreleriyle kontig dizi
elde edilmis ve gen anotasyonu yapilmistir.

Hizalanan sekans dizilerin consensus degerleri ayri1 bir klasérde toplandi.
Elimizde bulunan 20 6rnek igin ayr1 ayri ayn1 islem uygulanmis ve 20 6rnek i¢in ortak bir
consensus degeri olusturmak i¢in “Allign/Assemble” igerisinde bulunan multiple
alligment algoritmasi kullanildi ortaya ¢ikan diziler, bu algoritmada MAFFT v.7 (70)
prosediirii kullanilarak Geneious Prime'da hizalandi.(Sekil 5.4.)

(L5 Ibdau
'

Wow G G € € A

5 ALG GIM M S M T C'M R S§5]|K
Sequence Logo .é1 ’].C C
DA@ Asirlsal\GaCT

28 2 consensus sequence
18 consensus sequenc

Consensus

23 consensus sequence AG G M A A R R A W S M R C T K C N M
7 consensus sequence AAG G M A A A G S AW CMWM K C Y K C MM
20 consensus sequence AVG G A C T T G CCT CCAGG G C C A
114 consensus sequence AAG G MR A W G S A K C MR C T G C N N
17 consensus sequence AbG G M A A A G S A K C M K C T G C Y M
22 consensus sequence AbG G C A A A G S W K C M 6 C T G C C A
70 consensus sequence AAVG G A MWW W GG S M T CCR 5§ R G C C A
29 consensus sequence AG G A C G 5 ¢ T C C A S G G C C A
69 consensus sequence AG G M A G 5§ K s M R C T G C N M
27 consensus sequence AG G A G C T C C A G G G C C A
46 consensus sequence AG G M A G K s M 5 C T G C C A
24 consensus sequence AG G A G T C C A 5 G G C C A
9 consensus sequence AG G C A G K C M G Y T G C C A
113 consensus sequence AG G M A G K C M G Y T G C C A
14 consensus sequence AG G M A 5 K C M K C T G C C A
109 consensus sequence AG G M G K ¢ M K C T G C C M
73 consensus sequence AG G M G K ¢ M G C T G C C A
72 consensus sequence AG G MW G K ¢ M K C T G C C N
6 consensus sequence R R G M R M M K T C M R C T G 5 C A

Sekil 3.1. Allign/Assemble algoritmasi hizalanan 6rnekler

Program icinde bulunan ’Sequence Logo’’ alani igerisinde sekanslarin almasi

muhtemel baz degisimleri belirtilmis. (Sekil 5.4)
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Biitiin bu islemlerin ardindan 17232 bg uzunlugunda okumay: elde ediyoruz. Elde
edilen contig dizi “Allign/Assemble” icerisinde bulunan ‘’Map to Referance’’ algoritmasi
kullanilarak giivercin mitokondriyal genomu olan (NC 013978.1) ile (Sensitivity:
Highest sensitivity/Medium, Fine Tunning: Iterate up to 25 times) parametreleriyle kontig
dizi elde edilerek hizalanmistir.

Referans gen ile arasindaki degisimleri gormek icin ’Annotate & Predict’’
igerisinde yer alan * Find Variations/SNP’’ prosediiriinii kullanilmistir. Filogenetik
iliskilerin agiklanmasi i¢in dendogram olusturulmasinda da Geneious paket programinin
“Geneious Tree Builder” algoritmasi iginde yer alan Tamura-Nei modeli ve “Neighbor

Joining (komsu birlestirme)” metodu kullanilmistir.

4. BULGULAR
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4.1. DNA izolasyonu Bulgular

Elde edilen DNA’lar spektrofotometrik olarak ol¢iilmiistiir (Tablo 6.1).

Tablo 4.1. Giivercinlerden elde edilen DNA konsantrasyonlar1 (ng/ul)

Numune no Konsantrasyon (ng/ul) Numune no Konsantrasyon (ng/ul)
1 4,5 11 7,7
2 39 12 7,3
3 71 13 6,3
4 8,9 14 5,4
5 7,6 15 8,3
6 6,5 16 6,2
7 4,9 17 5,9
8 5,6 18 8,1
9 6,3 19 9,2
10 7,2 20 7,5

4.2. Oligoniikleotitlerin optimizasyon PZR’1 bulgular:

Optimizasyon PZR’1 i¢in denenen farkli sicaklik kosullarindan RD mtDNA_FI1

ve RD mtDNA_RI1 primerleri i¢in 60C’de en iyi sonug¢ alinmistir (Sekil 6.2.). Bu bulgu

temelinde diger 6rneklerin mtDNA amplifikasyonu yapilmustir.

i

~2Ezs EsEERs EEas s

Sekil 4.1. Columbia livia mtDNA D-l0op PZR iiriinlerinin goriintiisi: D_mtDNA_F1 ve

RD mtDNA RI1 primerleri i¢in PZR iirtinlerinin agaroz jel elektroforezi. (Safe view jel boyasi ile

boyanmis %1.5’luk agaroz jel)
4.3. Dizi Analizi
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4.3.1. mtDNA Dizi Analizi

Sebap Gilivercin irkina mensup 20 bireyin, ¢ogaltilan tim mtDNA genom dizi

analizi yapilip (17232 bg) tiim bolgeler belirlenmistir. Buna gére mtDNA’nin 13 protein
kodlayan gen bolgesi, 22 adet tRNA geni ve 2 adet ribozomal RNA (16S ve 12S) geni ve

kodlama yapmayan replikasyon orijininden (D-loop) olustugu goriilmiistiir.

4.3.2. Cyt-B Gen Bolgesi

Buna ilaveten ¢alismaya konu olan mtDNA bdlgesindeki sitokrom b ile D-loop

bolgesi ayrica calisilmistir. Buna gore Cyt-B bolgesi 1145 be olugmaktadir. Cyt-B gen
bolgesinin baz degisimleri incelendiginde A:297 (25.9%), C:394 (34.4%), G:170
(14.8%), T: 284 (24.8%) oldugu tiim gen bolgesinin toplamda 1145 baz oldugu oldugu
goriilmektedir.(Tablo 6.3.2.)

Tablo 4.2. Cyt-B gen bolgesi bolgesi niikleik asitlerin dagimi (%)

Niikleik asit B¢ Frekans (%)

A 297 25.9%

C 394 34.4%

G 170 14.8%

T 284 24.8%

Tiimii 1,145 100.0%

4.3.3. Cyt-B Gen Boélgesi Dizilimi
Tablo 4.3. Sebap Giivercinine ait Cyt-B Gen Dizilimi

ATGGCCTCCG ATCTACGAAA AGACTATTTT CAACTAAAAA TAATCAATAT CTCCTTAATC 60
GACCTACCTA CCCCCTCCAA CATCTCCGTC TGATGGAACT TTGGGTCCCT TCCAGGCATT 120
TGCCTTCTAA CTCAAATCAT GATCGGGTTC CTACGCGCCG CGCTATGCCC TGCTGACACC 180
ACCCAAGCCA TTTTCACCCG TGTCACACAC ATGCCGAGAT GCACACTTCG GCCAGCTAAT 240
CCGAAACCTC CATGCAAACG GGGCCTCATT TTTCTTCATC TGTATTTACC TACACATCGG 300
ACCAGGACTC AACTACGGGT CCTACCTCAG CAAAGAGACT TGAAACACAG GGGTAAGCCA 360
CCTACTATGT CACTTAGACT TACTGCATTC GTAGGATCTG TCCTCCCCTG AGGACAAATA 420
ACACTCTGAG GGGCTACAGT CATTACCAAT CTATTCTCAG CTGTCCCCTG CATTGGTCAA 480
GCCATCGATG AATGAGCCTG AGGCTGATTT TCCCTACACA TTGCGACAGC AGATCCATTC 540
TTCACCCTTG ACTTCCTCCT CCCCTTTATG ATCGCAGGCC TCACCAGCAT CCACCTCACC 600
TTCCTGCACG AATCAGGCTC AAACAGCCCA CTAGGCATGA CCTCCAACTG CGATARRATC 660
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CCATTGCACC

GTACTGGCCC

GCATACCCTC

AACATCCTAC

CTATTATCAT

CACTCTCTCA

GAAGCCAACC

TCACCATCCT

ACTAA

GATTCTTCTC

TAGCCCTATT

AGGGTACACC

GCTCCATCCC

CATCATCCTC

ACTCCTATTC

TGTAGAACAC

CCTTGTCCTC

CCTAAAAGAC

CTCCCCCAAC

TCCCCATATT

CAATAAACAA

AAACTCCAGA

TGAATGCTAG

CCCTTCATCA

TTCCCTGCTA

ATCCTCGGCT

CTGCTAGGAG

AAACCAGCAT

GGCGGAGAAC

AGTCCAAACA

ACACCCACAT

TTGTCGGCCA

CCGCAGCCCT

TCATGGTATT

ACACAGAAAA

GATACTTCAT

GTTCCTTCTC

ATGCCCGATG

CTTTATCCAA

ACGAGCCTCC

CGAAAACAAA

ACTCCTCCCC

TTTCAGCACT

AGTTGCCTAC

CGCCTCAGTC

TTCATCAGCC

ACATGAGTTG

CTCACCTCCT

CTACTTAACT

1020
1080

1140

1145

4.3.4. D-loop Gen Bolgesi

Calisma yaptigimiz mtDNA bolgesindeki D-loop bolgesi 1662 bg’den
olusmaktadir.( Sekil 6.3.4.) D-loop gen bolgesinin baz degisimleri incelendiginde
A:508 (30.6%), C:476 (28.6%), G: 221 (13.3%), T:457 (27.5%) oldugu tiim gen
bolgesinin toplamda 1162 (%100) baz oldugu ve GC dagiliminin da GC: 697 (41.9%)

oldugu goriilmektedir. (Tablo 6.3.4.)

Tablo 4.4. D-loop gen bolgesi niikleik asitlerin dagilimi (%)

Niikleik asit B¢ Frekans (%)
A 508 30.6%
c 476 28.6%
G 221 13.3%
T 457 27.5%
Tiimii 1,662 100.0%
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SEBAP - control region D-loop
1,662 bp

Sekil 4.2. Sebap Giivercin D-l00p bolgesi

4.3.5. D-loop Gen Bolgesi Dizilimi

Tablo 4.5. Sebap Giivercinine ait D-loop Gen Dizilimi

TAACGAAAAA

GTACCACAGT

ATGTAATGTA

CCATATCCAC

CGACGCATTA

TTAGACATAA

TCAATATCCA

ATATCTCCTG

AAACCAGCAA

CCTACACCCT

TGCCAATTCC

TTCAGTCCGT

CTCCCGCAGC

ATGCGTTACC

GTATCACCTT

GGACATACAG

GCAAGTACCT

TTACCCTATT

CACAGGACAC

GCATCGATGT

GTCACATGAT

ATAATCCTCA

TAACCTCCCC

TAGGTTATTA

TACGGAAGTG

AAGTACATAA

CTCGACGCGA

AGCACGACTT

CATGACCTCG

GATCGCGGCA

TCGCCCCTCA

AACTAATCTC

GACACTGATG

AGCTTCGCCC

ACAAATGCTG

TACTTCCTCT

AATGCAGGAC

AATGTCCGCA

CCACATTTAT

AACTATCCAT

GACGCATTCT

CTTCGTACTA

CCCTAGTACA

AGCAGGGACC

GAAGTATCCA

GCTCTTTTGC

CTCTTCACAG

TTTCCCCGAC

AGTGCGGCGG

GACCTCAGGT

CACTTTGTCT

GCGAGATGCA

CATATTAGTG

AACTTTCTAA

CCAGCCTGCC

TTCATGACCT

GTACCCAGGC

ATATATGTCC

CCGTCCAGAG

AACCCATGGA

GACTATGCTT

AGGTTATCTA

TCACGACTAG

GCCTCTGGTT

ATACATCTGG

CTTGGCGCCT

GCACATTGGT

ACTACTGGCG

TCCATAACTC

CCCTTTCGAG

AATGCTCGCA

GCAACACGGC

GCCCTGCACT

CCATCCATAC

ATATTATCTA

ATATATGTAT

GACTAGAACT

AAGCCAGTTT

GGTGTAGTCC

TTAATCTTAC

CTTCAGGCCC

CCTATGTCAG

TCGGGGTCAT

TTGGTTTTTT

TTATATTCTG

TTACGGCTTA

GGCTGGATGT

CATCTGGTTA

GGACATAAAT

TAACTTTCAA

TGTGTCCTAC

TAAAGTCAAC

TTTCCAGGTT

GCATATTTCC

TAATGATACC

GTGCATACCC

ATAACATGAG

ACCTCACGTG

ATTCTTCCCC

GGCCATAACT

ACCTCACCAT

TTCTCTCTCT

CACCTAAATT

AAGATAACCG

AATGGATTAA

TGGTGTGTCC

TTCCACCATT

CTAAACACTC

1020

1080
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AAAATACCGA

TACCACTGGA

TGACAAACCA

TTCACCCATC

TGTCCAAAAC

TGTCCAAAAC

TTGTCCAAAA

CTTGTCCAAA

AAACAAACAA

AAACAAACAA

CCCAAAATCT

GTTCCATTAA

TTAATAACTC

TAATATTAAC

ATTAGACCAA

ATTAGACCAA

CATTAGACCA

ACATTAGACC

ACAAACAAAC

ACAAACAAAC

TGTAAATTTC

TAATTCATCA

ATCAAATTTT

CGAATTTTAG

TTAAGCCACT

TTTAAGCCAC

ATTTAAGCCA

AATTTAAGCC

AAACAAACAA

AAACAAACAA

ACTTTCTTTT

TACGATTCAT

TCCATTATTT

CCACACTTTT

CTCCTCATCA

TCTCCTCATC

CTCTCCTCAT

GTACAAGTAA

ACAAACAAAC

ACAAACAAAC

TCTTTTTTTT

ACGTACGTAT

GTTTGTTGAT

CCCATTTTTC

CCCGCTCACT

ACCCGCTCAC

CACCCGCTCA

CCGCCGAAAA

AAACAAACAA

AC

TTCCTATGAT

GTTAATCCTC

TTTTTCATCA

ACTCATCAAT

CACCAACTCT

TCACCAACTC

CTCACCAACT

ACAAACAAAC

ACAAACAAAC

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1662

4.4. mtDNA poliformizmleri

4.4.1. D-loop Gen Bolgesi Poliformizmleri

mtDNA bélgesinde herhangi bir gen kodlamayan ama son derece degisken bir
yaptya sahip D-loop bolgesindeki poliformizimler caligma yaptigimiz Sebap

Giivercinin filogenetik agaglandirma sonuglari i¢in 6nemli bir yere sahip. Buna gore

D-loop bolgesinde 28 adet varyasyon tespit edilmistir.( Sekil 6.4.1.)

TAACGAAAAACACAGGACACAATGCAGGACCCAGCCTGCCGCCCTGCACTTGTGTCCTACGTACCACAGTGCATCGATGTAATGTCCGCATTCATGACCTCCATC

control region D-loop. —ddS
B B | All_—____—m— T B
C & & en &0 u

&a e e ] < 1)

s @

16
5540

15k . ih AT 1572 s . et s + Py A
CATACTAAAGTCAACATGTAATGTAGTCACATGATCCACATTTATGTACCCAGGCATATTATCTATTTCCAGGTTCCATATCCACATAATCCTCAAACTATCCAT

4 @ ] U

o 'l ey 52 5 b ky 15850 b ! 158
ATATATGTCCATATATGTATGCATATTTCCCGACGCATTATAACCTCCCCGACGCATTCTCCGTCCAGAGGACTAGAACTTAATGATACCTTAGACATAATAGGT

4 euw o e ALY

TATTACTTCGTACTAAACCCATGGAAAGCCAGTTTGTGCATACCETCAATATCCATACGGAAGTGCCCTAGTACAGACTATGCTTGGTGTAGTCCATAACATGAG
e SONUOlregionDooD

ATATCTCCTGAAGTACATAAAGCAGGGACCAGGTTATCTATTAATCTTACACCTCACGTGAAACCAGCAACTCGACGCGAGAAGTATCCATCACGACTAGCTTCA

1 | 1eVa

GGCCEATTCTTCCCCCCTACACCCTAGCACGACTTGCTCTTTTGCGCCTCTGGTTCCTATGTCAGGGCCATAACTTGCCAATTCCCATGACCTCGCTCTTCACAG

ATACATCTGGTCGGGGTCATACCTCACCATTTCAGTCCGTGATCGCGGCATTTCCCCGACCTTGGCGCCTTTGGTTTTTTTTCTCTCTCTCTCCCGCAGCTCGCC
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1651 : 5 65 165 y ig 63 Y P
CCTCAAGTGCGGCGGGCACATTGGTTTATATTCTGCACCTAAATTATGCGTTACCAACTAATCTCGACCTCAGGTACTACTGGCGTTACGGCTTAAAGATAACCG
ntrol $

16,14 i 64 5 Y

GTATCACCTTGACACTGATGCACTTTGTCTTCCATAACTCGGCTGGATGTAATGGATTAAGGACATACAGAGCTTCGCCEGCGAGATGCACCCTTTCGAGCATCT

e ____________________conuolregionDdoop il
T EEEEEEEEEEEE——— e T

GGTTATGGTGTGTCCGCAAGTACCTACAAATGCTGCATATTAGTGAATGCTCGCAGGACATAAATTTCCACCATTTTACCCTATTTACTTCCTCTAACTTTCTAA

e __________________________________________conwolregonDdoop il

b couceColmbalvia________________________________________________ 4
1,06 " . X ) 2 11 1

GCAACACGGCTAACTTTCAACTAAACACTCAAAATACCGACCCAAAATCTTGTAAATTTCACTTTCTTTTTCTTTTTTTTTTCCTATGATTACCACTGGAGTTCC
e conwolregienDdoos 22

1 i

T
4
1641

1 Bl o L g et oy 16ho 1638
ATTAATAATTCATCATACGATTCATACGTACGTATGTTAATCCTCTGACAAACCATTAATAACTCATCAAATTTTTCCATTATTTGTTTGTTGATTTTTTCATCA

T L)

12 28 2
164 16k

by § § ha 16k 168 5 i [%
TTCACCCATCTAATATTAACCGAATTTTAGCCACACTTTTCCCATTTTTCACTCATCAATTGTCCAAAACATTAGACCAATTAAGCCACTCTCCTCATCACCCGC

o) )

14 41 2 « 144

165 b b 7 155 165 ; ! 1742 3 i
TCACTCACCAACTCTTGTCCAAAACATTAGACCAATTTAAGCCACTCTCCTCATCACCCGCTCACTCACCAACTCTTGTCCAAAACATTAGACCAATTTAAGCCA
_conuol region D-loop.

It
i

GGTTATGGTGTGTCCGCAAGTACCTACAAATGCTGCATATTAGTGAATGCTCGCAGGACATAAATTTCCACCATTTTACCCTATTTACTTCCTCTAACTTTCTAA

GCAACACGGCTAACTTTCAACTAAACACTCAAAATACCGACCCAAAATCTTGTAAATTTCACTTTCTTTTTCTTTTTTTTTTCCTATGATTACCACTGGAGTTCC

ATTAATAATTCATCATACGATTCATACGTACGTATGTTAATCCTCTGACAAACCATTAATAACTCATCAAATTTTTCCATTATTTIGTTTGTTGATTTTTTCATCA

S R o N T R R R R R R R REERRERRRRRRRRE™T
R ———— T [ 2
R Y
TTCACCCATCTAATATTAACCGAATTTTAGCCACACTTTTCCCATTTTTCACTCATCAATTGTCCAAAACATTAGACCAATTAAGCCACTCTCCTCATCACCCGE
e SONURLrERON D00 o
Tl ES—S—S—S—S—_—"—"——n~n—n—n—nn———nn——————— T 3 2K
€ )

TCACTCACCAACTCTTGTCCAAAACATTAGACCAATTTAAGCCACTCTCCTCATCACCCGETCACTCACCAACTCTTGTCCAAAACATTAGACCAATTTAAGCCA

CTCTCCTCATCACCCGCTCACTCACCAACTCTTGTCCAAAACATTAGACCAATTTAAGCCGTACAAGTAACCGCCGAAAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAA

3 § i T £ % g
CAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAAACAC

Sekil 4.3. Sebap Giivercin D-loop bolgesi ve bulunan SNP’ler

D-loop bolgesinde yer alan 28 adet varyasyon Tablo 6.4.1. halinde
olusturulmustur.

Tablo 4.6. Sebap giivercin D-loop bolgesindeki varyasyonlar.

Niikleik Sira Uzunluk Degisim Degisim tipi
asit

AG 33-34 CC->AG Substitution

A->G SNP (transition)

C->G SNP (transversion)

T->C SNP (transition)

T->C SNP (transition)

T->C SNP (transition)

T->G SNP (transversion)

T>A SNP (transversion)

T 84-85 TA -> GT Substitution

C 88-89 AT -> GC Substitution

100 C->T SNP (transition)

eliziloliolbdiolielielleliolia)
\l
©

NN RN

105

A->C SNP (transversion)
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A 107 1 G->A SNP (transition)

C 110 1 T->C SNP (transition)

T 147 1 C->T SNP (transition)

T 204 1 G>T SNP (transversion)
AT 211- 212 2 TA -> AT Substitution

A 223 1 G->A SNP (transition)
GT 227-228 2 TA->GT Substitution

T 230 1 G->T SNP (transversion)
T 237 1 A>T SNP (transversion)
CCC 239-241 3 GTA->CCC Substitution

CAT 246-248 3 AGC -> CAT Substitution

T 1132 1 (M9 ->(T)10 insersiyon
T 1244 1 (T2 ->(T)3 insersiyon
T 1255 1 (T)5->(T)6 insersiyon
T 1288 1 (M3 ->(T)4 insersiyon
T 1309 1 (T)4 -> (T)5 insersiyon

4.5. Filogenetik Analiz

mtDNA sekans verileri indirildi.(Tablo 6.5.).

Tablo 4.7. Gen bankasindan alinan tiirler ve erisim kodlar1

NCBI gen bankasindan (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) farkli tiirlere ait

Tiir ismi Gen bankasi Erisim kodu | Referans
Columba livia breed feral KF907308 (71)
Columba livia breed Egyptian swift KF926376.1 (72)
Archangel pigeon KJ722068.1 (53)
Columba livia ( Fancy Pigeon) KP168712.1 (61)
Columba livia breed king KP258178.1 (60)
Columba livia breed ice KP306517.1 (62)
Columba livia breed Jacobin KP319029.1 (63)
Ectopistes migratorius KY974345.1 (73)
Columba rupestris MKO043030.1 (74)
Columba livia in Pakistan MW487992.1 (75)
Spotted dove (76)
(Streptopelia chinensis) NC_026459.1
Columba jouyi (74)
NC_031868.1
Columba hodgsonii NC_048989.1 )
Didunculus strigirostris NC_031866.1 (74)
Goura victoria beccarii LN589993.1 (78)
Zenaida macroura NC_031863.1 (74)
Columba livia (rock pigeon) NC_013978.1 (37)
Patagioenas fasciata monilis KX902239.1 (74)
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Indirilen fasta formundaki sekans dizileri tek bir klasérde toplandiktan sonra.
Filogenetik agidan diger giivercin irklar1 arasindaki iliskiyi tanimlamak icin Gen
Bankasindan elde edlilen veriler Geneious Prime programi igerisnde yer alan “’Tree’’
algoritmasi kullanildi. Hem Cyt-B hemde D-loop veri setleri Genious prime programi
tizerinden calisilmistir. Filogenetik aga¢ Komsu Birlestirme methodu (79) ve

Tamura—Nei Modeli kullanilarak olusturulmustur.(Sekil 6.5.)

Didunculus strigirostris—NG—-031866.1

Spotted dove
Columba jouyi NC_03

Columba hodgsonii  NC_048989.1

Columba rupestris

Columba kvia in

Pakistan
MW487992.1
Fatagicenas fasciata monilis 2239.1 :

Ectopistes migratoius  KY974345.1

Sekil 4.4. Diinya daki Giivercin tiirleri ile sebap giivercinin filogenetik yakinliklari.

(Neighbour-joining agaci, Tamura-Nei Modeli)
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4.6. Sebap mtDNA D-loop Gen Bolgesi Pozisyonlar:

Bu calismada bulunan Sebap giivericinlerinin D-loop ve Cyt-B gen bolgeleri ile
diger giivercinlere ait genler incelendigi zaman birgok noktada dizilerin farklilagtigi
gozlenmektedir.

Yapilan filogenetik agaglandirma calismasinda Sebap Giivercinin Tablo
6.6”deki belirtilen evcil siislii giivercin irklart arasindaki benzerligin Columba Rupestris

(Tepe Giivercini) gibi yabani ortamda iireyen giivercin tiirlerinden tamamen ayristigi

goriilmektedir.
D-LOOPNikleotit Pozisyonlari 394 | 3 | 41 | 49 | 60 | 65 | 79 | 82 |8445|8889| 100 | 105 | 107 | 110 | 147 | 204 pr1:217 223 LGzg 230 | 237 |239241| 246248 1131|1m|1255 1288 | 1309
a | E|E|E E|E| & |E|E|E|E|E|E Ela |E|E @ Insertion
Tiirler
Columba livia (rock pigeon) | CC | A | € i TR(ge|C|A|G C|G|[TA| G |TA| G [ A | GIA| AGC e | T [T T
SEBAP - control region.., | AG [ 6 | 6 | € C|C|]G[A]JGI]G|[T | C[A]C]|]T|T|AT[A]JG | T|[T]CL CAT | R B S A
Columba livia breed feral . ; ; ; ; g ; § ; : i ? ; ; ; ? ; i ; ; i 4 ] i I
Columba livia breed
Egyptian swift el Lo lwlalwlaluwlolalalalalalalelalalaln]|s y TIT|T|T|T
Archangel pigeon ) i . i i i . ] i i . i i i X i i i i i i . . FITIFIT|F
Columba livia ( Fancy Pigeon)
Columba livia breed king
Columba livia breed ice . ’ . ’ , : . ; . ’ X ’ . ’ . ’ . ’ . ’ . . . . : Tl o | T
Columba livia breed Jacobin | . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . , T | 5% | T
Ectopistes migratorius
Cotumba rupestris
Columba livia in Pakistan
Spotted dove
Columba jouyi
Columba hodgsonii

Sekil 4.4. 13 giivercin tipine ait mtDNA D-l00p bolgesi haplotipinin Sebap Giivericinine has degisken

pozisyonlar1. Noktalar, niikleotitlerle 6zdes pozisyonlari temsil etmektedir.

NCBI gen bankasindan alman farkli 13 ik i¢in Tablo a da gosterildigi gibi
Sebap giivercine 0zgili 28 varyasyon goriilmektedir. D-loop bolgesindeki bu
varyasyonlardan 1132, 1244, 1255, 1288 ve 1309 gen bolgesindeki onceki ¢alismalarda
bazi tiirlerde oldugu gibi Sebap giivercininde olusan ortak bir insersiyon mutasyonuyla
T baz eklendigi goriilmistir. Columba livia breed feral, Columba livia breed
Egyptian swift, Archangel pigeon, Columba livia breed Jacobin ve Columba livia breed

ice irklarinda olusan bu ortak mutasyon (Sekil 5.6)’daki filogenetik agag ile uyumludur.
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Tablo 4.8. Sebap Giivercin’ine yakin bazi Giivercin irklar

Columba livia breed feral
Sehir  giivercinleri  olarakda  bilinir  kaya
giivercinlerinden koken alsada evcil giivercinlerin

torunlaridir. (71)

Columba livia breed Egyptian swift
Misir’da sevilerek yetistiirlen evcil bir giivercin

wkadir.

Archangel pigeon: Avrupa ve ABD’ye yayilmus siisli

bir evcil giivercin irkidir(36).

Columba livia breed Jacobin: koken olarak asyada
ortaya .cikmis ve segici ireme ile gelistirilen siislii
bir giivercin rkidir. Ozellikle Sebap giivercinlerinde
bazi varyetelerde kepez diye adlandirilan boyun
tilylerindeki kabarma 6zelligi, ¢ok daha gosterisli

yapida

Columba livia breed ice: ABD’de yaygin bulunan bir
giivercin 1rkidir buz mavisi renginden dolay1 bu ismi
alan siislii bir giivercin 1rk1 olup segici iireme ile

yetistirilmistir
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5. TARTISMA

Glivercin yetistiriciligi tiim diinyada popiiler bir hobidir. Cok ¢esitli tiirler i¢in
0zel rklar bulunmaktadir. Columba livia domestica'ya ait (siislii giivercinler) ve daha
once C. livia lizerinde yapilan analizler, dort tek polimorfizm ve degisken tandem
tekrarlart (VNTR ve STR) lokuslar1 gostermistir(80). Bizim ¢alismamizda ise, D-loop
bolgesinin baslangici ile VNTR ve STR lokuslari arasinda yer alan 15571bg ile 17232
bg’ler arasinda ki toplamda 1662 bg’lik bir bolgenin Yeni Nesil Dizileme ile (NGS) ile
baz dizilimlerini yapilmis ve Sebap giivercinlerdeki hiperdegisken D-dongiisiiniin
cesitliligi ortaya koyulmustur.

Yapilan ¢alismalarda sirasi ile Ramadan ve ark. (2011)’de 110 Misir giivericini
wrklarinda ve 23 Japon yaris glivercinlerinde COI genlerinde 11 mikrosatellite bolgesi
Sanger dizi analizi ile dizilenmisler(81). Stefaniuk-Szmukier ve ark. (2021) yilinda 18
k1 temsil eden 80 kusa ait tiily 6rnekleri ve alti grup siislii giivercin, yaris ve vahsi

giivercin irklarimni molekiiler olarak polimorfik bolgeleri incelemislerdir(80).

Taskesen ve ark. 2010 yilinda Denizli tavuk irkindan kandan mt DNA’larin1 izole
ederek 20 tavuk ve 10 horozun mtDNA D-loop bdlgesinin Sanger DNA dizi analizi ile
incelemislerdir.(82) Kan ve ark. Cin’de 2010 yilinda yaptiklari ¢alismada Kaya giivercini
(Columba livia)’ da mitokondriyal genomun tamamini sanger ile dizilemislerdir (37).
Zhang ve Xiao He 2015 yilinda Cin’de yaptiklar ¢alismada uzun yillar boyunca segici
ireme yoluyla gelistirilen siislii bir glivercin olan (Columba livia breed ice) Buz
giivercinin mtDNA sinin tiim genomunu ¢alismislardir (62). Khan ve Arif 2012 yilinda
Suudi Arabistanda yaptiklari ¢aligmada ( O. capensis n = 3, S. senegalensisn = 3 ve S.
decaocto n = 2) irklarindan toplam 8 giivercinden kas dokularindan DNA izole ederek
sanger metodu ile dizi analizlerini ¢alismislardir(83). Zhang ve ark. 2015 yilinda yine
Cin’de uzun yillar boyunca segici iireme yoluyla gelistirilen evcillestirilmis kaya
giivercini olan (fancy) Sislii giivercinler iizerine ¢alismiglardir (61). Wu ve ark. 2016
yilinda Bagmelek giivercini (Archangel pigeon)’nun 17.232 bg¢'lik mitokondriyal
DNA'sin1 dizilemislerdir (36). Zhang ve ark. 2015 yilinda Kral giivercin, (King pigeon)
ilk kez kral giivercinin tam mtDNA mitokondriyal genom dizisini ¢aligmiglardir (60).

Wang ve ark. 2016 yilinda Cinde 6nemli bir kus tiirii olan Kiigiik Batagan (Tachybaptus
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ruficollis)’ da dokudan sanger metodu kit ile yaptiklari izolayon sonucunda mtDNA dizi
analizi yapilmistir (84). He ve ark. 2015 yilinda Cin’de Jacobin pigeon (Columba livia
breed Jacobin) ilk kez mitekondrial genom yapilmislardir (63). Liu ve ark. 2020 yilinda
Cin’de yaptiklar calismada Yazili Zeytin Giivercini (Columba hodgsonii)’nin doku
orneklerinden sanger ile tim mtDNA’sin1 dizilemislerdir(77).

Bizim ¢aligmamizda ise toplam 20 adet giivercinin sekonder telek &rnekleri
alimmistir. DNA eldesi amaciyla fenol:kloroform:izoamil alkol (FKI) metodu ile mtDNA
izolayonu yapilmistir. NC 013978.1 kodlu referans genomda veri kaybi olmamasi igin
mtDNA’y1 st iiste cakisacak sekilde yaklasik 10000bg¢’ye bolen oligoniikleotitler
tasalanarak daha sonra Yeni Nesil Sekans ile mtDNA’nin tiim genomu dizilenmistir. Bu
dizilemenin ardindan D-loop ve CYTB gen bolgeli incelenmistir.

Diinyada yapilan gilivercinleri ile ilgili diger karekterizasyon ¢alismalarinda He ve
ark. 2015’de Jacobin giivercinlerinde mtDNA’nin tiim genomunda A i¢in %30.18, T i¢in
%23.98, C i¢in %31.88 ve G i¢in %13.96 baz bilesimi ile mitogenomun toplam uzunlugu
17.245 bg ve A-T (%54.17) agisindan zengin bir 6zellik olmakla beraber 13 protein
kodlayan gen, 2 ribozomal RNA geni, 22 transfer RNA geni ve 1 kontrol bolgesi
barmdirdigi bulunmustur(63). Yine Zhang ve ark. 2015° de Kral gilivercinin A ig¢in
%30,14, T i¢in %24,05, C i¢in %31,82 ve G i¢in %13,99 baz bilesimi ile mitogenomun
toplam uzunlugu 17.221 bg¢ oldugunu bulmuslardir ve A-T (%54,22) agisindan zengin bir
ozellik saptamislardir bununla berbaer 13 protein kodlayan gen, iki ribozomal RNA geni,
22 transfer RNA geni ve bir kontrol bolgesi (D-loop bolgesi) barindirdigin
belirtmislerdir. Tiim genlerin dizilimi, giivercinin tipik mitokondriyal genomlart ile ayni
oldugunu ve Kral giivercinin tam mitokondriyal genom dizisinin daha fazla ¢alisma igin
germplazm  kaynaklarmin  6nemli bir veri seti olarak hizmet edecegini
vurgulamislardir(60). Zhang ve ark. 2015 Siislii giivercinlerde yaptiklar1 ¢alismada A
icin %30,1, T i¢in %24,0, C i¢in %31,9 ve G i¢in %14,0 baz bilesimi ile mitojenomun
toplam uzunlugu 17.233 b¢ oldugu ve A-T (%54,2) acisindan zengin bir 6zellik
barindirdig1 ayrica 13 protein kodlayan gen, 2 ribozomal RNA geni, 22 transfer RNA
geni ve 1 kodlamayan kontrol bolgesi (D-loop bdlgesi) barindirdigini tespit etmislerdir
(61). Bununla birlikte Zhang ve Xiao He 2015 yilinda Buz giivercinlerinde yaptiklari
caligmada toplam mtDNA uzunlugu 17.236 bg¢ oldugu A i¢in %30,2, T i¢in %24,0, C i¢in
%31,9 ve G i¢in %13,9 baz bilesimi barindirdigi bulunmustur. A-T (%54,2) acisindan
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zengin bir 6zellik olmakla beraber 13 protein kodlayan gen, 2 ribozomal RNA geni, 22
transfer RNA geni ve 1 kontrol bolgesi (D-loop bolgesi) barindirdigi, tiim genlerin
dizilimi, giivercinin tipik mitokondriyal genomlari ile ayni oldugu saptanmistir(62).

Bu tez c¢alismasinda yeni nesil sekans sonuglar1 ile Sebap Giliverrcine ait
mtDNA’nin 17232 bg oldugu ve D-loop gen bdlgesinin baz degisimleri incelendiginde
A: 508 (30.6%), C: 476 (28.6%), G: 221 (13.3%), T: 457 (27.5%) oldugu tiim gen
bolgesinin toplamda 1162 (%100) baz oldugu ve GC dagiliminin da GC: 697 (41.9%)
oldugu goriilmektedir.

Yine CYTB gen bolgesinin baz degisimleri incelendiginde A: 297 ( 25.9%), C:
394 (34.4%), G: 170 (14.8%), T: 284 (24.8%) oldugu tiim gen bolgesinin toplamda 1145
baz oldugu ve GC dagiliminin da GC: 564 (49.3%) oldugu goriilmektedir.

Bu iki gen golgesi igin farkliliklar goriilmesine ragmen referans genoma
benzerlik diger calismalarda da belirtildig gibi dikkat gekmektedir.

Ayrica bizim ¢alismamizda sekonder teleklerden izolasyonlar yapilmis ve daha
ileri ve hassas bir teknoloji olan NGS kullanilmis ve her 6rnek yaklasik 100 coverage ile
calisgilmistir. Yalniz Kan ve arkadaslarinin 2010 yilinda yaptiklari ¢alismada sanger
sekans ile bu iki gen bolgesini yaklasik 15 farkli primer ¢ifti ile incelemislerdir. Fakat
Kan ve arkadaglar1 ayni1 bolgeler i¢in bizim ile hemen hemen ayn1 dizler ve genler elde
etmislerdir. Bu ylizden bu makale verileri referans olarak kullanilmistir. Yine bizim ile
paralel olarak Kan ve arkadaslar1 bu ¢aligmalarinda bu tiiriin Kaya giivercini, Columba
livia (Columbiformes: Columbidae)’in genomunun, 17.229 b¢ uzunlugunda dairesel bir
molekiil oldugunu ve bir 13 protein kodlayan gen, iki ribozomal RNA geni ve 22 transfer
RNA geninin yam sira diger kuslarinkine ¢ok benzer bir yapi gosteren varsayilan bir
kontrol bolgesinden olusan standart genomu oldugunu belirtmisleridir(37).

Hou ve ark. 2021 yilinda Cin’de yaptiklart ¢alismada insan ihtiyaglarimi
karsilamak i¢in, gesitli fenotiplere sahip evcil giivercinler tizerinde(Columba livia) yapay
secilim ve yerel gevresel adaptasyonlar1 incelemislerdir. Incelenen yedi giivercin 1rki
(Avrupa giivercini, Shiqi, Shen King, Taishen ve Silver King), dekoratif gesitler (Yiiksek
Ucanlar) ve yerel ¢esitler (Tarim gilivercini) olarak ayrimlandirilmislardir. Ayrica
popiilasyon igerisindeki filogenetik analizler sonucu Cin'den gelen yerel irklari ve siis
giivercinlerini igerdigini dolaysiyla tiim ticari ¢esitlerin bir arada kiimelendigini

gostermislerdir. Dolaysiyla geleneksel Cin siis giivercininin Tarim gilivercininin bir kolu
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oldugunu belirtmislerdir. Homozigotluk (ROH) ve baglanti dengesizligi (LD) analizleri,
ic gilivercin tiiriiniin genetik cesitliliginde 6nemli farkliliklar oldugunu gostermistir.
Genom tarama analizi, ticari irklarin segilen genlerinin viicut bliytikligil, tireme ve tiiy
rengi ile iliskili oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Bu arastirma, giivercinlerin genetik kaynak
degerlendirmesi ve genetik iyilestirme i¢in molekiiler bir temel saglamaktadir ve adaptif
evrim anlayisinin c¢esitli dogal ve cevresel oOzelliklerin etkilerini biitiinlestirmesi

gerektigini one siirmiislerdir(85).

Kim ve ark. 2022 yilinda Kore giivercinleri iizerine yaptiklari ¢alismada tepe
giivercini (C. rupestris), bir kaya giivercini (C. livia var. domestica) ve iki dogu tiveyik
glivercininin akrabaliklarini arastirmislardir. Biitlin tiirlerin tam genom dizilimi bizim
gibi yeni nesil dizileme ile yaparak popiilasyon karakterizasyonlarini tanimlamiglardir.
Tiim tiirlerin genomlar1 dizilenerek ve bizim ¢alismamizda da yaptigimiz gibi C. livia
referans genomuna eslenmistir. Sekans hizalamasi, referans genomla C. rupestris'te
%96'n1n tlizerinde 6zdeslik ve Biiyiik liveyik (S. Orientalis)'te %94'lin lizerinde 6zdeslik
gosterdigini  bildirmislerdir.  (GenBank: GCA 001887795.1) Tek niikleotid
polimorfizmleri (SNP'ler), eklemeler ve silmeler (InDels) ve yapisal varyasyonlar dahil
dizi varyasyonlari, tiirler arast (Columba - Streptopelia) varyasyonlarinin, cins igi
varyasyonlardan (C. livia - C. rupestris) yaklagik dort kat daha yiiksek oldugunu
gostermislerdir. ki Columba tiiriinden C. livia var. domestica, S. orientalis'e C.
rupestris'ten daha yakindur. ikili ardisik olarak Markovian birlestirici (PSMC) demografik
tarih analizi, {i¢ tiirtin 105 ve 120 Kya arasinda ortak bir popiilasyon darbogazina maruz
kaldigin1 ve o zamandan beri, kaya giivercini ve dogu tiiveyiklerinin etkili popiilasyon
biiytiklikleri arttigini vurgulamislardir(86).

Sebap glivercinin ¢alistigimiz mtDNA tiim genom analizleri ile diinyada ki diger
giivercin tiirlerinin 6zellikle D-loop ve CYTB gen bolgeri baz dizileri gen bankasindan
alinarak en yiiksek olasilik yontemine gore filogenetik aga¢ ¢ikarilmstir.

Sebap giivercinin ¢aligmada tespit edilen haplotiplerinin diger 6nemi giivercin
irklart ile ozellikle Columba livia ( Fancy Pigeon), Columba livia (Rock Pigeon),
Columba livia breed ice, Columba livia breed king haplotipleri ile ayn1 dal iizerinde
yerlestigi goriilmiistiir. Ayrica Didunculus strigirostris, Goura Victoria beccanii, Zenedia
macroura, Spottled dove, Columba jouyi, Columba hodgsonii, Columba rupestris,

Columba livia breed feral, Columba livia breed Egyptian swift Columba livia breed
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Jacobin,) Ectopistes migratorius ve Patagioenas fasciata monilis ile, , Archangel pigeon,
Columba livia in Pakistan ile de benzerliklerinin oldugu goriilmektedir.

Calismamizda aldigimiz filogenetik veriler ozellikle D-loop ve CYTB gen
bolgeleri icin Sebap giivercinin Kim ve Hou’nun c¢alismalarina paralel olarak genel
giivercin rklarinin atasi olan ve Tiirkiye de de yaygin olan kaya giivercini Columba livia
(rock pigeon) ve siis (kostlim) giivercin 1rklarina ¢ok yakin oldugunu géstermektedir. Bu
bulgular Hu ve ark. 2021°de yaptiklar1 ¢alismanin sonuglarinda belirttikleri adaptif evrim
anlayisinin  ¢esitli dogal ve c¢evresel oOzelliklerin etkilerini biitiinlestirdigine dair
teorilerine giizel bir 6rnektir. Ayrica da Sebap giivercinlerinin morfolojik ve genel
yetistiricilik kriterleri ¢ercevesinde yapilan yorum ve beklentilerimize uyumlu bir

sonugtur.
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6. SONUC VE ONERILER

Sebap gilivercini Sanliurfa’da sevilerek yetistirilen giivercinlerden sadece bir
tanesidir ve bu gilivercin 1rk1 da kendi iginde varyetelere sahiptir. Bunlar Kiirenk (Sabuni,
Bozlak), Abali Miski, Cakmakli, Gok (mavi), ve Arap (aynakuyruk) olarak morfolojik
Ozelliklerine gore isimlendirilmistir.

Sanlurfa'da bireysel olarak giivercin besleyen merakli bireylerin tercih ettigi
giivercinlerden olan Sebap giivercini her ne kadar Sanliurfa’da yetismis cogalmis olsa da
tiim Tirkiye cografyasina dagilmistir. Biitiin bu yetistirme ve 1slah ¢alismalart bolgede
saf bir rkin korunmasini saglamis, genetik yonden yapilacak bir filogenetik ¢alismadan
verimli sonuclar elde edilmesini miimkiin kilmistir. Bu amagla bu arastirmada Sanliurfa
bolgesinde yetistirilen sebap 1rki giivercinlerin filogenetik yapilarini arastirilmas: Sebap
Giivercinleri sekonder telek drnekleri alinarak mtDNA tizerinden sitokrom B ve D-loop
bolgesinde calisma yapilmistir.

Bolgenin kiiltiirel mirasi olan sebab giivercinin 1tk tanimi yapilabilmesi i¢in, gerek
morfolojik gerek genetik diizeyde kaydedilmesi filogenetik agaglarin yapilmasi igin
calismamizda bolgede sebap giivercini yetistiriciligini yapan, besleyen yetistiricilerden
farkli1 zamanlarda alinmis 20 adet sebap gilivercinin mtDNA izolasyonu yapilmasi, sekans
analizi yapilarak elde edilecek veriler 1s18inda Sebap Giivercine ait genetik verilerin
yorumlanmasi amaglanmistir. mtDNA analizi yapilarak Sebab gilivercini tizerinde yapilan

bu genetik ¢alisma Tiirkiye’de yapilan ilk ¢alisma 6zelligi tasimaktadir.

Bu, Sebap giivercininin mitokondriyal genomunda D-loop ve Cyt-B gen
bolgelerinin agiklanan ilk tam niikleotid dizisidir. Ayrica mitokondriyal DNA'nin bu
bolgelerinin genom organizasyonunu ve kodon kullanimini ilk kez bu g¢alisma ile
detaylandirilmigtir.

Calismadan elde edilen sonuglar dikkate alindigi zaman Sebap giivercinleri
evrimsel agidan en yakin olan tiiriin Tiirkiye de yaygin olan kaya giivercini Columba livia
(rock pigeon) ve siis (kostiim) giivercin irklarindan Columba livia ( Fancy Pigeon) oldugu
benzerlikler oldugu bulunmustur. Bu c¢alisma ile Tiirkiye’de ve Diinya’da Sebap
giivercinlerine ait mtDNA’da D-loop 1662 bg ve sitokrom-b genine ait 1145 bg, oldugu
gosterilmis ve bunun referans giivercin irklari ile uyumlu oldugu goriilmiistiir. Bu sayede

calisma sonunda Sebap tim MtDNA genomuna 17.246 bg’lik bolgenin bulunmasiyla
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genom bilgisine destek olunmustur. Soy agaci ile giivercinler arasindaki iligkinin tam
olarak incelenebilmesi i¢in bu calismada bulunan bilgilerin genisletilip daha uzun

mMtDNA dizilerinin belirlenmesi ve diger giivercinler ile kiyaslanmasi gerekmektedir.
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