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OZET

ANKARA TAVUKCULUK ARASTIRMA iSTASYONU’NDA BULUNAN
KAHVERENGI YUMURTACI SAF HATLARDA GENETIK VARYASYONUN
MIKROSATELLIT MARKERLER KULLANILARAK BELIRLENMESI

Taki KARSLI

Doktora Tezi, Zootekni Anabilim Dali _
Danmisman: Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU
Nisan 2015, 117 sayfa

Bu calismada, Ankara Tavukguluk Arastirma Istasyonu’ndaki alt1 farkl
kahverengi yumurtaci saf hatta (RIRI, RIRII, BARI, BARII, L-54, COL) genetik
varyasyon arastirilmistir. RIRI (n=30), RIRII (n=30), BARI (n=30), BARII (n=30), L-
54 (n=30), COL (n=30) hatlarina ait toplam 180 tavuk 22 mikrosatellit marker
kullanilarak genotiplenmistir.

Lokus bagina ortalama allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne) ve polimorfizm
bilgi igerigi (PIC) sirasiyla RIRI hattinda 5.45, 3.11, 0.58; RIRII hattinda 4.95, 2.44,
0.49; BARI hattinda 5.00, 2.85, 0.55; BARII hattinda 4.41, 2.62, 0.53; L-54 hattinda
4.86, 2.64, 0,51 ve COL hattinda 4.73, 2.47, 0.50 olarak hesaplanmistir. Gozlenen
heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk (He) ve akrabali yetistirme katsayist (Fis)
degerleri sirastyla RIRI hattinda 0.48, 0.64, 0.28; RIRII hattinda 0.31, 0.54, 0.46; BARI
hattinda 0.44, 0.61, 0.27, BARII hattinda 0.50, 0.59, 0.18; L-54 hattinda 0.47, 0.56, 0.16
ve COL hattinda 0.37, 0.56, 0.35 olarak tespit edilmistir.

Alt1 saf tavuk hattinda F ististikleri (Fis, Fit, Fst ) sirasiyla 0.273, 0.493, 0.295
olarak belirlenmistir. Hatlar arasindaki ikiserli Fst degerleri ortalamasi 0.294 (p < 0.01),
genetik farklilagsma katsayis1 (Gst) 0.274 olarak tespit edilmistir. Molekiiler varyans
analizi (AMOVA) testi sonuglarina gore toplam genetik varyasyonun %29.52’sinin
populasyonlar arasindaki farkliliktan, %17.09’unun populasyonlar1 olusturan bireyler
arasindaki farkliliktan kaynaklandigi saptanmistir. NJ (neighbor joining- en yakin
komsu) agaci, faktoriyel uygunluk (FCA) ve genetik yapt (Structure) analizleri
sonuglarina gore hatlar genetik kokenlerine ve yetistirilme ge¢mislerine uygun olarak
kiimelenmistir.

Sonug olarak c¢alismada elde edilen bulgular; populasyonlarda orta seviyede
genetik ¢esitliligi ve yliksek seviyede akrabaligi isaret etmektedir. Ayrica populasyonlar
arasindaki genetik farklilasmanin da yiiksek seviyelerde oldugu goriilmiistiir. Ankara
Tavukguluk Arastirma Istasyonu’nda yiiriitillen calismalarin siirekliligi agisindan
ozellikle populasyonlardaki akrabaligi azaltmak i¢in ¢esitli Onlemler alinmasi
onerilmektedir.

ANAHTAR KELIMELER: Genetik yapi, Polimorfizm, Saf tavuk hatlari,
Mikrosatellit marker
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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY OF BROWN LAYER PURE
LINES IN THE ANKARA POULTRY RESEARCH STATION BY USING
MICROSATELLITE MARKES

Taki KARSLI

PhD. Thesis in Animal Science 5
Supervisor: Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU
April 2015, 117 pages

In this study, genetic diversity was investigated in different six brown layer lines
(RIRI, RIRII, BARI, BARII, L-54, COL) in the Ankara Poultry Research Station. A
total of 180 chickens belonging to six lines RIRI (n=30), RIRII (n=30), BARI (n=30),
BARII (n=30), L-54 (n=30), COL (n=30) were genotyped using 22 microsatellite
markers.

Mean number of alleles per locus (Na), effective number of alleles (Ne),
polymorphic information content (PIC) were calculated at RIRI line 5.45, 3.11, 0.58;
RIRII line 4.95, 2.44, 0.49; BARI line 5.00, 2.85, 0.55; BARII line 4.41, 2.62, 0.53; L-
54 line 4.86, 2.64, 0,51 and COL line 4.73, 2.47, 0.50 respectively. Observed
heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and inbreeding coefficient (Fis)
values were detected at RIRI line 0.48, 0.64, 0.28; RIRII line 0.31, 0.54, 0.46; BARI
line 0.44, 0.61, 0.27, BARII line 0.50, 0.59, 0.18; L-54 line 0.47, 0.56, 0.16 and COL
line 0.37, 0.56, 0.35, respectively.

F-statistics (Fis, Fir, Fst) were determined as 0.273, 0.493, 0.295, respectively
across six chicken lines. Across lines mean pairwise FST value was 0.294 (p < 0.01),
and coefficient of gene differentiation (Gst) was found to be 0.274. According to results
of Analyses of Molecular Variance (AMOVA), the total genetic variation arises from
29.5% differences among population and 17.09 % being within individuals among
population. According to NJ tree, Factorial Correspondence Analysis (FCA) and
Structure analysis, lines were clustered in accordance with genetic origins and breeding
history.

As a result, findings obtained in this study have showed that populations had
intermediate levels of polymorphism and high levels of inbreeding. Genetic
differentiation was also determined to be high levels between populations. In terms of
sustainability of the studies at Ankara Poultry Research Station would be useful to take
various measures, particularly to reduce inbreeding level in populations.

KEYWORDS: Genetic structure, Polymorphism, Pure chicken lines, Microsatellite
marker
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ONSOZ

Tiirkiye’de hayvancilikla ilgili sektorler arasinda entansiflesme oranmi en fazla
olan tavukculuk sektoriidiir. Gectigimiz 30 yilda Tirkiye tavukguluk sektoriinde,
yumurta ve pili¢ eti liretimindeki artisla beraber damizlik isletmeleri, yem, asi, ilag
sanayi, altyap1 ve ekipman (kiimes, kafes, suluk ve yemlik vb.) tedarikgileri, kesimhane,
muhafaza ve pazarlama isletmeleri de oldukca biiylimiis ve tiim bu alt sektorler i¢ ige
gecerek tavukeguluga endiistriyel bir yap1 kazandirmistir. Tiirkiye’de bugilin dogrudan ya
da dolayl1 olarak yaklasik 3 milyon insanin ge¢imini sagladig1 tavukguluk sektoriiniin
yillik cirosu 6 milyar dolara ulasmistir. Tirkiye tavukculuk sektoriinde 2013 yili
verilerine gore yumurta tavukculugunun yillik cirosu yaklasik 1.5 milyar dolar, yillik
ithracat miktart ise 407 milyon dolardir. Bu veriler ile Tiirkiye diinyada Hollanda’dan
sonra ikinci siradadir. Ne yazik ki 3 milyon kisinin gecimini sagladigi bu biiyiikliikteki
bir sektor damizlik materyal bakimindan yumurta tavukc¢ulugunda yaklasik olarak %
98.5-99.0 oraninda, et tavuk¢ulugunda ise %100 oraninda yurt digina bagimlidir.

Tiirkiye’de damizlik materyal iiretimine yonelik c¢aligmalar sadece Ankara
Tavukculuk Arastirma Istasyonu’nda yapilmaktadir. Kurulusu 1930’lu yillara dayanan
istasyonda su anda 5 adet beyaz [Black Line, Brown Line, Blue Line, Maroon Line, D-
229], 6 adet kahverengi [ Rhode Island Red I (RIRI), Rhode Island Red Il (RIRII),
Barred Rock | (BARI), Barred Rock Il (BARII), Colombian Rock (COL), Line-54 (L-
54) ] yumurtaci olmak tizere 11 adet saf hat bulunmaktadir. Bu saf hatlar ile yapilan
uzun ¢alismalar sonucu ikisi kahverengi (ATAK, ATAK-S), biri beyaz (ATABEY)
olmak tizere ti¢ hibrit tiretilmistir. Bu hibritler Tiirk Patent Enstitiisti ve Ulusal Irk Tescil
Komitesi tarafindan tescil edilmis olup, Tiirkiye’nin ticari degeri olan tescilli ilk
hayvanlaridir. Bu {i¢ hibritin degisik bolgelerde yapilan performans testleri umut verici
olsa da heniiz cinsel olgunluk yasi, cinsel olgunluk agirligi ve ozellikle yemden
yararlanma konusunda yurt disindan ithal edilen hibritlerin performanslarma
ulasamamistir. Ancak Ankara Tavuk¢uluk Arastirma Istasyonu elinde bulunan saf hatlar
tilkemizdeki tek damizlik materyal olmasi agisindan olduk¢a dnemlidir. Ayrica uzun bir
stiredir Tiirkiye’de yetistirilen ve bolgeye adapte olan bu hatlarin yerli gen kaynagi
olarak korunmast zorunludur. Son yillarda diinyada gelisen 1slah ve koruma
caligmalarina paralel olarak bu hatlarda yapilan calismalar gézden gecirilerek bu
caligmalara gelisen DNA teknolojilerinin de eklenmesi yararli olacaktir.

Gerek yapilacak 1slah g¢aligmalarinda gerekse genetik kaynaklarin korunmasi
programlarinda ilk asama populasyonlardaki genetik cesitliligin belirlenmesidir.
Koruma ¢aligmalarina baslanmadan oOnce populasyonlardaki genetik varyasyonun
saptanmasi koruma stratejilerinin belirlenmesinde olduk¢a 6nemlidir. Giinlimiizde DNA
teknolojileri ¢iftlik hayvanlarinda genetik kaynaklarmin korunmasi programlarinda,
filogenetik analizlerde, ekonomik 6nemi olan ozelliklerin (dol, et, siit verimi vb.)
seleksiyonla miktar ve kalitesinin arttirilmasinda ve gen haritalama calismalarinda
kullanilmaktadir.



Bu tez ¢alismasinda; Ankara Tavukculuk Arastirma Istasyonu’nda bulunan alt1
adet kahverengi yumurtaci saf tavuk hattinda genetik yapinin mikrosatellit markerler ile
belirlenmesi, mevcut tavuk hatlar1 icindeki ve arasindaki genetik c¢esitliligin
karsilastirilmasi, elde edilen molekiiler genetik bilgilerin uzun siireden beri akrabali
yetistirme yontemiyle gelistirilen bu hatlarin korunmasi ve siirdiriilebilirligi i¢in
kullanimmin irdelenmesi ve ilerde yapilmasi muhtemel marker destekli seleksiyon
(MAS) calismalar1 igin temel bilgilerin elde edilmesi amaglanmustir.
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1. GIRIS

Biiylime, gelisme ve saglikli bir yasam siirme beslenme ile yakindan iliskilidir.
Dengeli beslenme i¢in yeterli diizey ve kalitede hayvansal protein tiiketimi énemlidir.
Giinliik alinan proteinin %60’1 bitkisel, %40’1 ise hayvansal kaynakli olmalidir.
Tavuklardan elde edilen hem beyaz et hem de yumurta hayvansal protein ihtiyacinin
karsilanmasinda 6nemli bir yer tutmaktadir. Biyolojik degeri yiiksek protein, dengeli
yag asidi kompozisyonu, zengin vitamin, mineral ve fosfolipid igerigine sahip yumurta,
tiim diinyada basta ¢ocuklar ve gengler olmak iizere biitiin yas gruplar i¢in vazgecilmez
bir besin kaynagidir (Akbay vd 2000, Celebi ve Karaca 2006). Bu iistiin 6zelliklerinin
yani sira diger hayvansal proteinlere oranla daha ucuz ve kolay bulunabilir olmasi da
yumurtay1 beslenme ag¢isindan vazgecilmez kilmaktadir.

Diger ¢iftlik hayvanlariyla karsilagtirildiginda,  tavuklarin = fizyolojik
ozelliklerinden kaynaklanan bazi avantajlar1 olmasindan dolayi, gectigimiz yirmi yil
boyunca gerek gelismis gerekse gelismekte olan iilkeler 6zellikle kentlerde yogunlagan
niifusun kaliteli protein gereksinimlerini karsilamak icin tavukculuk sektoriine stratejik
onem vermislerdir. Tavuklar diger ¢iftlik hayvanlarina gére yemi daha hizli olarak et ve
yumurta gibi kaliteli proteinlere doniistiirebilmektedir. Etlik pilig yetistiriciliginde bir kg
canli agirliga 1.6-1.8 kg yem ile ulasilirken, sigir yetistiriciliginde bu rakam 8 kg, koyun
yetistriciliginde ise 6 kg’dir. Tavukgulukta et ve yumurta i¢in yemden yararlanma
bakimindan yapilan 1slah ¢aligmalarinin yogun sekilde devam ettigi diisiiniiliirse bu
farkin gelecekte tavukculuk lehine giderek artacagi aciktir (Akbay vd 2000, Altin vd
2005, Anonim 2014a).

Tavuklar; hizli liremeleri, birim alanda yogun yetistirilebilmeleri, yemden iyi
yararlanmalar1, mekanizasyona uygun olmalar1 gibi nedenlerle entansif yetistiricilige en
uygun ¢iftlik hayvanlaridir. Tirkiye’de hayvancilikla ilgili sektorler arasinda
entansiflesme oran1 en fazla olan sektor tavukeuluk sektoriidiir. Ozellikle son 20 yilda
yumurta ve pilic eti iiretimindeki artigla beraber tavukculuk sektoriinde damizlik
isletmeleri, yem, asi, ila¢ sanayi, altyap1 ve ekipman ( kiimes, kafes, suluk ve yemlik
vb.) tedarik¢ileri, muhafaza ve pazarlama isletmeleri de oldukga biiylimiis ve tiim bu alt
sektorler i¢ ice gegerek tavukguluga endiistriyel bir yapr kazandirmistir (Oztiirk ve
Tiirkoglu 2012). Tiirkiye’de bugilin dogrudan ya da dolayli olarak yaklasik 3 milyon
insanin ge¢imini sagladig tavukguluk sektoriiniin yillik cirosu 6 milyar dolara
ulagmistir. (Baykalir ve Simsek 2014, Koca 2014).

FAO’nun 2012 yili verilerine goére Tiirkiye yillik yumurta iiretimi bakimindan
diinyada 10. swrada yer almasma karsin ne yazik ki yumurtact damizlik tavuk
bakimindan neredeyse tamamen disa bagimlidir (Anonim 2014b, Sarica vd 2012).
Yumurta Ureticileri Merkez Birligi (YUM-BIR) kayitlarma gore 2013 yilinda yaklasik
650 bin adet yumurtaci tavuk ithal edilmistir. Ayn1 yil ithal edilen bu materyallerden
yaklasik 52 milyon adet yumurtact hibrit elde edilmis, bu hibritlerden ise yaklasik 16.7
milyar adet yumurta iiretilmistir (Anonim 2013). Tiirkiye’de yumurta tavuk¢ulugunun
yillik cirosu yaklasik 1.5 milyar dolar, yillik ihracat miktar1 ise 407 milyon dolardir. Bu
veriler bakimindan Tiirkiye diinyada Hollanda’dan sonra ikinci siradadir (Anonim 2013,
Baykalir ve Simsek 2014).



Tiirkiye’de tavukculuk sektoriinde yasanan hizli gelisme sadece {iretim
teknikleri ve miktartyla sinirli kalmig, buna karsilik damizlik materyal temini disa
bagimli olmaya devam etmistir. Damizlik materyal yumurta tavukculugunda yaklasik
olarak % 98.5-99.0 oraninda, et tavukgulugunda ise %100 oraninda yurtdisindan temin
edilmektedir (Sarica vd 2012). Ne yazik ki 3 milyon kisinin ge¢imini sagladigi bu
biiyiikliikteki bir sektorde damizlik bakimindan siiren disa bagimlilik bir takim risk ve
sorunlar1 da beraberinde getirmektedir. Herhangi bir nedenle yurt disindan damizlik
materyal ithal edilememesi durumunda, Tiirkiye’de 6 ay i¢inde ne etlik, ne de yumurtaci
tavuk bulmak imkansiz hale gelecektir. Ornegin 2003-2007 yillar1 arasinda goriilen kus
gribi nedeniyle bazi yasaklama ve kisitlamalarin olabileceginin konusulmasi bile
iilkemizde tavukguluk sektoriine zor giinler yasatmistir (Mizrak vd 2007a). Tavukguluk
sektoriinde yasanan bu sikintinin {lilke ekonomisine verdigi zararlar Tiirkiye glindemini
uzun siire mesgul etmistir. Tavukculuk sektorii, yarattigi istihdam ve yaptig1 ihracat gz
ontine alindiginda Tiirk ekonomisini etkileyecek kadar bitytimiistiir (Caki 2007). Ayrica
kendi damizlik materyalimizi liretmemiz yurt disina doviz ¢ikisini diisiirecek, bu sayede
son giinlerde sik¢a konusulan Tiirk ekonomisinin verdigi cari agik bir nebze
azaltilacaktir.

Ulkemizde damizlik materyal iiretimine yonelik g¢aligmalar sadece Ankara
Tavukculuk Arastirma Istasyonu’nda yapilmaktadir. Kurulusu 1930’lu yillara dayanan
istasyonda yumurtact ve et¢i hibrit elde etmek i¢in uzun yillar yapilan yogun
calismalarda yabanci hibrit ebeveynlerinden geriye melezleme ile iiretilen baba ve ana
hatlarinin seleksiyonla 1slah1 ve uygun melez kombinasyonlarinin belirlenmesine
calisilmigtir. Ancak elde edilen yerli hibritlerin yumurta verimi ve cinsi olgunluk yasi
bakimindan yabanci hibritlerle yarisamadigi goriilmiistiir. Yapilan 1slah ¢aligmalarinda
eldeki hat sayisinin yetersiz oldugunun anlasilmasi tizerine 1995 yilinda Kanada’dan 4
adet beyaz [Black Line, Brown Line, Blue Line, Maroon Line], 6 adet kahverengi [
Rhode Island Red I (RIRI), Rhode Island Red Il (RIRII), Barred Rock | (BARI), Barred
Rock Il (BARII), Colombian Rock (COL), Line-54 (L-54) ] yumurtaci olmak tizere 10
adet saf hat ithal edilerek yerli damizliklarin elde edilmesi yoniinde ¢alismalara devam
edilmistir. Hatlar iizerinde yapilan calismalarla, elde edilecek melezlerin yumurta
veriminin arttirilmasi, cinsel olgunluk yasinin ve cinsel olgunluk agirliginin azaltilmasi
veya optimum seviyede tutulmasi hedeflenmistir (Durmus vd 2008, Anonim 2014c).

Glinlimiiz tavukculugunda ticari lretimde kullanilan et¢i ya da yumurtaci
hibritler, hat i¢i seleksiyonla verim seviyesi ylikseltilmis saf hatlar (pure lines), bunlarin
melezlenmesiyle elde edilen biiyiikk ebeveynler (grand-parents) ve biiyiik ebeveynlerin
melezlenmesi sonucu ortaya c¢ikan ebeveynlerden (parent) liretilmektedir. Dolayisiyla
hibritlerin performanslari; saf hat kademesinden baslamak {izere, ebeveynlerinin genel
ve Ozel kombinasyon kabiliyetlerine bagli olarak sekillenmektedir. Bu nedenle
hibritlerin verimlerinin arttirilmasi i¢in yapilacak genetik 1slah ¢aligmalari, ilk agsamada
ebeveynlerin genel kombinasyon kabiliyetlerini iyilestirmeyi, daha sonraki asamada ise
0zel kombinasyon kabiliyetlerini gelistirmeyi gerektirmektedir (Goger vd 2007).



Kanada’dan 1995 yilinda ithal edilen saf hatlar Oncelikle akrabaliin
artmamasina dikkat edilerek kendi iginde ¢ogaltilmis, sonra Onemli goriilen bazi
ozelliklerin gelistirilmesi i¢in hat i¢i seleksiyon ¢aligmalarina baslanmistir. Daha sonra
saf hatlar arasinda ikili ya da i¢lii melezleme ile biiylik ebeveyn ve ebeveynler elde
edilmistir. Ebeveynlerden elde edilen hibrit civcivler ise gesitli performans testlerine
tabi tutularak en uygun kombinasyonlar belirlenmeye ¢alisilmistir (Erkus ve Akman
2001, Akman vd 2005, Goger vd 2007). Yiriitilen c¢alismalar sonucunda ikisi
kahverengi (ATAK, ATAK-S), biri beyaz (ATABEY) olmak {izere ii¢ hibrit iiretilmistir
(Mizrak vd 2007b). Bu hibritler Tiirk Patent Enstitiisii ve Ulusal Irk Tescil Komitesi
tarafindan tescil edilmis olup, iilkemizin ticari degeri olan tescilli ilk hayvanlardir.
(Anonim 2014c). Kahverengi (ATAK-S, ATAK) hibritlerin elde edilmesinde baba
hatlar1 olarak Rhode Island Red-lI ve Rhode Island Red-II; ana hatlar1 olarak Barred
Rock-1, Line-54 hatlar1 kullanilmistir. Beyaz hibritin (ATABEY) elde edilmesinde ise
baba hatt1 olarak Black Line, ana hatt1 olarak Blue Line hatti1 kullanilmaktadir (Akiinal
2009).

Ankara Tavuke¢uluk Arastirma Istasyonu elinde bulunan saf hatlardan elde edilen
hibritlerin (ATAK, ATAK-S, ATABEY) degisik bolgelerde yapilan performans testleri
umut verici olsa da (Durmus vd 2008) heniiz cinsel olgunluk yasi, cinsel olgunluk
agirlig1 ve 6zellikle yemden yararlanma konusunda yurt disindan ithal edilen hibritlerin
performanslarma ulasamanmustir. Ancak Ankara Tavuk¢uluk Arastirma Istasyonu elinde
bulunan saf hatlar iilkemizdeki tek damizlik materyal olmasi agisindan oldukga
onemlidir. Ulkemizin uzun vadeli ¢ikarlar1 diisiiniilerek bu hatlar {izerinde yapilan 1slah
caligmalarinin artarak devam etmesi yukarida belirtilen sebeplerden dolay1 son derece
onemlidir. Ayrica 20 yil gibi uzun bir siiredir Tiirkiye’de yetistirilen ve bolgeye adapte
olan bu hatlarin yerli gen kaynagi olarak korunmasi zorunludur. Son yillarda diinyada
gelisen 1slah ve koruma caligmalarina paralel olarak bu hatlarda yapilan caligsmalar
gozden gegirilerek bu ¢alismalara gelisen DNA teknolojilerinin de eklenmesi yararh
olacaktir.

Gilintimiizde DNA teknolojileri bir¢ok alanda oldugu gibi ¢iftlik hayvanlarinda
da yogun sekilde kullanilmaktadir. DNA’nin yapisinin belirlenmesinden sonra
Restriksiyon Enzimleri ve PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) teknigi kesfedilmistir.
PCR’1in kesfinden sonra ¢ok sayida PCR temelli molekiiler marker yontemi
gelistirilmistir. Bugiin hayvansal iiretim alaninda en yaygin kullanilan DNA marker
yontemleri arasinda PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu), RT-PCR (Ger¢ek Zamanl
PCR), RFLP (Restriksiyon Parca Uzunluk Polimorfizmi), AFLP (Cogaltilmis Uzunluk
Parga Polimorfizmi), DNA Dizi Analizi, Mikrosatellit DNA Analizi ve SNP (Tek
Niikleotid Polimorfizmi) gosterilebilir. Bu DNA marker yontemleri ¢iftlik
hayvanlarinda genetik kaynaklarin korunmasi programlarinda, filogenetik analizlerde,
ekonomik O6nemi olan o6zelliklerin (dol, et, siit verimi vb.) seleksiyonla miktar ve
kalitesinin artirilmasinda ve gen haritalama calismalarinda kullanilmaktadir (Karsh vd
2013).

Gerek yapilacak 1slah ¢alismalarinda gerekse genetik kaynaklarin korunmasi
programlarinda ilk asama populasyonlardaki genetik cesitliligin belirlenmesidir.
Koruma c¢alismalarina baslanmadan once populasyonlardaki genetik varyasyonun
saptanmast koruma stratejilerinin belirlenmesinde olduk¢a 6nemlidir. Genetik ¢esitlilik



populasyonlarin ge¢misinden giinlimiize kadar gegen siiregte sekillenir. Bu siireg
tirlerin  siirdiriilebilirligi ve populasyonlarin gelecegi i¢in olduk¢a Onemlidir.
Populasyonlarda mevcut genetik c¢esitliligin korunmasi tiirlerin uzun siire hayatta
kalmalarinda anahtar rol oynamaktadir. Ciftlik hayvanlarinda genetik ¢esitlilik degisik
cevre kosullarinda bugiinkii iiretimi karsilamak ve gelecekte degismesi muhtemel 1slah
amacina uyum saglamak i¢in gerekmektedir (Mahmoudi vd 2010).

Ciftlik hayvanlarinda evcillestirmeden sonraki yillarda mutasyon, seleksiyon,
adaptasyon, izolasyon ve go¢ yerel populasyonlarda ¢ok biiyiikk genetik cesitlilik
yaratmistir. Ancak gectigimiz 50 yilda ¢iftlik hayvanlarinda ¢esitli verimlerin artirilmasi
icin uygulanan yogun 1slah ¢alismalar1 ya da yiiksek verimli irklarin yerli irklara tercih
edilmesi genetik varyasyonun azalmasina neden olmustur (Ertugrul vd 2010). Bu durum
tavukculukta daha dramatik bir hal alms, ticari kanatli hayvan iiretiminde yetistirme
tarzindan dolayi iiretimde kullanilan kanatli irklarinin sayisi olduk¢a azalmistir. Bugiin
diinya ¢apinda yumurtacilarda {ig, broilerlerde ise dort baskin genotip bulunmaktadir.
Kullanilan bu genotiplerde ise uygulanan yetistirme sisteminden dolayr mevcut genetik
varyasyon oldukga azalmistir (Flock ve Preisinger 2002). Ankara Tavukguluk Arastirma
Istasyonu elinde bulunan saf hatlarda genetik varyasyonun belirlenmesi konusunda bir
calisma simdiye kadar yapilmamis olup, bu hatlar ile ilgili genetik bilgiler yurt disinda
benzer hatlarla yapilan ¢aligmalarla sinirlidir.

Genetik varyasyonun belirlenmesinde gliniimiize kadar bir¢ok molekiiler yontem
(RAPD, AFLP, Mikrosatellit, SNP, vb.) kullanilmistir. Ancak son zamanlarda en sik
kullanilan yontem Mikrosatellitler ve SNP’lerdir (Karsli vd 2013). Mikrosatellitler
Okaryotik genom boyunca hem kodlanan hem de kodlanmayan bdélgelere yaygin olarak
dagilmis halde bulunan, 1-6 niikleotid uzunlugundaki kisa tekrarlardan olusan DNA
parcalaridir (Arif ve Khan 2009, Teneva 2009, Sabir vd 2014). Mikrosatellit markerler
genom boyunca ¢ok sayida olmasi, polimorfizm oraninin yiiksek olmasi, kodominant
kalittm gostermesi, tekrarlanabilirliginin yiiksek olmasi gibi nedenlerden Otiirii
populasyonlardaki genetik varyasyonun gosterilmesinde tercih edilmektedir (Hillel vd
2003, Chatterjee vd 2010, Tadano vd 2011). Giliniimiizde tiim diinyada ciftlik
hayvanlari, evcil ve yabani hayvan populasyonlarinda genetik varyasyonun
belirlenmesinde mikrosatellit markerler yogun sekilde kullanilmaktadir (Acosta vd
2013, Chuluunbat vd 2014, O’Leary vd 2014, Revidatti vd 2014, Tadano vd 2014a,
Tadano vd 2014b, Tende vd 2014).

Mikrosatellit markerler ¢iftlik hayvanlarinda genetik varyasyonun gosterilmesi
yaninda genom baglanti haritalarinin olusturulmasinda ve kantitatif 6zellik lokuslarinin
(QTL) belirlenmesinde SNP’ler ile birlikte yaygin olarak kullanilmaktadir (Teneva vd
2013). Kantitatif 6zellik lokuslariin (QTL) belirlenmesi ve aday gen yaklasimi ile bu
lokuslarin Marker Destekli Seleksiyon (MAS) programlarinda kullanilmas: 6nemli
avantajlar saglama potansiyeline sahiptir. Bu baglamda tavuklarda mikrosatellit
markerler kullanilarak yapilan QTL arastirmalari sonucunda bazi mikrosatellit
lokuslarin Koksidiyoz, Newcastle ve Marek hastaliklarina direngle iliskili oldugu
gosterilmistir (Pinard-van der Laan vd 2009, lzadi vd 2011, Hako Touko vd 2013,
Wang vd 2014). Ayrica Japon bildircinlarinda mikrosatellitler kullanilarak yapilan QTL
caligmalarinda bazi lokuslarin biiyiime, yem tiiketimi, yumurta verimi, tonik immobilite
ve viicut sicakligryla iligkili oldugu belirlenmistir (Minvielle vd 2005).



Ankara Tavuk¢uluk Arastirma Istasyonu biinyesinde yetistirilen 6 kahverengi
yumurtact saf hat 1995 yilinda Kanada’dan getirilmis ve giliniimiize kadar 1slah
caligmalarina tabi tutulmustur. Ancak, bu giine kadar kendi iglerinde yetistirilen bu
hatlarda genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik molekiiler yontemlerin kullanildigi
herhangi bir c¢alismaya rastlanmamistir. Yiiriitilen bu tez c¢alismasinda; Ankara
Tavukculuk Arastirma Istasyonu’nda bulunan alt1 adet kahverengi yumurtaci saf tavuk
hattinda genetik yapinin mikrosatellit markerler ile belirlenmesi, mevcut tavuk hatlar
icindeki ve arasindaki genetik ¢esitliligin karsilastirilmasi, elde edilen molekiiler genetik
bilgilerin uzun siireden beri akrabali yetistirme yontemiyle gelistirilen bu hatlarin
korunmasi ve siirdiiriilebilirligi i¢in kullaniminin irdelenmesi ve ileride yapilmasi
muhtemel marker destekli seleksiyon (MAS) calismalar1 i¢in temel bilgilerin elde
edilmesi amaclanmistir.



2. KURAMSAL BIiLGILER VE KAYNAK TARAMALARI
2.1. Tavugun Evcillestirilmesi ve Zoolojik Sistematikteki Yeri

Tavugun evcillestirilme tarihi birgok arastirmaci tarafindan tartisma konusu olsa
da evcillestirilme yerinin Asya oldugu konusunda fikir birligi saglanmistir. Bugiinkii
evcil tavuk Hindistan ve Giineydogu Asya’da evcillestirilmistir. Mohenjo-Daro’daki
arkeolojik bulgulara gore M.O. 2000°’li yillarda Indus vadisinde evcillestirildigi
diisliniilen tavugun, buradan Mezopotamya yolu ile Anadolu, Yunanistan ve tiim
Avrupa’ya yayildigi diisiiniilmektedir. Daha yeni arkeolojik bulgulara gore ise tavugun
M.O. 6000°li yillarda Cin’de evcillestirip buradan Rus steplerindeki kabileler yoluyla
Avrupa’ya yayildig: diistiniilmektedir (Tiirkoglu vd 1997, Tagkesen 2010).

Glineydogu Asya’da yasayan dort farklt yabani tavuk tiirlinlin tavugun
evcillestirilmesine katkisi oldugu diisiintilmektedir. Bu tiirler Gallus gallus veya Gallus
bankiva (kirmizi orman tavugu), Gallus lafayetti (seylan orman tavugu), Gallus
sonnerati (gri orman tavugu), ve Gallus varius’dur (siyah veya yesil orman tavugu).
Tavugun hangi tiirden evcillestirildigi hakkinda cesitli goriisler vardir. Stevens (1991)
tarafindan bildirildigine gore, Darwin tavugun kirmizi orman tavugundan yani tek bir
tirden evcillestirildigini ileri slirmiistiir. Bu goriisii benimseyen c¢esitli arastirmalar
bulunmaktadir (Hillel vd 2003, Eriksson vd 2008). Ancak bu goriisiin aksine tavugun
birden fazla tiirden koken alarak evcillestirildigi goriisii hakkindaki g¢aligsmalar da
azimsanamayacak oOlg¢tidedir (Nishibori vd 2005, Liu vd 2006, Tixier-Boichard vd
2011).

Evcil tavugun sistematikteki yeri Cizelge 2.1°de verilmistir.

Cizelge 2.1. Evcil tavugun zoolojik sistemdeki yeri

Kingdom (Alem) Animalia Hayvanlar
Phylum (Sube) Chordata Kordalilar
Subphylum (Alt sube) Vertabrata Omurgalilar
Class (Sinif) Aves Kuslar
Ordo (Takim) Galliformes Tavuksular
Subordo (Alt takim) Galli Tavuklar
Familia (Aile) Phasianidae Siiliingiller
Subfamilia (Alt aile) Phasianinae Siiliinler
Genus (Cins) Gallus Tavuk
Species (Tiir) Gallus Gallus Evcil tavuk




2.2. Arastirmada Kullanilan Kahverengi Yumurtaci Saf Hatlar

Diinyada kullanilan ticari yumurtaci saf hatlarin sayis1 son yillarda oldukca
azalmistir. Gliniimiizde beyaz yumurtacilarin ana ve baba hatlarinda kullanilan baskin
itk Beyaz Leghorn’lardir. Kahverengi yumurtacilarda ise baba hatlar1 olarak Rhode
Island Red ve New Hampshire, ana hatlar1 olarak Barred (Cubuklu), ya da Silver
(Giimtiis) Colombian Plymouth hatlart yogun olarak kullanilmaktadir (O’sullivan vd
2010).

Plymouth Rock, diinyada oldukc¢a yogun yetistirilen ve kisaca Rock ya da
Barred Rock (popiiler ya da tercih edilen renkten dolay1) olarak adlandirilan bir tavuk
irkidir. Amerika kokenli bu 1rk, 19. yiizyilin ortalarinda Ingiltere’de gelistirilmis ve ilk
kez 1849 yilinda bir 1k olarak tanimlanmstir. Et ve yumurta verim yonlii kullanilabilen
bu irkin elde edilmesinde Dominik (Dominiques), Siyah Java (Black Javas) ve Kosin
(Cochin) wrklarindan yararlanilmistir. Bazi tarihsel kayitlara gore Malay ve Dorking
irklarindan da yararlanildigi belirtilmektedir. Barred Rock’lar ilk defa 1874’de
Amerikan standartlarina alinmistir. Plymouth Rock 1irki genellikle Barred (Cubuklu)
Rock olarak adlandirilsa da tily renklerine gore cesitli varyeteleri bulunmaktadir.
Amerika, Kanada ve Ingiltere standartlarina gére sekiz varyetesi vardir. (Tiirkoglu vd
1997, Anonim 2015a). Bu varyeteler asagida gosterilmistir.

Barred (Cubuklu)

White (Beyaz)

Buff (devetiiyii, ten rengi)
Partridge

Silver Penciled

Blue (mavi)

Colombian

Black (siyah)

ey

Partridge

Silver Penciled Colombian

Sekil 2.1. Plymouth Rock tavuk irki varyeteleri



Amerika, Kanada ve Ingiltere standartlarindan farkli olarak Avustralya
tavukculuk standartlarina gore Barred Rock, Light (a¢ik) Barred ve Dark (koyu) Barred
olarak kendi igerisinde ikiye ayrilmaktadir. Cubuklu Plymouth Rock’lar kahverengi
yumurta iiretim hatlarinda otoseksin eldesinde kullanilmislardir. Rhode Island Red gibi
cubuksuz wrklarin  erkekleri ile giftlestirmelerde otoseksle cinsiyet ayrimi
saglanmaktadir. Ayrica yumurta islah programlarinda, agir yumurta elde edilmesi
amaciyla kullanilmaktadir (Tirkoglu vd 1997, Anonim 2015a).

Rhode Island Red (RIR) Plymouth Rock’lara benzer olarak et ve yumurta amagh
olsa da daha ziyade yumurta amach kullanilmaktadir. Amerika’nin Massachusetts ve
Rhode Island eyaletlerinde gelistirilen bu irk; Buff Cochin, Langsh, Black Red Malay,
Hamburg ve Giil Ibikli Leghorn (Rose Combed Leghorns) irklari arasindaki
melezlemelerle elde edilmistir. 1850’11 yillarda elde edilen bu irk i¢in Rhode Island Red
ismi ilk kez 1880 yilinda kullanilmis ve 1904 yilinda Amerika tavukculuk standartlara
girmistir (Tirkoglu vd 1997, Anonim 2015b, Anonim 2015c).

Bu arastirmada kullanilan iki Rhode Island Red (RIRI ve RIRII) ve dort
Plymouth Rock (BARI, BARII, COLve L-54) hattina ait baz1 verim 6zellikleri asagida
Ozetlenmistir.

2.2.1. Baba hatlan
2.2.1.1. Rhode Island Red I (RIRI)

Uzerinde 50 yildan daha uzun siiredir ¢alisilan bu hat Massachusetts’te
gelistirilen bir hattan iiretilmistir. Yumurta kabugu saglam ve koyu kahverengidir. Yem
degerlendirme oram1 ve yumurta verimi yiiksek diizeydedir. Ilk dort ayda %90’
lizerinde yumurta verimine ulasabilmektedir. Ciftlestirmelerde iyi bir baba hatti
ozelligine sahiptir. Rhode Island Red | ve Rhode Island Red II hatlarinda ilk zamanlar
%350 civarinda olan ayak ve bacak problemleri Ankara Tavukculuk Aragtirma
Istasyonu’nda yapilan ayiklamalar sonucu %] civarmna gerilemistir. RIRI hattinda bazi
performans 6zellikleri Cizelge 2.2°de verilmistir (Goger ve Erdurmus 2003).

Sekil 2.2. RIRI ve RIRII hattina ait horoz ve tavuk



Cizelge 2.2. RIRI hattinda baz1 performans 6zellikleri

Bazi1 ekonomik o6zellikler

72. hafta sonunda yumurta verimi (adet) 278.0
Kulugka randimani (%) 84.0
Ortalama yumurta agirlig1 (gr) 63.7
18. hafta sonu canli agirlig: (gr) 1730.0
72. hafta sonu canli agirhigi (gr) 2268.0
Yasama giicii (%) 95.0
Cinsi olgunluk yas1 (giin) 123.0
% 50 verim yas1 (giin) 145.0
Tavuk donemi yem tiiketimi (gr/giin) 126.9

2.2.1.2. Rhode Island Red 11 (RIRII)

1964 yilindan bu yana Amerikan ve Ingiliz hatlarmin melezlenip, kapali
yetistirilmeleri sonucu elde edilmistir. Bu hat saflastikca Rhode Island Red I’ e yakin
ozellikler gdstermistir. Iyi bir baba hatt1 zelligine sahiptir. Bu hatta az miktarda mevcut
olan yavag tliylenme istenirse elemine edilebilir. RIRII hattinda bazi performans

ozellikleri Cizelge 2.3’de verilmistir (Goger ve Erdurmus 2003).

Cizelge 2.3. RIRII hattinda bazi performans 6zellikleri

Bazi ekonomik ozellikler

72. hafta sonunda yumurta verimi (adet) 276.0
Kulugka randimani (%) 83.0
Ortalama yumurta agirlig1 (gr) 63.3
18. hafta sonu canli agirlig: (gr) 1710.0
72. hafta sonu canli agirhig: (gr) 2223.0
Yasama giicii (%) 94.0
Cinsi olgunluk yas1 (giin) 125.0
% 50 verim yas1 (giin) 146.0
Tavuk donemi yem tiiketimi (gr/giin) 124.7

2.2.2. Ana hatlarn

2.2.2.1. Barred Rock | (BARI)

Barred Rock’ larn iginde en yiiksek verime sahip olan bu hat dayamkliligi ve
ortama ¢abuk adapte olabilirligi ile taninmaktadir. Ug aydan daha uzun siire % 90’ dan
fazla yiiksek kalitede kahverengi yumurta verebilmektedir. Rhode Island Red’ lerle ¢ok



iyi bir kombinasyona sahiptir. BARI hattinda bazi performans 6zellikleri Cizelge 2.4’de
gosterilmistir (Goger ve Erdurmus 2003).

Sekil 2.3. BARI ve BARII hattina ait horoz ve tavuk

Cizelge 2.4 BARI hattinda bazi performans 6zellikleri

Bazi1 ekonomik ozellikler

72. hafta sonunda yumurta verimi (adet) 266.0
Kulugka randimani (%) 79.0
Ortalama yumurta agirlig1 (gr) 61.9
18. hafta sonu canli agirlig: (gr) 1868.0
72. hafta sonu canli agirlig: (gr) 2268.0
Yasama giicii (%) 94.0
Cinsi olgunluk yas1 (giin) 132.0
% 50 verim yas1 (giin) 150.0
Tavuk donemi yem tiikketimi (gr/giin) 127.6

2.2.2.2. Barred Rock 11 (BARII)

Ontario Agricultural College’ de 70 y1l 6nce elde edilmis bir saf hattir. BARI hatti
ile bir ilgisi yoktur. Ancak onlarla melezlendiginde yiiksek performansli doller elde
edilebilmektedir. Barred Rock-I’e gore daha kisa ve kalin yapidadir. Rhode Island Red
hatlar1 ile yiiksek bir kombinasyon kabiliyetine sahiptir. BARII hattinda bazi
performans o6zellikleri Cizelge 2.5’de gosterilmistir (Goger ve Erdurmus 2003).
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Cizelge 2.5. BARII hattinda bazi performans 6zellikleri

Bazi ekonomik Ozellikler

72. hafta sonunda yumurta verimi (adet) 268.0
Kulugka randimani (%) 78.0
Ortalama yumurta agirligi (gr) 62.4
18. hafta sonu canli agirlig1 (gr) 1860.0
72. hafta sonu canli agirlig1 (gr) 2268.0
Yasama giicii (%) 91.0
Cinsi olgunluk yas1 (giin) 130.0
% 50 verim yas1 (giin) 149.0
Tavuk donemi yem tiikketimi (gr/gtin) 127.4

2.2.2.3. Colombian Rock (COL)

Rhode Island Red’ lerle ¢ok iyi bir kombinasyon kabiliyetine sahiptir. 1959
yilindan bu yana pedigrili olarak yetistirilen hattin canli agirligi ve yem tiiketimi
azaltilarak yumurta verimi arttirilmigtir. COL hattinda baz1 performans o6zellikleri
Cizelge 2.6’da gosterilmistir (Goger ve Erdurmus 2003).

Sekil 2.4. COL ve L-54 hattina ait horoz ve tavuk
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Cizelge 2.6. COL hattinda baz1 performans 6zellikleri

Bazi ekonomik 6zellikler

72. hafta sonunda yumurta verimi (adet) 260.0
Kulugka randimani (%) 76.0
Ortalama yumurta agirligi (gr) 60.5
18. hafta sonu canli agirlig1 (gr) 1850.0
72. hafta sonu canli agirligr (gr) 2360.0
Yasama giicii (%) 92.0
Cinsi olgunluk yas1 (giin) 133.0
% 50 verim yag1 (giin) 156.0
Tavuk donemi yem tiiketimi (gr/giin) 124.5

2.2.2.4. Line 54 (L-54)

Sentetik bir hat olarak 1974 yilinda elde edilmistir. %15 Leghorn kan1 tasidig:
icin canli agirh@l az ve yumurta kabuk rengi olduk¢a agik kahverengidir. Bu hat
pedigrili yetistirme icin biiylik bir potansiyele sahiptir. L-54 hattinda bazi performans
ozellikleri Cizelge 2.7°de gosterilmistir (Goger ve Erdurmus 2003).

Cizelge 2.7. L-54 hattinda baz1 performans 6zellikleri

Bazi1 ekonomik ozellikler

72. hafta sonunda yumurta verimi (adet) 258.0
Kulugka randimani (%) 80.0
Ortalama yumurta agirlig1 (gr) 59.3
18. hafta sonu canli agirlig1 (gr) 1710.0
72. hafta sonu canli agirhigr (gr) 2087.0
Yasama giicii (%) 92.0
Cinsi olgunluk yas1 (giin) 121.0
% 50 verim yas1 (giin) 142.0
Tavuk donemi yem tiiketimi (gr/giin) 123.0

2.3. Mikrosatellit DNA Marker Yontemi

Okaryotik genomun ¢dktiirme denge santrifiijii ile incelenmesi sonucu, DNA
tizerinde satellit (uydu) olarak adlandirilan ve tiire gore farklilik gosteren bolgelerin
oldugu bildirilmistir. Uydu DNA’larin 6nemi, bu bolgelerin birbirinin ayni ¢ok kopyali
tekrarlanan  birimlerden olustugu 1970’li  yillarda  gOsterilene kadar pek
anlagilamamistir. Yogun olarak kromozomlarin sentromer ve telomer (u¢) kisimlarinda
bulunan tekrarlanan bolgelerin tiim genoma dagildig1 yine aym yillarda gosterilmistir
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(Klug vd 2011). 1981 yilinda ilk kez bir gen (B-globin) lizerinde degisken sayilarda kisa
tekrar motifleri gosterilmistir (Miesfeld vd 1981). 1985 yilinda insan DNA’sinda
tekrarli bolgelerdeki genis varyasyonun DNA parmak izi ydntemi olarak
kullanilabilecegi bildirilmistir (Jeffreys vd 1985). 1989 yilinda ise ilk kez PCR temelli
mikrosatellit genotipleme yapilmis ve DNA marker yontemi olarak kullanilabilecegi
gosterilmistir (Tautz 1989, Weber ve May 1989).

Tekrarlanan DNA dizileri genomda goriilme sikligina gore siniflandirilmaktadir.
Ardisik tekrarli bolgeler genel olarak minisatellit ve mikrosatellitler olarak
siiflandirilabilir. Minisatellitler genellikle 10-100 b¢ uzunlugunda 2-100 kez arasi
tekrar eden DNA siralaridir. Ilk kez insan insiilin gen lokusunda kesfedilen
minisatellitler Degisken Sayida Ardisik Tekrarlar (Variable Number of Tandem
Repeats, VNTR) olarak da adlandirilmaktadir (Klug vd 2011, Abdul-Muneer 2014 )

Tekrarlanan

DNA dizileri
Yiiksek siklikla Orta 6lgekli
tekrar tekrar
] r 1 1
Uydu Ardisik tirilmi
DNA tekrarlar Serpistirilmis
| : I : retrotranspozonlar
- . I
Coklu Ikopya Mini Mikro [ |
enleri
g uydular uydular SINE’ler LINE’ler
' l | I l
rRNA ikili
genleri VNTR’lar niikleotidler Alu L1

Sekil 2.5. Tekrarlanan DNA dizilerinin ¢esitli siniflarinin bir 6zeti (Klug vd 2011)

Mikrosatellitler ise tiim Okaryotik genomda intron ve ekzon bdlgelerinde
bulunabilen, genellikle 1-6 b¢ uzunlugunda, degisken sayilarda (5-100 kez arasi) tekrar
eden kisa DNA pargalaridir. Mikrosatellitler Kisa Ardisik Tekrarlar (Short Tandem
Repeats, STR) ya da Basit Dizi Tekrarlar: (Simple Sequence Repeats, SSR) olarak da
adlandirilmaktadir (Liu ve Cordes 2004, Kaya 2008, Arif ve Khan 2009, Arif vd 2010).

Mikrosatellitler genomun % 3’nii olusturan ve genellikle mono (tekli), di (ikili),
tri (lglii), tetra (dortlii), penta (besli) ya da hekza (altili) seklinde tekrar eden
niikleotidlerden olusan tekrar birimleridir. Memeli genomunda en fazla bulunan (CA),
motifidir ve buradaki n tekrar sayisin1 gostermektedir. (CA)n motifinden sonra frekansi
en fazla olan diniikleotidler sirasiyla (AT)n, (GA)n ve (GC)n’ dir. Tekrar birimlerinin
sagindaki ve solundaki bolgelere flanking bolgesi denilmektedir. Mikrosatellit
polimorfizmini belirlemek icin tekrar bolgesinin PCR ile ¢ogaltilmasinda flanking
bolgesinin bilinmesi ve bu bolgelere uygun primer sentezlenmesi gerekmektedir
(Schlétterer ve Harr 2001, Arif vd 2010, Klug vd 2011, Abdul-Muneer 2014).
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Mononikleotid: (4), 5 [ YT YYYYN |
Diniikleotid: (CA)g I cAcacacacacacac T
Trindkleotid: (6AT) ; -GATGATGATGATGATGATGAT -

Tetranikleotid: (CTAS) . CTAGCTAGCTAGCTAGCTAGCTAG
Pentaniikleotid: (6GACT) 5 GGACTGGACTGGACTGGACTGEACT
Hekzandkleotid: (TTA&CC) 5 TTAGCCTTAGCCTTAGCCTTAGCCTTAGCC

Sekil 2.6. Cesitli mikrosatellit tekrar motifleri

Mikrosatellitler yiiksek derecede polimorfiktir ve bu polimorfizminin temelinde
tekrar sayilarindaki farkliliklar vardir. Olusan bu farkliliklar yani yiliksek derecedeki
polimorfizm  mikrosatellit ~ bolgelerindeki  yliksek ~ mutasyon  oranindan
kaynaklanmaktadir. Mikrosatellitlerde her generasyonda lokus basina mutasyon orani
103-10* arasinda degismektedir. Tiim genomda oldugu gibi mikrosatellit lokuslarda da
mutasyona neden olan bir¢ok faktor vardir. Ancak mikrosatellit lokuslarda iki 6nemli
mekanizmanin mutasyon olusumuna daha ¢ok neden oldugu bildirilmistir. Bunlardan
birincisi krossing-over sirasinda esit olmayan parga degisimi sonucu olusan yeni
kombinasyonlar (Unequal Crossing Over, UCA) digeri ise replikasyon sirasindaki DNA
eksen kaymasi (slippage) ya da diger bir ismi ile replikasyon kaymasidir. Mikrosatellit
mutasyonlarinin meydana gelmesinde slippage mekanizmasinin esit olmayan parga
degisimine gore daha etkili oldugu diisiiniilmektedir (Beuzen vd 2000, Schlotterer ve
Harr 2001, Korkmaz Agaoglu ve Ertugrul 2010, Joukhadar ve Jighly 2012).

Homolog
kromozomlar

A AN AN NN

W M e XS XX

olmayan

parga
degisimi vt B

Mikrosatellit
& tekrar sekanslarm

Sekil 2.7. Homolog kromozomlar arasinda esit olmayan parga degisimi (Jain vd 2014)
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Replikasyon kaymasi (Replication Slippage) DNA’nin replikasyonu sirasinda
DNA iplikgiklerinin ayrilmasindan sonra yeni zincirin sentezlenmesi esnasinda
mikrosatellitlerin tekrarli yapisindan dolayr tekrar bolgelerini igeren kisimlarin
yanlishikla esleserek bir ilmik yapist olusturmasi, DNA polimerazinda bu ilmik
yapisindaki niikleotidleri goremeyerek yeni zincirde bir delesyonun olusmasidir. Yani,
olusan yeni DNA iplik¢iginde kalip DNA’ya gore bir ya da birkag tekrar motifinin
eksilmesidir. Ancak bu durumun terside miimkiindiir. DNA polimeraz kalip zincirde
bulunmayan niikleotidleri tekrar tekrar yerlestirerek yeni sentezlenen zincirde
eslesmeyen ilmik olusturacak sekilde bir ya da daha fazla sayida niikleotidin
insersiyonuna neden olabilir. Bu durumda yeni sentezlenen DNA zincirinde bir ya da
birkag tekrar motifi fazla olabilir. Ozetle, DNA replikasyonu tamamlandiginda yeni
olusan DNA iplik¢iginde kayiplar ya da artislar olabilir. Mikrosatellit lokuslarda
replikasyon kaymasinin yogun olmasinin nedeni tekrar bolgelerinin dogasindan ve
DNA polimeraz enziminin aktivitesinin zayif olmasindan kaynaklidir. Normalde DNA
replikasyonu sirasindaki yanlis eslesmeler DNA polimerazin hata okuma yetenegi
sayesinde yanlis eslesme tamir mekanizmalar1 (Mismatch Repair System) tarafindan
diizenlenir. Ancak bu durumda bile kiigiik bir kisim mutasyon olarak kalabilir. Okaryot
ya da prokaryotlardan piirifiye edilen enzimlerin kullanildig: in vitro denemeler kayma
icin gerekli tek enzimatik aktivitenin DNA Polimeraz oldugu gosterilmistir (Schlotterer
ve Harr 2001, Ellegren 2004, Klug vd 2011).
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Sekil 2.8. Replikasyon kaymasi ile mikrosatellit mutasyon modeli (Ellegren 2000)

Mikrosatellit marker yontemi herhangi bir lokusta tekrar birimlerini igeren
bolgenin PCR ile ¢ogaltilmasi, daha sonra bu ¢ogaltilan PCR iiriinlerinin elektroforetik
ayrimma dayanmaktadir. PCR ile c¢ogaltilan tekrar birimlerinin biiyiikliiklerinin
belirlenmesinde ge¢mis yillarda yogunlukla poliakrilamid jel kullanilirken (Andrew
Symons vd 2000, Canon vd 2001), giiniimiizde daha ¢ok kapiller sistemler (Yilmaz vd
2014, Ceccobelli vd 2015) kullanilmaktadir. Kapiller sistemlerin maliyeti poliakrilamid
jele gore yiiksektir. Ancak uygulamada sagladiklar1 kolayliklar ve giivenilirliklerinin
yiiksek olmasi gibi nedenlerden 6tiirii tercih edilmektedir.
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Sekil 2.9. Mikrosatellit DNA marker yontemi

Mikrosatellit marker yontemi gilinlimiizde ¢iftlik hayvanlarinda genetik
kaynaklarin korunmasi ve islah g¢alismalari igin genetik varyasyonun belirlenmesinde
(Zanetti vd 2010), wrklar ya da akrabali yetistirilmis hatlar arasindaki filogenetik
iliskinin tespitinde (Tadano vd 2012, Ceccobelli vd 2015), MAS c¢aligmalar1 i¢in
ekonomik Onemi olan ¢esitli verimler ve bazi1 hastaliklara direngli lokuslarin
belirlenmesinde (Minvielle vd 2005, Hako Touko vd 2013) ve ebeveyn tespitinde
(Ozsensoy vd 2014) yogun olarak kullanilmaktadir. Diger marker yontemleriyle
kiyaslandiginda mikrosatellit markerlerin ¢iftlik hayvanlarinda bu kadar yogun kullanim
alan1 bulmasinin nedeni bazi {stiinliiklerinin olmasidir. Bunlar kisaca asagidaki sekilde
Ozetlenebilir;

1- Yontemin uygulanmasi i¢in ¢ok diisiik miktarlarda DNA o6rnegi (10 ng)
yeterlidir. Ozellikle ebeveyn testleri ve adli vakalarda ¢ok az miktarlarda
orneklerden (bir sag teli ya da tiikriik gibi) elde edilen DNA bile yeterlidir.

2- Mikrosatellitler ko-dominant markerlerdir. Bu 6zellikleri sayesinde homozigot
veya heterozigot bireyler tespit edilebilir. RAPD ya da polimorfizm diizeyi ¢ok
daha ytiksek olan AFLP gibi dominant marker yontemlerinin eksikliklerine gore
bu bakimdan avantajhdir.

3- Yiiksek derecede polimorfiktir. Heterozigotluk orani baska ko-dominant marker
yontemi olan restriksiyon par¢a uzunluk polimorfizmine (RFLP) gore 7-10 kat
daha fazladir. En yakin tiirler ya da populasyonlar arasinda ya da akrabali
yetistirilmis populasyonlar i¢inde dahi genetik varyasyon tespit edilebilir.
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4- Genom boyunca bol miktarda dagilmis olmalar1 ekonomik 6nemi olan ¢esitli
verimlerle baglantili kantitatif karakter lokuslarinin (QTL) belirlenmesinde ve
belirlenen bu lokuslarin aday gen yaklasimi ile marker destekli seleksiyonda
(MAS) kullanilmasina olanak verir.

5- Tekrarlanabilirligi ¢ok yiiksektir. RAPD ve AFLP gibi marker yontemlerinin
aksine laboratuar kosullarina, arastiriciya bagli olarak her denemede degisik
sonuglar elde edilmez. Bu da yontemin giivenilirligini arttirmaktadir.

6- Farkli jel kosullarina uygun olmakla birlikte kapiller sistemlerle otomasyona
uygundur.

7- Multipleks PCR ya da tek tek yapilan PCR firiinlerinin kapiller sistemde
birlestirilerek multipleks fragment analizi sayesinde is giiciinden ve
maliyetlerden tasarruf edilebilir.

Yukarida belirtilen avantajlar1  yani  sira  mikrosatellit markerlerin
gosterilebilecek dezavantaji; yeni mikrosatellit lokuslarin belirlenmesinde primer
dizayn1 i¢in tekrarli bolgelerin sagindaki ve solundaki flanking bolgelerinin bilinmesi
zorunlulugudur. Bu da DNA dizi analizi ile miimkiindiir.

2.4. Kaynak Taramalar

Giinlimiizde ¢iftlik hayvanlarinda tiir, irk ya da hat diizeyinde genetik ¢esitliligin
belirlenmesi ve bunlar arasindaki filogenetik iliskinin ortaya ¢ikarilmasinda
mikrosatellit marker yontemi olduk¢a yaygin olarak kullanilmaktadir. Son 15 yil
icerisinde mikrosatellit marker yontemi kullanilarak ¢iftlik hayvanlarinda genetik
varyasyonun belirlenmesine yonelik cok sayida calisma yapilmistir. Bu bdliimde,
degisik ¢iftlik hayvanlarinda mikrosatellit markerler kullanilarak yapilan birkag ¢alisma
hakkinda bilgi verildikten sonra yerel tavuk irklarinda ve oOzellikle ticari tavuk
hatlarinda yapilan genetik varyasyon c¢alismalar1 belli bir biitlinliik igerisinde
ozetlenmeye calisilmistir.

Acosta vd (2013) bes Kiiba sigir irkinda (Siboney de Cuba, Criollo Cubano,
Cebu Cubano, Mambi de Cuba ve Taino de Cuba) 30 mikrosatellit lokus kullanarak
yaptiklar1 calismada tiim mikrosatellit markerlerin yliksek derecede polimorfik
oldugunu gostermislerdir. Irklarda beklenen heterozigotlugun 0.67-0.75 araliginda,
gozlenen heterozigotlugun ise 0.66-0.73 araliginda degistigini tespit etmislerdir. Sonug
olarak calisilan 1rklarda 6nemli derecede genetik varyasyon oldugunu ve Siboney de
Cuba ile Mambi de Cuba wrklarinin diger irklara nazaran filogenetik olarak daha yakin
olduklarin bildirmislerdir.

Khanshour vd (2013) degisik cografyalarda (Iran, Suudi Arabistan, Suriye,
Macaristan, Polonya ve Amerika) yetistirilen 7 farkli Arap at1 populasyonundan 682
ornekte 15 mikrosatellit lokus kullanarak genetik yapiyr incelemislerdir. Ortadogu
populasyonlar1 i¢inde bati populasyonlarina kiyasla daha yiiksek genetik varyasyon
belirlenmistir. Ortadogu populasyonlarinda genetik farklilasma ©nemli degilken
Amerika populasyonlarmin  Ortadogu  populasyonlarindan  6nemli  derecede
farklilagtigini bildirmislerdir.

17



Mahmoudi vd (2014) alt1 iran keci 1rkindan 299 &rnekte 13 mikrosatellit lokus
kullanarak yaptiklar1 aragtirmada polimorfik bilgi igerigi (PIC) ortalamasinin 0.74,
ortalama heterozigotlugun 0.80 oldugunu bildirmislerdir. Yapilan filogenetik analizler
sonucu incelenen alti irkin iki ana kiimede toplandigini tespit etmislerdir. Yapilan
darbogaz (bottleneck) testi sonucunda alt1 irktan ikisinin (Tali, Markhoz) ge¢miste bir
darbogaza maruz kaldigini bildirmislerdir. Mikrosatellit markerlerin populasyonda
mevcut genetik varyasyonun belirlenmesinde oldugu kadar populasyonlarin gegmisi
hakkinda da 6nemli bilgiler verdigi belirtilmistir.

Ceccobelli vd (2015) ii¢ Italya (Cornigliese, Bergamasca, Appenninica), bir
Ispanya (Spanish Merino) yerel koyun irkinda 27 mikrosatellit lokus kullanarak
yaptiklari ¢calismada toplam 344 allel belirlemistir. Lokus basina ortalama allel sayisinin
11.9, PIC degerinin ise 0.65 oldugu bildirilmistir. Beklenen heterozigotlugun 0.68-0.77
araliginda degistigi, yapilan kiimeleme analizi sonucu Cornigliese irkinin Bergamasca
ve Ispanyol Merinos 1rki ile iligkili oldugu ve bu irklar arasinda gegmiste gen akisi
yasandigi bildirilmistir. Arastiricilar yapilan ¢alismadan elde edilen sonuglarin bu yonde
olan tarihsel yazili kayitlar1 dogruladigini, molekiiler calismalarin populasyonlarin
gecmisi hakkinda dogru ve yararl bilgiler verdigini bildirmislerdir.

Pang vd (1999) tavuklarda kullanilan 48 mikrosatellit primer ile Japon
bildircinlarinda genetik varyasyonu degerlendirmislerdir. Calisilan 48 primerden 11
tanesi PCR {irlinii vermistir. Bu 11 lokustan ise 8 tanesinin polimorfik oldugu, diger {i¢
tanesinin ise monomorf oldugu bildirilmistir. Baska bir arastirma grubu ise 520 adet
tavuk mikrosatellit primerini hindilerde denemis ve bunlardan 57 tanesinin PCR {iriinii
verdigi ve calisilan 57 lokusun 20 tanesinin hindilerde polimorfik oldugu bildirilmistir
(Reed vd 2000). Benzer sekilde Mukesh vd (2011) Hindistan’da yetistiriciligi yapilan ii¢
farkli 6rdek populasyonunda (Assam, West Bengal ve Uttarakhand) 30 tavuk
mikrosatellit lokusu kullanarak genetik varyasyonu belirlemeye c¢aligmislardir.
Aragtirmada kullanilan 30 lokustan 23’ii PCR’da basar ile ¢ogaltilmis, bunlardan 17
tanesinin ise polimorfik oldugu saptanmistir. Arastiricilar yerli 6rdek populasyonlarinda
tim lokuslarda gozlenen heterozigotluklarin birbirine yakin ve yiiksek oldugunu,
lokuslardaki polimorfik bilgi igeriginin (PIC) 0.43-0.92 araliginda degistigini, PIC
ortalamasinin ise 0.68 oldugunu bildirmislerdir. Polimorfik olan 17 lokusun 14’{inde
PIC degeri 0.5’den yiiksek bulunmustur. Arastiricilar elde edilen heterozigotluk ve PIC
degerlerine dayanarak tavuklarda kullanilan bu lokuslarin 6rdek populasyonlarinda
genetik varyasyonun belirlenmesinde giivenle kullanilabilecegini belirtmislerdir.
Yukaridaki caligmalar tavuk mikrosatellit markerlerin yakin tiirler arasinda da
kullanilabilecegini gdstermektedir.

Tiirkiye’de yerli tavuk irklarinda genetik cesitliligin gosterilmesi ya da
populasyonlar arasindaki iligkinin belirlenmesi i¢in molekiiler markerler kullanilarak
yapilan ¢alisma sayis1 oldukg¢a azdir. Kaya ve Yildiz (2008) Denizli ve Gerze irklarinda
10 mikrosatellit marker kullanarak genetik gesitliligi degerlendirmislerdir. Arastiricilar
yaptiklart ¢alismada toplam 125 allelin tespit edildigini, lokus basina allel sayisinin 7.5
oldugunu, beklenen heterozigotlugun 0.665, PIC degerinin ise 0.610 oldugunu
bildirmislerdir. Beklenen heterozigotlugun Denizli irkinda (0.656) Gerze irkindan
(0.475) daha yiiksek c¢iktig1 ¢alisma sonuclarina gore, Denizli ve Gerze irklarinin
yiiksek genetik c¢esitlilik gosterdigi, mikrosatellit lokuslarin genetik varyasyonun
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belirlenmesinde ve koruma stratejilerinin  gelistirilmesinde  O6nemli  oldugu
vurgulanmugtir.

Tavuk populasyonlarinda mikrosatellit markerler ile yapilan en kapsamli
caligmalardan birisi Hillel vd (2003) tarafindan 52 tavuk populasyonunda 22 di-
niikleotid mikrosatellit marker kullanilarak yapilan arasgtirmadir. Avrupa Komisyonu
tarafindan desteklenen ve 8 laboratuarin isbirligi ile gergeklestirilen ¢alismada ¢ogu
Avrupa olmak tizere degisik kita ve lilkelerden segilen ve farkli yetistirme ge¢misi olan
(yabani irklar, yerel irklar, etlik pili¢ hatlari, kahverengi ve beyaz yumurtaci hatlar)
populasyonlarda genetik yapi incelenmistir. Polimorfizm o6l¢iimleri sonucu genetik
varyasyonun en diisiik oldugu populasyon Cek Cumbhuriyetindeki melez C hatti, en
yiiksek oldugu populasyonun ise Tayland’daki yabani bir populasyon olan Gallus gallus
spadiceus oldugu bildirilmistir. Populasyonlarda elde edilen lokus basina allel sayisi 1.3
ile 5.2 araliginda degisirken ortalama allel sayist 3.5 olarak tespit edilmistir.
Populasyonlarda genetik cesitlilik 0.05 ile 0.64 araliginda, tiim populasyonlarin
ortalamasi ise 0.47 olarak hesaplanmistir. Polimorfik marker oran1 populasyonlarda 0.25
ile 1.00 araliginda degisirken, populasyonlarin tiimiiniin ortalamast 0.91 olarak
bildirilmistir. Arastiricilar 52 populasyonu yetistirme sekline gore siniflandirmis ve
cesitli polimorfizm degerleri bildirmislerdir. Buna goére; yabani, seleksiyon
uygulanmamis yerli, morfolojik olarak seleksiyon uygulanmis, yumurtact ana-baba
hatlar1, etlik pilic ana-baba hatlar1 ve hibrit populasyonlarda lokus basina allel sayisi
sirastyla, 4.8, 4.1, 3.5, 3.4, 3.6 ve 1.3 olarak belirtilmistir. Siniflandirilan
populasyonlarda tiim markerlerdeki genetik cesitlilik ortalamasi sirasiyla 0.62, 0.56,
0.46, 0.45, 0.57 ve 0.05 olarak bildirilmistir. Aragtirmacilar ¢aligmadan elde ettikleri
sonuglara dayanarak seleksiyon uygulanmayan populasyonlarda seleksiyon uygulanan
populasyonlara gore daha yiiksek genetik varyasyon oldugu sonucuna ulagmislardir.
Aragstiricilar etci tavuk hatlari ile yumurtaci tavuk hatlarinda genetik varyasyon benzer
olmakla beraber et¢ilerde ¢cok az daha yiiksek oldugunu, yumurtact hatlar i¢cinde genetik
varyasyonun kahverengi yumurtacilarda beyaz yumurtacilara goére biraz daha fazla
oldugunu bildirmiglerdir. Benzer sekilde beyaz yumurtac1 populasyonlar i¢inde Beyaz
Leghorn populasyonlarinda genetik varyasyon diger beyaz yumurtact populasyonlara
gore daha diisiik diizeyde bulunmustur. Sonug olarak aragtirmacilar, arastirmadan elde
edilen verilerin genel olarak bu populasyonlarin ge¢misi (tarihi) ile ilgili daha 6nce
yapilan bilimsel ¢aligmalardan elde edilen verilerle uyumlu oldugunu ve son yillarda
ticari tavuk yetistiricilerinin 6zellikle beyaz yumurtacilarda genetik varyasyonun
azalmasi ile kaygilarinda hakli olduklarini bildirmislerdir.

Cuc vd (2006) tarafindan Kuzey Vietnam’da yetistirilen yerel bir itk olan
H’mong tavuklarinda ti¢ farkli populasyondan (Pehieng Cam, Chieng Chan, Chieng
Noi) alinan 36 ornekte 29 mikrosatellit marker kullanarak genetik yapi arastirilmistir.
Toplam 186 allelin tespit edildigi ¢alismada tiim populasyonlarda lokus basina allel
sayist 6.41, Pehieng Cam, Chieng Chan, Chieng Noi populasyonlarinda sirasiyla
gozlenen heterozigotluk 0.60, 0.59,0.66, beklenen heterozigotluklar ise 0.65, 0.62, 066
olarak bildirilmistir. Sonu¢ olarak tiim populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde
oldugu, en kiigiik ikiserli Fst degerinin elde edilgi Pheing Cam ve Chieng Noi
populasyonlarinin  Cheing Chan populasyonuna gore daha yakin oldugu tespit
edilmistir.
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Rajkumar vd (2007) 8 populasyondan (Dahlem Red, Rhode Island Red, White
Leghorn-IWD, White Leghorn-IWF, Bobcock, Vencobb, Aseel ve tanimsiz bir 1irk) 212
tavukta genetik varyasyonu FAO’nun tavuklarda genetik varyasyonun gosterilmesinde
onerdigi 3 di-niikleotid mikrosatellit marker ile arastirmislardir. Calismada lokus basina
elde edilen allel ortalamasimnin 16.6 oldugu, elde edilen toplam 50 allelin 21’inin
ADLO136, 11’inin ADLO158 ve 18’inin ADL0176 lokusunda oldugu bildirilmistir.
Aragtirmada ortalama allel sayisi en diisik WLH-IWD 1rkinda 4.33+£0.59 en yliksek
Asell irkinda 9.00+1.06 tespit edilmistir. Tiim populasyonlarda ise lokus basina diisen
ortalama allel sayisinin 6.46+0.57 oldugu bildirilmistir. Calismada en yiiksek akrabali
yetistirme katsayisi (Fis) degerleri Aseel (0.48) irki ile Rhode Island Red (0.32) ve
Dahlem Red (0.24) saf hatlarinda elde edilmistir. Bu veriler aslinda Rhode Island Red
ve Dahlem Red hatlarinin uzun siire boyunca seleksiyon altinda oldugu gercegini
dogrulamaktadir. Arastirmacilar, sasirtici olarak en yiiksek degerin Aseel irkinda
cikmasini orneklerinin kapali olarak yetistirilen tek siiriiden alinmasina ve bu stirtideki
horoz sayisinin ¢ok az olmasina baglamislardir.

Muchadeyi vd (2007) Zimbabve’nin bes farkli ekolojik bdlgesinde yetistirilen
koy tavuklari (n = 238) ile Malawi (n = 60), Sudan (n = 48) ve alt1 saf hattan (n = 180)
olusan toplam 13 populasyonda genetik yapiyr 29 mikrosatellit lokus kullanarak
arastirmistir. 13 populasyonda 280 allel elde edilmis ve bunlardan 58 tanesinin
Zimbabve tavuk ekotipleri i¢in 6zgiin oldugu tespit edilmistir. Arastiricilar tarafindan
Zimbabve tavuk wrklarinda 6zgiin allel sayisinin ¢ok olmasindan dolayr bu wrklarin
genetik cesitlilik icin bir kaynak olarak degerlendirilebilecegi bildirilmistir. Arastiricilar
yaptiklari filogeni ve Structure analizi sonucu bes degisik ekolojik bolgede yetistirilen
Zimbabve tavuklarinin Sudan, Malawi ve saf hatlardan farkli bir kiime olusturup
ayrildigint ancak kendi iclerinde ayrilmadiklarin1 raporlamislardir. Muchadeyi vd
(2007) elde ettikleri sonuglara dayanarak, tavuklar farkli ekolojik bdlgelerde uzun siire
yetistirildiginde farkli kiimelere ayrilir hipotezini dogrulamamistir. Arastiricilar
tarafindan beyaz ve kahverengi yumurtaci saf hatlarda lokus basina diisen allel sayisinin
benzer oldugu (2.9), etci saf hatlarda ise daha yiiksek (4.3) oldugu bildirilmistir. Benzer
olarak etci hatlarda beklenen ve goézlenen heterozigotluk degerlerinin (0.58, 0.56)
kahverengi (0.40, 0.39) ve beyaz yumurtaci (0.34, 0.32) hatlardan yiiksek oldugunu
tespit etmislerdir.

Granevitze vd (2007) farkli kitalardan farkli yetistirme tarihi olan [seleksiyon
uygulananlar (beyaz, kahverengi yumurtaci saf hatlar ve etci saf hatlar), standart irklar
(bir standart i¢in seleksiyon uygulanan Cin, Avrupa, Asya kokenli irklar), herhangi bir
yetistirme sistemi ya da seleksiyon uygulanmayan yabani irklar, koruma altindaki
irklar] 64 populasyondan 1970 tavukta 29 otozomal mikrosatellit marker kullanarak
genetik yapiyr degerlendirmislerdir. Populasyonlar i¢indeki gozlenen heterozigotluk
degeri 0.20-0.64 araliginda degistigi ve tiim populasyonlarda gézlenen heterozigotluk
ortalamasinin 0.46 oldugu bildirilmistir. En yiliksek ortalama goézlenen heterozigotluk
frekanslarinin bir Cin 1rk1 olan Dagu tavuklarinda (0.64) ve kirmizi orman tavugunda
(Gallus gallus gallus) (0.63) en diisiik ise referans populasyon olarak kullanilan hibrit C
(0.05) populasyonunda tespit edildigi bildirilmistir. 18 populasyonda 20 lokusta toplam
32 6zgiin allel oldugu, en fazla 6zgiin allelin 5 allel ile Vietnam tavuk 1rk1 olan H’'mong
tavuklarinda tespit edildigi, bunu dort 6zgiin allel ile kirmizi orman tavugunun takip
ettigi bildirilmistir. Populasyonlar i¢indeki genetik cesitlilik Avrupa (kiiclik) irklarinda
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disik oldugu, ticari olmayan Asya 1rklarinda ise yiiksek oldugu bunun da
populasyonlarin yetistirilme gecmisi ile uyumlu oldugu belirtilmistir. Uzun siire
seleksiyona ugrayan dort kahverengi yumurtaci hatta gozlenen allel sayisi, gbzlenen ve
beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 3.24, 0.46, 0.50; beyaz yumurtacilarda
sirasiyla 2.96, 0.35, 0.40; etgi saf hatlarda ise sirasiyla 4.02, 0.56, 0.58 olarak
raporlanmistir.  Yetistirme tarzina gore populasyonlari smiflandirarak yapilan
degerlendirmeler sonucu herhangi bir yetistirme sistemi ya da seleksiyon uygulanmayan
yabani 1irklar, koruma altindaki irklar, seleksiyon uygulananlar ve bir 6zellik icin
seleksiyon uygulanan standart irklarda lokus basina allel sayisi sirasiyla 5.46, 4.21,
3.52, 3.17; gozlenen heterozigotluk 0.58, 0.54, 0.49, 0.41; beklenen heterozigotluk ise
0.62, 0.56, 0.52, 0.48 olarak raporlanmustir. Arastiricilar daha o6nceki ¢aligsmalara benzer
olarak etci saf hatlarda genetik varyasyonun yumurtact saf hatlara gore yiiksek
oldugunu, yumurtaci saf hatlar i¢cinde ise kahverengi yumurtacilarda beyaz yumurtaci
saf hatlara gore yiiksek oldugunu belirtmisti. Bu durumun diinyada Beyaz
Leghorn’larin beyaz yumurta iretiminde baskin 1rk haline gelmesinden ve
Leghorn’larin  genetik kokenlerinde kahverengi yumurtacilar kadar ¢ok 1rk
olmamasindan kaynaklanabilecegini belirtmislerdir.

Bodzsar vd (2009) tarafindan Macaristan’da {i¢ farkli enstitii tarafindan korunan
6 yerel tavuk irkinda genetik ¢esitlilik 28 mikrosatellit marker ile incelenerek bazi
Avrupa 1rklar ve ticari hatlarla kiyaslanmistir. Yapilan analizler sonucunda toplam
genetik varyasyonun % 22’sinin Macar irklar1 arasindaki varyasyondan kaynaklandigi
raporlanmistir. Ayrica Structure analiz sonuglarina gére Macar populasyonlar: ayri
kiimelerde yer almistir. Bu sonuglara gore arastiricilar Macar populasyonlarinin genetik
cesitlilige biiylik katki yaptigini ve koruma caligmalarinin devam etmesi gerektigini
onermislerdir.

Zanetti vd (2010) Italya’da koruma kapsaminda bulunan 6 yerli tavuk irkinda
(Ermellinata di Rovigo, Robusta Maculata, Robusta Lionata, Pepoi, Padovana, ve
Polverara) ve referans olarak kullanilan bir melez yumurtact populasyonda toplam 337
bireyde 20 mikrosatellit marker kullanarak genetik varyasyonu belirlemistir. Calismada
toplam 120 allel tespit edilmis ve lokus basina ortalama allel sayis1 5.6 + 2.1, ortalama
PIC degeri 0.546 olarak bildirilmistir. Yerli irklarda ortalama gozlenen ve beklenen
heterozigotluklarin  sirasiyla  0.240-413 ve 0.243-0.413 araliklarinda degistigi
raporlanmistir. Bes yerel irkta ve melez populasyonda Hardy-Weinberg dengesinden
sapma gozlenmistir. Tim populasyonlardaki heterozigot eksikligi (Fit) 0.427, akrabali
yetistirme katsayist (Fis) 0.097 ve genetik farklilasma katsayisinin (Fst) 0.437 oldugu
bildirilmistir. Arastiricilar koruma Onceliklerini belirlemek i¢in Caballero ve Toro
(2002) metodu ile her bir irkin genetik cesitlilige katkisini belirlemistir. Analiz
sonuglarina gore veri setinden bir irkin ¢ikarilmasiyla toplam genetik varyasyondaki
kazang ya da kayip Padovana irkinda +%1.34 ile Ermellinata di Rovigo irkinda -% 4.23
arasinda degismistir. Irklar arasinda en yiiksek genetik cesitlilik kazanci Polverara
irkinda +% 3.48 diger yandan 1rklar i¢cinde en yiiksek genetik ¢esitlilik kayb1 Polverara
irkinda -% 6.78 ile olmustur.

Mtileni vd (2011) Giiney Afrika’da li¢ kdy tavugu populasyonu ile koruma

altindaki dort populasyonda 29 mikrosatellit marker kullanarak genetik cesitliligi
degerlendirmis ve elde edilen verileri referans olarak kullanilan saf hatlardaki
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varyasyonla kiyaslamistir. K&y populasyonlarinda lokus basina ortalama allel sayisi,
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 6.10, 0.63, 0.68, korunan
populasyonlarda ise 3.98, 0.55, 0.56 oldugu bildirilmistir. Yapilan polimorfizm ve
Structure analizi sonuglarina gore arastiricilar koruma altindaki populasyonlar arasinda
onemli genetik varyasyon oldugunu ancak bunun koy tavuklarindan farkli oldugunu
bildirmislerdir. Koruma altindaki siiriilerin kdy tavuklarini kismen temsil ettigini ve
koruma altindaki siiriilere kdylerde yetistirilen tavuklardan yeni bireyler dahil edilmesi
gerektigini onermisglerdir.

Wilkinson vd (2011) ¢ogu Ingiliz k1 olan 24 tavuk populasyondan 685 bireyde
genetik cesitliligi 30 mikrosatellit lokus kullanarak degerlendirmis ve bazi Avrupa
irklart ile kiyaslamiglardir. Caligsmada elde edilen allel sayis1 239, lokus basina ortalama
allel sayisi 7.97 olarak bildirilmistir. En az allel sayis1 2 allel ile MCWO0103,
MCWO0284, MCWO0098 lokuslarinda en cok ise 24 allel ile LEIO092 lokusunda elde
edilmistir. Irklarin Avrupa tavuk irklarina benzer olarak yiiksek derecede farklilastig
(Fst 0.25) bildirilmistir. Arastiricilar ¢alismadaki 24 1rkin g¢ogunun heterozigot
eksikliginden dolay1 (ortalama Fis 0.20) Hardy-Weinberg dengesinden saptigini tespit
etmislerdir. Arastiricilar tarafindan heterozigot eksikliginin nedeninin biiyiik olasilikla
Wahlund etkisi ya da 6rnekleme ile iligkili olabilecegi bildirilmis ve genetik ¢esitliligin
diisiik seviyelerde oldugu hassas irklarin korunmasini gerektigi dnerilmistir.

Bianchi vd (2011) italyan yerli irklar1 olan Ancona ve Livorno irklarinda ve dis
grup olarak kullanilan Fransiz Sasso irklarinda 30 mikrosatellit marker kullanarak
genetik cesitliligi incelemiglerdir. Calismada ortalama gozlenen heterozigotluk,
beklenen heterozigotluk sirasiyla 0.46, 0.53 olarak, akrabali yetistirme katsayisi (Fis)
Ancona 1rkinda 0.251, Livorno irkinda 0.086 olarak tespit edilmistir. Arastiricilar
ozetle, calisilan yerli tavuk irklarinda genetik cesitlilikte kayip oldugunu bildirmislerdir.

Yukarida 6zetlenen ¢aligsmalart arttirmak miimkiindiir. Ancak bu boliimde bu tez
calismasinin da konusunu olusturan saf tavuk hatlar1 iizerinde yapilan caligmalar
Ozetlenmeye caligilmistir.

Vanhala vd (1998) ti¢ White Leghorn hibrit, {i¢ Finnish Landrace saf hat, bir
Rhode Island Red saf hat ve bir broyler hibrit hattindan olusan toplam sekiz tavuk
populasyonunda dokuz mikrosatellit marker kullanarak genetik cesitliligi ve
populasyonlar arasi genetik mesafeyi incelemislerdir. Incelenen tiim mikrosatellit
lokuslarin polimorfik oldugu ve lokus basina allel sayisinin 4 ile 13 arasinda degistigi
bildirilmigtir. Hat basina ortalama heterozigotluk en yiiksek 0.67 ile broyler
populasyonunda en diislik ise 0.29 ile Finlandiya Makela Ltd. sirketine ait Beyaz
Leghorn hattinda bulunmustur. Bazi populasyonlarda ii¢ mikrosatellit lokusun Hardy-
Weinberg dengesinden saptig1 gézlenmistir. Finnish Landrace hatlarinin ikisinde (FJ ve
FK) ortalama heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.304 ve 0.359 olarak diisiik seviyelerde,
diger Finnish Landrace hatti olan FS’de ise yiiksek seviyede (0.613) oldugu
bildirilmistir. Arastiricilar genetik varyasyondaki bu azalmanin nedeninin kiiciik
populasyon biiyiikliiklerinden dolay1 yasanan genetik drift/siiriiklenme olabilecegini
sOylemiglerdir. FS hattinin yetistirildigi populasyon biiyiikliigii FJ ve FK hatlarindan
daha biiyiik bulunmustur.
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Zhou ve Lamont (1999) Leghorn, Jungle Fowl, Fayoumi ve Spanish irklarindan
elde edilen 23 melez tavuk hattinda 42 mikrosatellit lokus kullanarak yaptiklart
calismada 41 lokusun polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Lokuslarda elde edilen allel
sayisinin 1-6 araliginda degistigini, allel genisliginin en diisik 2 bg ile ADLO118
lokusunda (161-163 bg), en genis ise 52 bg¢ ile LEIOI21 lokusunda (262-314 bg)
oldugunu gostermislerdir. Arastiricilar yapilan filogenetik analiz sonrast 23 tavuk
hattinin kokenlerine uygun olarak dort farkli kiimede toplandigini, ¢alismadan elde
edilen sonuclar 1s18inda kendi igerisinde yetistirilmis tavuk hatlarinda genetik
cesitliligin  belirlenmesinde ve kokenlerinin tespitinde mikrosatellit lokuslarinin
kullaniminin dogru ve giivenli oldugunu bildirmislerdir. Kaiser vd (2000) tarafindan iki
etlik pili¢ populasyonunda 59 mikrosatellit lokus ile yapilan benzer bir ¢alismada 57
lokus PCR’da basar1 ile ¢ogaltilmistir. Bu lokuslarin % 98’inin polimorfik oldugu ve
uzun siire seleksiyon yapilmis tavuk hatlarinda genetik cesitliligin gosterilmesinde ve
haritalama ¢aligmalarinda basart ile kullanilabilecegi bildirilmistir.

Tadano vd (2007a) tarafindan dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk irki (Shoukoku,
Koeyoshi, Kurokashiwa, Minohiki, Ohiki, Onagadori, Satsumadori, Toumaru ve
Toutenkou) ile 2 ticari hatta genetik varyasyon (Beyaz Leghorn ve Beyaz Plymouth
Rock) 40 mikrosatellit marker kullanilarak incelenmistir. Beyaz Leghorn hattinda lokus
basina allel sayis1 2.98, gozlenen heterozigotluk 0.471 ve beklenen heterozigotluk 0.469
olarak bildirilmistir. Beyaz Plymouth Rock hattinda ise lokus basina allel sayisinin 3.00,
gbzlenen ve beklenen heterozigotlugun 0.472 oldugu bildirilmistir. Yapilan analizler
sonucunda genetik varyasyonun % 38’inin wrklar arasindaki farkliliktan, % 62’sinin
bireyler arasindaki farkliliktan kaynaklandigi tespit edilmistir. Filogenetik analizler
sonucunda Beyaz Leghorn ve Beyaz Plymouth Rock birlikte diger Japon irklarindan
farkli bir kiimede yer almistir. Uzun kuyruklu Japon irklar1 arasinda Toumaru,
Kurokashiwa ve Koeyoshi irklar1 diger irklarindan daha uzak mesafede yer almistir.
Aragtiricilar elde ettikleri sonuglara gore Beyaz Leghorn ve Beyaz Plymouth Rock
hattinda orta seviyelerde genetik varyasyon oldugunu bildirmislerdir.

Tadano vd (2007b) 12 ticari tavuk hattinda 40 mikrosatellit marker kullanarak
genetik cesitliligi degerlendirmistir. 12 hatta toplam 268 allelin tespit edildigi ¢aligmada
42 allelin (%15.7) bir hat i¢in 06zglin oldugu bildirilmistir. Ortalama go6zlenen
heterozigotluk en diisiik 0.295 ile New Hampshire Red hattinda, en yiliksek 0.664 ile
broyler ana hatt1 olan Beyaz Plymouth Rock A hattinda elde edilmistir. Arastiricilar
Rhode Island Red A ve B hatlarinda gozlenen heterozigotluklar: sirasiyla 0.607, 0.480
beklenen heterozigotluklar1 ise sirasiyla 0.583, 0.473 olarak tespit etmislerdir.
Kahverengi yumurtacilardan RIR A hattinda ortalama allel sayisi, 6zgiin allel sayisi,
PIC ve Fis, degerleri sirasiyla 4.25, 7, 0.523, -0.041; RIR B hattinda ise 3.28, 5, 0.412, -
0.014 olarak bildirilmistir. Beyaz yumurtacilardan Beyaz Leghorn A, B, C hatlarinda
gozlenen ortalama heterozigotluk sirasiyla 0.485, 0.431, 0.480, ortalama allel sayisi
sirastyla 2.90, 2.47, 3.05 olarak bildirilmistir. Aragtiricilar daha onceki caligmalarla
uyumlu olarak genetik ¢esitliligin broyler hatlarinda yumurtaci hatlara gore yliksek
oldugunu, yumurtacilar i¢inde de kahverengi yumurtacilarda daha yiiksek oldugunu
bildirmistir. Genetik mesafe (Da) temelinde yapilan dendograma gore White Leghorn
hatlar1 diger hatlardan biiylik farkliliklar gostermis ve ayri bir kiime olusturmustur.
Gilinlimiizde Leghorn hatlar1 kanatli endiistrisinde beyaz yumurtacilarin biiyiik bir
boliimiinii olusturmaktadir. Ancak Leghorn’larin genetik kdkeninde tek bir irk yani
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Balta Ibikli Leghornlar vardir. Bu nedenle digerlerinden farkli ayri bir kiime
olusturmalart normaldir. Diger yandan diger hatlar arasinda genetik iligski (Plymouth
Rock, Rhode Island Red ve Cornish) kdkenleriyle uyumlu degildir. Ornegin RIR A ve
RIR B ayni1 genetik kdkenden olmasina ragmen dendogramda yakin degillerdir. Bunun
nedeni gegmiste ekonomik o6zellikler i¢in iki verim amagcli yetistirmeye bagli olabilir.
Tadano vd (2008a) dort tavuk hattinda 20 mikrosatellit marker kullanarak Bayesian ve
genetik mesafe temelindeki filogenetik yaklasimlari karsilagtirmislar ve Bayesian
temelli metodun mesafe temelli filogenetik analizlere gore biraz daha yiiksek
performans gosterdigini bildirmislerdir.

Tadano vd (2008b) yedi Japon minyatiir tavuk irki ve varyetesi ile enstiti
korumasi altindaki kirmizi orman tavugu populasyonunda 21 otozomal lokusta 41
mikrosatellit marker ile bu wrklar arasindaki genetik farklilasmay1 degerlendirmislerdir.
Toplam 305 allelin belirlendigi ¢aligmada 27 06zgiin allel saptanmis, 6zgiin allel
frekansinin en fazla kirmizi orman tavugunda (> %20) oldugu bildirilmistir. Kirmizi
orman tavugu ile diger irklar arasinda 6nemli derecede (0.3901 - 0.512) genetik
farkliliklar (Fst) raporlanmigtir. Bireysel kiimeleme kirmizi orman tavugu ve minyatiir
wrklar igin yiiksek genetik farkliliklar gdstermistir ve her populasyon ayri bir grupta yer
almistir. Arastiricilar calismadan elde edilen sonuglara dayanarak her bir minyatiir tavuk
irkinin benzersiz bir gen havuzu oldugunu belirtmislerdir. Tadano vd (2011) yedi Beyaz
Leghorn hattinda genetik farklilagsmay1 40 mikrosatellit lokus kullanarak 6lgmiislerdir.
Yedi hat arasindaki incelemede, her bir hat arasinda onemli derecede farklilasma
gorildigi tespit edilmis, ikiserli Fst degerinin 0.0706-0.2590 araliginda degistigi,
mesafe temelinde yapilan analizlerde ikiserli Fst degeri diisik olan gruplarin
ayrilamadigi, ancak Bayesian kiimeleme analizinde ikiserli Fst degeri diisiik olan
gruplarin bile kokenlerine uygun olarak farkli kiimelere ayrildigi bildirilmistir.
Aragtiricilar sonug olarak Bayesian kiimeleme analiziyle ayni1 kokenden gelen tavuk
hatlarinin bile kokenlerine gore ayrilabilecegini, Bayesian metodunun Neighbor-Joining
metodundan daha etkin oldugunu, ayrica Bayesian metodu ile daha az sayidaki
mikrosatellit markerin tavuk irklarini kokenlerine gére ayirabildigini bildirmislerdir.

Chatterjee vd (2010) ii¢ tanesi Beyaz Leghorn saf hat olmak tiizere alti melez
populasyondan 170 oOrnekte 14 mikrosatellit marker kullanarak populasyonlar arasi
genetik iliskiyi aragtirmiglardir. Calismada kullanilan tiim lokuslarin polimorfik oldugu,
lokus basina elde edilen allel sayisinin 2 ile 6 arasinda degistigi, lokus basina ortalama
allel sayisinin 3.21, etkili allel sayisinin 2.67 oldugu tespit edilmistir. Calismada
ADLO0102 ve MCWO0049 lokuslart i¢in Fis degerleri sirasiyla 0.032 ve 0.08 olarak
bildirilmistir. Bu iki lokus disindaki lokuslar ise negatif Fis degeri almislardir. Pozitif
Fis degerinin ve diisiik polimorfizm seviyesinin saf hatlardaki uzun siiren seleksiyon
calismalarinin bir sonucu olabilecegini bildirmislerdir.

Dorji vd (2011) tarafindan dort Tayland yerli tavuk irki ve ii¢ ticari hattan
toplam 210 tavukta 20 mikrosatellit lokus kullanilarak genetik varyasyon arastirilmistir.
Toplam 227 allelin belirlendigi arastirmada en az allel MCWO0111 lokusunda (6 allel) en
cok ise MCWO0183 ve LEIO166 (16 allel) lokuslarinda elde edilmistir. En yiiksek
beklenen heterozigotlugun 0.79 ile yerli irklar olan Dang, Chee ve Luenghagkhoa’da, en
diisiik ise Isa Brown ticari hattinda oldugu saptanmistir. Arastiricilar yapilan filogenetik
analizler sonucunda dort farkli grup olustugunu, ilk grupta Isa Brown ve Beyaz Leghorn
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hatti, ikinci grupta etlik pili¢ hatti, {iclincli grupta Dang, Chee ve Luenghagkhoa irklari
oldugunu son grupta ise Pradhu Hang Dam 1rki oldugunu bildirmistir. Arastiricilar
Tayland 1wrklarinin ve ticari hatlarin filogenetik analizlerinin daha onceki degisik
molekiiler calismalardan elde edilen sonucglar ile uyumlu oldugunu bu nedenle
mikrosatellit markerlerin genetik cesitlilik ve filogenetik analizlede giivenli oldugunu
bildirmislerdir. Ayrica Taylan hatlarinin birbirleri ile ve ticari hatlarla karigmadigini ve
bu nedenle yetistiriciler ve arastiricilar tarafindan genetik ¢esitlilik i¢in bu 1rklarin
korunmasi ve 1slah programlari ile gelistirilmesi gerektigini 6nermislerdir.

Akaboot vd (2012) kirmiz1 orman tavugu (Gallus gallus), Tayland yerli tavuk
k1 (Gallus domesticus), Pradu Hang Dam ve iki ticari tavuk hattinda (Broyler ve
yumurtact) mikrosatellit markerler ve fonksiyonel genlerdeki polimorfizmleri
kullanarak populasyonlardaki genetik yapiy1 incelemis ve populasyonlar arasindaki
farklar1 belirlemek i¢in bunlari karsilagtirmiglardir. Calismada bes populasyondan 151
tavukta 18 otozomal mikrosatellit lokus ve cesitli verimlerle iligkili bes fonksiyonel
gende altt lokus kullanilarak yapilan arastirmada microsatellit lokuslar igin
populasyonlarda beklenen heterozigotluk ortalamasinin 0.78 ile 0.83 arasinda,
fonksiyonel genlerde ise 0.31 ile 0.43 arasinda degistigi bildirilmistir. Arastiricilar
beklenen heterozigotlugun populasyondaki en biiylik heterozigotluk olasiligi oldugunu
ve teorik olarak fonksiyonel genlerde allel sayisinin mikrosatellit lokuslara gore az
olmasindan dolay1 beklenen heterozigotlugun da az olmasmin normal oldugunu
bildirmislerdir. Calisma sonunda hem mikrosatellit hem de fonksiyonel genlerden elde
edilen verilerden olusturulan filogenetik agaclarin ikisinde de benzer kiimeler elde
edilmigtir. Arastiricilar populasyonlar arasinda ve ig¢indeki benzerlik ve farkliliklarin
belirlenmesinde fonksiyonel genlerinde mikrosatellit markerler gibi etkili oldugunu
bildirmistir.

Tadano vd (2012) Japon yerli tavuk irki olan Nagoya’dan iiretilen 5 yakin
akraba tavuk hattinda genetik cesitliligi ve hatlar arasindaki genetik farklilagsmayi
mikrosatellit polimorfizmi temelinde incelemislerdir. Bes hatta lokus basina ortalama
allel sayis1 2.35-2.85 araliginda, gozlenen heterozigotluk 0.385-0.507 araliginda,
beklenen heterozigotluk 0.404-0.480 araliginda, akrabali yetistirme katsayisi
degerlerinin -0.056-0.074 araliginda degistigi, bu sonuglar ile Nagoya hatlarinin orta
derecede genetik cesitlilik gosterdigi ve yogun akrabali yetistirmeye maruz kalmadigi
bildirilmigtir. Calismada hatlar arasinda ikiserli Fst degerlerinin 0.0224-0.2500
araliginda degistigi, en kiiciik farkliligin bulundugu iki hattin 10 y1l 6nce farkli hatlara
ayrildigr bilgisiyle uyumludur. Calisma sonuclarinin gelecekteki 1slah ve koruma
caligmalarinda kullanilabilecegi bildirilmistir. Tadano vd (2013) Plymouth Rock
irkindan iretilen yedi tavuk hattinda 40 mikrosatellit marker kullanarak genetik
farklilagmay1 ve bu hatlarin koruma Onceliklerini degerlendirmiglerdir. Hatlar arasinda
genetik faklilagsma (ikiserli Fst) 0.201-0.422 araliginda degismistir. Bayesian model
temelinde yapilan kiimeleme analizinde orijinlerine uygun olarak bireyler tek kiimede
toplanmus, karisiklik gdozlenmemistir. Bu sonuglar hatlar arsinda farklilasmanin énemli
derecede olmadigin1 gostermektedir. Arastiricilar koruma onceligine karar vermek igin
her bir hattin genetik gesitlilige katkisini tahmin etmistir. Arastirma sonuglar1 4 ve 7
nolu hatlardaki kaybin % 1.14 ve % 3.44 oldugunu gostermis ve koruma dnceliginin bu
hatlara verilmesi Onerilmistir. Arastiricilar molekiiler markerler ile genetik yapiyr
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tamimlamanin tavuk genetik kaynaklarinin korunmasi igin yapilacak c¢alismalara
yardimci olacagini bildirmistir.

Pham vd (2013) 10 Tayvan ticari tavuk populasyonu, iki egzotik irk ve kirmizi
orman tavugu populasyonunda 22 mikrosatellit marker kullanilarak populasyonlarin
genetik yapilari arastirmiglardir. 22 lokusunun polimorfik bulundugu arastirmada 13
populasyonda toplam 176 allel oldugu, lokus basina allel sayisinin 4-25 araliginda
degistigi, lokus basina ortalama allel sayisinin ise 8 oldugu bildirilmistir. PIC degerinin
dort lokusta 0.5’in altinda diger lokuslarda ise {stiinde oldugu bildirilmistir.
Populasyonlarda goriilen gozlenen ve beklenen heterozigotluk ortalamalar1 sirasiyla
0.439 ve 0.531 olarak tespit edilmistir. Populasyonlarda elde edilen Fis degerlerinin
0.090 ile 0.283 araliginda degistigi, en yiiksek Fis degerinin (0.283) ticari Golden
tavuklarinda oldugu, bunu kirmizi orman tavugu populasyonu (0.223), ticari tavuk
populasyonlarindan B hatt1 (0.220) ve L2 hattinin (0.218) takip ettigi bildirilmistir.
Aragtiricilar bu yiiksek akrabaligin; ticari tavuk populasyonlarinda populasyon
biiyiikliigiinden ve et kalitesi i¢in yapilan yogun seleksiyon uygulamalarindan, kirmizi
orman tavugu populasyonunda ise ¢alisilan 6rnek sayisinin az olmasindan ve rastgele
secilen orneklerin akraba olma olasiligindan kaynaklanabilecegini belirtmislerdir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Bu arastirmada materyal olarak Ankara Tavukguluk Arastirma Istasyonu
bilinyesinde yetistirilen alt1 adet kahverengi yumurtact saf hattan (RIRI, RIRII, BARI,
BARII, L-54 ve COL) alinan kan orneklerinden izole edilen DNA’lar kullanilmistir.
Arastirma her hattan 30’ar 6rnek tizerinde yiiriitiilmistiir.

3.1.1. Calismada kullanmilan aracg ve gerecler

Ormneklerin DNA izolasyonu ve PCR islemleri Akdeniz Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Zootekni Boliimii Genetik Laboratuari’nda yiiriitiilmustiir. Mikrosatelit
fragment analizleri ise Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimii
Genetik Laboratuari’nda bulunan otomatik kapiller fragment analiz cihazi (Fragment
Analyzer — ADVANCED ANALYTICAL, GmbH, Heidelberg, Germany) kullanilarak
yapilmistir. Bu c¢alismada kullanilan ara¢ ve gereglerin tam listesi Cizelge 3.1°de
verilmistir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan arag¢ ve gereglerin listesi

Kullanilan Cihaz Kullanim amaci

DNA izolasyonu ve elektroforez

pH metre (Thermo ORION 3 STAR) tamponlarinin pH' larinin ayarlanmasinda

Kullanilan malzemelerin ve ¢ozeltilerin

Otoklav (Niive OT 020V) .
sterilizasyonunda
Sicak Su Banyosu (Memmert) DNA izolasyonunda
Isiticili Manyetik Karstirict  (YellowLine DNA izolasyonu igin gerekli ¢ozeltilerin
MSH basic) hazirlanmasinda

Tampon c¢ozeltilerin hazirlanmast ve DNA

Calkalayici-Vortex (YellowLine, TTS2) izolasyonunda

DNA izolasyonu ve PCR asamalarinda

Santrifiij (Hettich MIKRO 200) orneklerin santrifiij edilerek ¢oktiiriilmesi

DNA izolasyonu i¢in tampon c¢ozeltilerin

Hassas Terazi (SHIMADZU BX320H) hazirlamada ve jel i¢in agaroz tartilmasinda

Gradient Thermal Cycler 96  o6rnek.

(eppendorf Mastercycler gradient) PCR ile istenilen lokuslarin ¢ogaltilmasi

Yatay Agaroz Jel Elektroforez Takimlari DNA izolasyonu ve PCR firlinlerinin tespit
(BIO-RAD) edilmesinde

Gii¢ Kaynaklari (BIO-RAD PowerPac Basic) Jel elektroforezi igin voltaj ve zamanin

ayarlanmasinda
Jel Goriintiileme ve Analiz Sistemi DNA izolasyonu ve PCR sonuglarinin
(Kodak Gel Logic 212) goriintillenmesinde
Mikro Dalga Firini (Argelik MD 553) Agaroz jellerin hazirlanmasi
Buzdolabi (Beko BK8450T) Ornekler ile bazi sarf malzemelerin
Derin Dondurucu (Beko 797DF) saklanmasi
Fragment Analyzer PCR tirlinlerinin biiyiikliiklerinin
(ADVANCED ANALYTICAL) belirlenmesinde
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3.2. Metot

3.2.1. Kan orneklerinin alinmasi

DNA ekstraksiyonu i¢in kan ornekleri tavuklarin kanat alti toplardamarindan

(Vena cutenea ulnaris) 3 ml’lik EDTA’l1 tliplere ortalama 2’ser ml olacak sekilde
alinmistir. Alman kan 6rnekleri soguk zincir igerisinde, miimkiin olan en kisa siirede
Akdeniz Universitesi Zootekni Boliimii Genetik Laboratuari’na getirilmis ve DNA
izolasyonu yapilincaya kadar -20 °C de muhafaza edilmistir.

3.2.2. Genomik DNA izolasyonu

Bu caligmada genomik DNA molekiiliiniin izolasyonunda Miller vd (1988)

tarafindan bildirilen DNA izolasyon protokolii laboratuar ortaminda optimize edilmis ve
asagidaki sekilde uygulanmstir.

1.

2.
3.

e

10.

11.
12.

13.

14.

15.

-20 °C’de muhafaza edilen kan 6rnekleri ¢oziilene kadar oda sicakliginda (24-25 °C)
bekletilmistir.

Her bir kan 6rneginden 50 pl alinarak 1,5 ml’lik ependorf tiip i¢ine konulmustur.
Omneklerin iizerine 1.000 pl Eritrosit Lisis Tampon Cézeltisi (Cizelge 3.2.) ilave
edilmis ve kisa bir siire vorteksle iyice karistirilarak 10 dakika oda sicakliginda
bekletilmistir.

Bekletme siiresinin sonunda 6rnekler 3.000 rpm de 10 dk santrifiij edilmistir.
Ependorf tiiplerin iist kisminda toplanan sivi kisim (siipernatant) dikkatli bir sekilde
uzaklastirilmistir. Dipte kalan peletlerin (hiicre kismi) rengi gdzlenerek peletlerin
rengi beyaz olana kadar Eritrosit Lisis Tampon Cozeltisi ile tekrar (ortalama 2-3
defa) muamele edilmistir.

Peletlerin {izerine 1.000 pl Fizyolojik Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.2.) eklenmis ve
kisa bir siire karistirilmistir.

Ornekler 3.000 rpm de 10 dk santrifiij edilmis ve santrifiij sonunda sivi kisim
dikkatli bir sekilde tekrar uzaklastirilmistir.

Peletlerin tizerine 600 pl Lisis TE Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.2.) eklenmis ve
peletlerin 1yice ¢oziinmesi saglanmaistir.

(Coziilen peletlerin tizerine 100 pl SDS solusyonu ve 5 pl proteinaz K (20 mg/ml)
eklenerek hafifce karistirllmis ve 65 °C’de 1,5 saat su banyosunda tutulmustur.
Inkiibasyon siiresince her 15 dakikada bir hafifce karistiriimistir.

Inkiibasyondan ¢ikarilan 6rneklerin iizerine 200 pul 6M NaCl Cozeltisi (Cizelge
3.2.) eklenmis ve 15 dk vorteksle iyice karistirilmistir.

Ornekler 10.000 rpm de 10 dk santrifiij edilmistir.

Santrifiij sonunda iistte kalan ve DNA molekiillerini igeren sivi kisim yeni bir
ependorf tlip i¢ine koyulmustur.

Ornekler 10.000 rpm de 5 dk tekrar santrifiij edilmis ve yine {istte kalan s1v1 kisim
yeni bir ependorf tiip i¢ine alinmustir.

Ornekler iizerine 6rnek hacminin iki kat1 hacimde ( yaklasik 1.000 ul) %99,9’luk saf
etil alkolden (20 °C’de saklanan) ilave edilmistir.

Etil alkol ilave edildikten sonra ependorf tiipli DNA iplik¢ikleri kiimelesinceye
kadar 10-15 kez hafifce karigtirilmustir.
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16.

17.

18.

19.

20.

21.

22,

Kiimelesen DNA iplik¢iklerinin tiipiin dibine ¢okmesi i¢in tiip 10.000 rpm de 5 dk
santrifiij edilmistir.

Santrifiij sonunda etil alkol uzaklagtirilarak tlipiin dibine ¢okmiis olan DNA
peletinin iizerine 1.000 pl %70’lik etil alkol ilave edilerek 10.000 rpm de 5 dk
santrifiij edilmistir.

Santrifiij isleminden sonra tiipiin iistiinde yer alan alkol uzaklagtirilmistir.

Tip icindeki alkoliin tamamen uzaklasmasini saglamak amaciyla 6rnekler ceker
ocak i¢inde kurumaya birakilmistir.

Tamamen kuruyan ornekler lizerine 100 ul TE Tampon Cozeltesi (Cizelge 3.2.)
ilave edilmis olup, DNA peletinin ¢dziilmesi i¢in bir gece buzdolabinda +4 °C’de
bekletilmistir.

Genomik DNA izolasyonunun miktar ve saflik kontrollerinin yapilmasinda
NanoDrop Spektrofotometre’den yararlanilmig ve elde edilen veriler bilgisayar
ortamina aktarilmistir.

Orneklerden izole edilen genomik DNA molekiillerinin tek parca olup
olmadiklarmin (kirilip kirilmadigr) kontrolleri %1°lik agaroz jellerinde yapilmistir.

Cizelge 3.2. DNA izolasyonu i¢in kullanilan tampon ¢ozeltilerin molaritesi/miktar1 ve

icerikleri
Tampon Cozelti Molarite/Miktar Icerik
T 0,32 M Sukroz
(E;ltrcif‘lt.Lms Tampon 10 mM EDTA
ozeltisi 5 MM MgCl.
Fizyolojik Tampon 75 mM NaCl
Cozeltisi 25 mM EDTA
. 500 mM Tris-HCI
('5'..5'511.5 UETGZE 20 MM EDTA
Ozest 10 mM NaCl
. e s 10 mM Tris
TE Tampon Cozeltisi 1mM EDTA
. e s 5649 NaCl
6M NaCl Cozeltisi 10 ml’ye tamamlanir Deiyonize H.O

3.2.3. Genomik DNA miktarimin hesaplanmasi

Izole edilen DNA molekiillerinin tek parca olup olmadigi %1°lik agaroz jelde

belirlenmis daha sonra miktarlar1 spektrofotometre kullanilarak tespit edilmistir.

3.2.4. Mikrosatellit lokuslarin belirlenmesi

Tavuk populasyonlarinda genetik yapmin belirlenmesinde, populasyonlar

arasindaki genetik iliskinin ortaya ¢ikarilmasinda kullanilan ¢ok sayida mikrosatellit
lokus vardir. Bu ¢alismada kahverengi yumurtaci saf tavuk hatlarindaki genetik yapinin
ortaya cikarilmasinda FAO’nun tavuklarda genetik cesitliligin tespiti icin Onerdigi
lokuslar ve daha 6nce degisik arastirma gruplar: tarafindan calisilan lokuslar incelenmis

veE

uygun goriilen 22 lokus belirlenmistir. Bu lokuslara ait bilgiler Cizelge 3.3’de

verilmistir.
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Mikrosatellit lokuslarin se¢iminde, daha Once akrabali yetistirilen tavuk
hatlarinda ¢alisilmis olmasi, heterozigotluk ve polimorfizm diizeylerinin yiiksek olmast,
degisik kromozomlar iizerinde olmalar1 gibi kriterlere dikkat edilmistir.
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Cizelge 3.3. Calismada kullanilan mikrosatellit lokuslar

Anneling

Allel

Genbank

R: GAGATGTAGTTGCCACATTCCGAC

Lokus Kromozom Primer Sekansi (5°—3°) C) Genisligi  Erisim No. Kaynak
oo [0 [OTNETITT  w  eon e U
ws | SRGGIOIMONT e N
wme | RORACCOGOMMCE 0 i o g
o |+ OMCOCRINONCISS w0 o xe (u
0000 | R TATCCCCTGGCTGGOAGTTT o0 sseam xss G
w0t | R GTCATTACTGTIATGTITATIGe 60 24370 zsmor G
LTINS, s o Ty
POOTIISNIAG 5 o T
s |2 RMSQIGOMIGRIIGY W e own G
MCWOO0 | | p/GCAAGGAAGATTTTGTACAAAATC  © 179183 oty
wowoon |5 FACSSIOCNOMTIACCIATA o 1svae o
MCW0067 10 F: GCACTACTGTGTGCTGCAGTTT 60 176-186 G31945 (Anonim

2011)
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Cizelge 3.3.lin Devami

Lokus Kromozom Primer Sekansi (5°—3) An(r:gl)ing G?nlilselligi E?f;ﬁla;l;. Kaynak
wovon [ cocoms PSR, @ i
MCWOTS | 5 RTAGCATATGAGTGTACTGAGCTTC 0 135147 oty
MOwoosL | s R CCTGTATGTGGAATTACTTCTC 60 112136 o)
vowon |1 LSCCCHOIGMGICTE e vy
Mewois | 1 R GGCTGATGTAAGAAGGGATGA  © 76100 oty
v |7 IAMGERIRGGNGR 5 e o G
wowa | 1 RSHSTOWMOMONSNS w0 amas e (e
v e e T
v FOAMIANNIINIC e T
MCWO0330 17 F: TGGACCTCATCAGTCTGACAG 60 256.300 G32085 (Anonim

R: AATGTTCTCATAGAGTTCCTGC

2011)




3.2.5. PCR islemi

PCR’da kullanilan kimyasallar, bunlarin PCR karisimindaki miktarlar1 ve
markalar1 Cizelge 3.4 de gosterilmistir. PCR islemi icin 50 ng/pul yogunlugunda
ayarlanan DNA’lar 0,2ml’ lik PCR tiiplerine 2’ser pl konulmustur.

PCR uygulamalari i¢in Eppendorf Master Gradient Thermal Cycler ve Thermo
Scientific Arktik Thermal Cycler kullanilmistir. Cihazlarin kapak sicakligi 102 °C
dereceye ve blok sicakligt 95°C ayarlanmistir. Boylece PCR sirasinda reaksiyon
karistmimin buharlasmasi Onlenmistir. Daha sonra, hazirlanan reaksiyon karigimi
(master mix) her bir PCR tiipiine (38ul +2ul DNA= 40 pl) paylastirilmistir. Her
asamada tliplerdeki reaktorler birbirleriyle iyice karistirtlmigtir.

Cizelge 3.4. PCR reaksiyon karigimi, miktar ve markalar

PCR Bileseni 5% Rl\:it:i‘; ;11 - Marka-Molarite
H20 23.8
MgCl2 4 Fermentas Kat. N0:44713
10X buffer 4 Fermentas Kat. N0:44197
dNTPs 5 LAROVA 10mM.
Forward Primer 0.5 Metabion Int. AG 10 pmol/ul
Reverse Primer 0.5 Metabion Int. AG 10 pmol/pl
Taq 0.2 Fermentas Su/pl Kat. No:EP0405
DNA 2 ~ 50 ng/pl

Bu calisma i¢in optimize edilen PCR programi asagida verilmistir.

[k denatiirasyon 95°C de 5 dk

Denatiirasyon 95°C de 45 sn

Yapigsma Cizelge 3.3. 45 sn 30 dongii
Uzama 72 °C de 50 sn

Son uzama 72 °C de 5 dk

PCR isleminden sonra PCR iiriinlerinin kontrolii %2’lik agaroz jel kullanilarak
yapilmustir.
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3.2.6. Agaroz jel elektroforezi
3.2.6.1. Elektroforez cozeltisi

Elektroforezde  tampon  ¢Ozeltisi  olarak  Tris-Acetate-EDTA  (TAE)
kullanilmistir. Bu ¢ozelti pH: 8.0 olacak sekilde ve 50X yogunlugunda hazirlanarak
(Cizelge 3.5.) 11t suda ¢ozduriilmiistiir. Bu stok ¢ozeltiden 20 ml alip saf su ile 11t’ye
tamamlayarak da 1X’lik TAE buffer hazirlanmistir.

Cizelge 3.5. Elektroforez ve agaroz jellerinin hazirlanmasinda kullanilan stok ve tampon
¢Ozeltilerin bilesimleri

Cozelti Yogunluk Bilesim
242.0 g Tris
Elektroforez/stok jel EOXTAE 57.1 ml Glasiyal asetik asit
tampon ¢ozeltisi 100.0 ml 0.5 M EDTA, pH 8.0
1000.0 ml’ye tamamlanir
Elektroforez/jel tamponu 1X TAE 1/50 50 X TAE’den seyreltme
ve yliriitme tampon ¢ozeltisi yapilir

3.2.6.2. Jelin hazirlanmasi

Calismada, molekiiler biyoloji alanindaki arastirmalara uygun bir agaroz
(peqGOLD Universal Agarose) kullanilmigtir. Daha 6nce yapilan ¢alismalardan alinan
sonuglar ve laboratuarda yapilan denemeler sonucunda %?2 lik agaroz jel en uygun oran
olarak goriilmiistiir. Agaroz, TAE tampon ¢ozeltisi ve ethidium bromide (3 pl) bir erlen
mayerde, homojen bir karigim olmasi amaciyla ara sira karigtirilarak ¢ozdiriilmiistiir.
Bu islem mikrodalgada yapilmistir ve islem sirasinda agarozun yanmamasi igin, jelin
kaynamasina izin verilmeden seffaf bir goriinlime ulasincaya kadar (2-3 dk) 1sitilmis ve
hava kabarciklarinin olmamasina dikkat edilerek elektroforez tepsisine dokiilmiistiir. Jel
donduktan sonra elektroforez tankinin i¢ine alinmis ve jelin iist kismini biraz gegecek
diizeye kadar elektrolit ¢ozeltisi doldurulmustur.

3.2.6.3. PCR iiriinlerinin jele yiiklenmesi

12.5 pl PCR fdriinii 2.5 pl dye (Loading Buffer; yiikleme c¢ozeltisi) ile
boyandiktan sonra olusturulan bu 15 pl karisim jeldeki kuyucuklara dikkatli bir sekilde
yiiklenmistir. Elektroforez islemi sonunda goriintiilenecek olan bantlarin biiyiikliiklerini
saptamak icin ilk kuyucuga 100 b¢ araliklarla bant veren 1.5 kb biiyiikliiglinde DNA
marker (BIORON-Kat.No0:306005) yiikklenmistir. DNA markerin kuyucuga yiiklendigi
miktar ve karigimi Cizelge 3.6°da verilmistir.
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Cizelge 3.6. DNA marker ylikleme karisimi

Bilesen Ismi Miktar1
DNA marker 3ul
IXTAE 9.5 ul
Dye 2.5 ul
Toplam 15 pl

3.2.6.4. Elektroforez islemi

PCR islemi tamamlandiktan sonra ¢ogaltilan DNA orneklerinin biiytlikliiklerine
gbre ayrilmasi ic¢in elektroforez islemi yapilmistir. Elektroforez uygulamasinda, jel
yogunlugu, elektrik akimi ve elektroforez siireleri en net sonucu alabilmek amaciyla,
bir¢ok deneme sonucunda optimize edilmistir.

PCR’da c¢ogaltilan DNA fragmentlerini igeren iriinden yaklasik 15ul jele
yiklenmis ve 75 V’da 90 dk yiiriitiilmiistiir. Boylece ¢ogaltildigi diisiiniilen degisik
biiytikliikteki bantlarin jelde ayrilmasi saglanmistir. Daha sonra bu bantlar gériintiileme
cihazinda UV 151k altinda goriiniir hale getirilmistir.

3.2.7 Mikrosatellit genotiplerin tespiti

Calismada 6 tavuk hattinda toplam 180 6rnek 22 mikrosatellit lokus (Cizelge
3.3.) bakimindan incelenmistir. Fragment analizine bagslamadan 6nce tiim PCR {iriinleri
tek tek agaroz jelde goriintiilenmistir. BoOylece fragment analizi Oncesinde tiim
lokuslarin ¢alistigina emin olunmus ve fragment analizinde ekonomik kayiplarin oniine
gecilmisgtir.

Arastirmada her lokusu i¢in PCR islemi tek tek uygulanmistir. Ancak
genotiplerin belirlenmesi i¢in yapilan fragment analizinde maliyeti diisiirmek amaciyla
coklu (multipleks) okuma yapilmistir. Lokuslar multipleks okuma icin gruplara
ayrilmistir. Lokuslar1 gruplara ayirirken bant biiytikliiklerinin - ayn1  genislikte
olmamasina yani bantlarin ¢akismamalarina dikkat edilmistir. Multipleks okuma igin
ayarlanan gruplar Cizelge 3.7’de verilmistir. Fragment analizleri otomatik kapiller
fragment analiz cihazi kullanilarak yapilmistir. Cihazda fragment biiyiikliiklerinin
tespitinde Advanced Analytical DNF-900 (35-500 bg) kit kullanilmistir. Bu kit 35-500
b¢ araliginda okuma yapabilmektedir. Baska bir ifadeyle bu kitin kullandig1 marker 35-
500 bg araligini gostermektedir.

Ornekler cihaza 96’lik PCR plakalarinda (Axgen PCR-96-FLT-C), ii¢ grup
olarak ve her grupta 3 lokus olacak sekilde yiliklenmistir (Sekil 3.5.). Boylece bir plate
ile ayn1 anda 9 lokusun fragment analizi yapilmistir. Her bir kuyucukta 9 pul PCR iirtinii
(her lokustan 3’er ul) 30 pl dilution buffer ile seyreltilerek toplam 39 pl hacminde
cihaza yiiklenmistir.
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Cizelge 3.7. Fragment analizinde uygulanan multipleks gruplar ve muhtemel allel

genislikleri

Lokus Ismi Muhtemel Allel Genislikleri
LEIO166 354-370
Grup 1 ADLO0268 102-116
MCW0248 205-225
LEI0194 247-287
Grup 2 MCWO0069 158-176
MCW0123 76-100
ADLO0145 116-148
Grup 3 LEI0234 216-364
MCWO0037 154-160
LEIO196 170-212
Grup 4 MCWO0111 96-120
LEI0192 244-370
LEI0228 162-268
Grup 5 MCW0183 296-326
ADLO0112 120-134
MCWO0020 179-185
Grup 6 MCWO0081 112-135
MCW301 260-302
Grup 7 MCWO0067 176-186
MCW0287 228-260
Grup 8 MCWO0078 135-147
MCWO0330 256-300
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Sekil 3.1. Fragment analiz cihazina yerlestirilen bir plakadaki gruplarin goriintiisii
3.2.8 Populasyon yapisi ve genetik varyasyonun degerlendirilmesi
3.2.8.1 Genetik varyasyon analizleri

Bu arastirmanin amaci ticari olarak yetistirilen altt farkli tavuk hattindaki
genetik varyasyonu belirlemek ve bunlar1 karsilastirmaktir. Populasyonlarda varyasyon
degisik parametreler ile Olciilebilir. Gen frekanslar1 (allelik varyasyon) ve
heterozigotluk degerleri populasyonlar ic¢indeki ve arasindaki genetik varyasyonun
belirlenmesinde kullanilan parametrelerdir. Mikrosatelit ¢alismalarinda  genetik
varyasyon tespiti i¢in genellikle allel genislikleri (AG), allel sayis1 (Na) ve etkili allel
sayis1 (Ne), gozlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk (He) ve polimorfizm
bilgi icerigi (PIC) istatistikleri hesaplanmaktadir.

3.2.8.1.1 Allelik varyasyon

Genetik  cesitliligin ~ gosterilmesinde  ilk adim allel frekanslarinin
hesaplanmasidir. Calisilan lokuslarda allelik varyasyonun olmasi genetik cesitliligin
gostergesidir. Bu ¢alismada her bir lokustaki allel frekanslari Nei (1987) tarafindan
bildirilen gen (allel) sayma (counting the number of gene) yontemi kullanilarak,
CONVERT (Glaubitz 2004) paket programu ile hesaplanmustir.

o 2yt Xy
Xi = 2n
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Formiilde;

X; = Ai allelindeki genin frekansi
n = Populasyondaki toplam birey sayisi
n;; ve n;; = Al alleli bakimindan homozigot ve heterozigot birey sayisi

3.2.8.1.2 Allel genisligi (AG)

Allel genisligi (AG) degeri; lokustaki genetik ¢esitliligin bir gostergesidir. Bir
lokustaki allel genisligi populasyondan populasyona degismekle birlikte, yiiksek olmasi
populasyondaki genetik varyasyonun belirlenme ihtimalini artirir. Bu ¢alismada allel
genisliklerinin  belirlenmesinde CONVERT (Glaubitz 2004) paket programi
kullanilmustir.

3.2.8.1.3 Ortalama allel sayis1 (Na)

Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde kullanilan bir diger parametre ise ortalama
allel sayisidir (ns-allelik zenginlik). Lokus basina diisen ortalama allel sayis1 kullanilan
ornek sayisindan etkilenir. Ortalama allel sayis1 ne kadar yiiksek ise populasyondaki
genetik varyasyon da o kadar yiiksektir. Asagidaki formiil ile hesaplanir (Nei 1987).
Ortalama allel sayist POPGENE (Yeh vd 1997) paket programi kullanilarak
hesaplanmustir.

_ X Mg

r

Na

Formilde

Na= Lokus basina diisen ortalama allel sayis1
Ng; = i. lokustaki toplam allel sayist
r = Calismada kullanilan toplam lokus sayis1

3.2.8.1.4 Etkili allel sayisi (ne)

Etkili allel sayisi, bir lokusta tespit edilen allellerin ne kadarinin o lokustaki
genetik varyasyona katki sagladigini gosteren bir parametredir. Kimura ve Crow (1964)
tarafindan gelistirilen bu istatistik allel frekanslar1 lizerinden tahmin edilmekte olup,
kuramsal olarak bir populasyonda var olan tiim allel frekanslari ayni oldugunda
ortalama allel sayisina (Na) esit olmaktadir. Etkili allel sayisinin hesaplanmasinda
POPGENE (Yeh vd 1997) paket programindan yararlanilmistir.

1

Ne = ———
T 2
i=1Pi

Formiilde;
p;2 = 1. allelin frekans1
r = Lokus sayis1
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3.2.8.1.5 Gozlenen heterozigotluk (Ho)

Populasyonlarda genetik varyasyonun ol¢iilmesinde heterozigotluk kullanigh bir
olgtidiir. Gozlenen heterozigotluk; iizerinde durulan lokuslar bakimindan heterozigot
genotiplerin toplam genotiplere orani seklinde hesaplanir. Goézlenen heterozigotluk
degerlerinin belirlenmesinde POPGENE (Yeh vd 1997) paket programindan
yararlanilmigtir.

Heterozigot birey sayisi

Ho =
Toplam birey sayisi

3.2.8.1.6 Beklenen heterozigotluk (He)

Beklenen heterozigotluk (He) oranmin tahmininde, Nei’nin (1987) yansiz
(unbiased) heterozigotluk degeri, gen frekanslar1 kullanilarak tahmin edilmistir. Birden
fazla lokus olmasi halinde ise beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerlerinin
ortalamasi alinir. Beklenen heterozigotluk degerlerinin hesaplanmasinda POPGENE
(Yeh vd 1997) paket programindan yararlanilmistir.

_ 2n(1 - X X%)
R

Formiilde;
n = Populasyondaki toplam birey sayist

X ; =1. allelin frekans1
3.2.8.1.7 Polimorfizm bilgi igerigi (PI1C)

Polimorfizm bilgi igerigi populasyondaki toplam allel sayisindan ve allel
frekanslarindan hesaplanan bir parametredir. Bir genetik markerin ne kadar polimorfik
oldugu ve calisilan lokustaki varyasyonun ne 6l¢iide oldugu hakkinda bilgi verir. Bir
baska deyisle calisilan lokusta markerin ne kadar kullanisli oldugu hakkinda bilgi
vermektedir. PIC degerinin 0.50’nin {izerinde olmasi markerin yiiksek seviyede bilgi
sagladigin1 gostermektedir. PIC degerinin 0.75’den yiiksek olmasi ise lokusun ¢ok daha
yiiksek seviyelerde bilgi verici oldugunu, genetik varyasyon ve genetik haritalama
calismalar1 igin ¢ok kullanisli oldugunu gosterir (Botstein vd 1980). PIC degeri
asagidaki formiil ile hesaplanmaktadir. Calisilan lokuslar icin PIC degerleri
POWERMARKER (Liu ve Muse 2005) paket programi kullanilarak tespit edilmistir.

n

PR

-1 n
i=1 J=i+1

n
PIC=1—ZPi2—2[
=1

l
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Formiilde;

n = Allel sayis1

P; =1. allelin frekansi
P; =]j. allelin frekansi

3.2.8.1.8 Ozgiin (Private) allel

Yalnizca bir populasyonda bulunan allellere 6zgiin (private-benzersiz) allel
denilmektedir. Gen akis1 (gene flow) ve mutasyon orani ile yakindan iliskilidir. Ozgiin
allel ile her bir generasyonda populasyona go¢ eden birey sayisi arasinda dogrusal iliski
vardir. Go6g¢ orant artikga Ozgiin allel sayis1 azalmaktadir. Kapali yetistirilen
populasyonlarda 6zgiin allel sayisiin fazla olmasi beklenir. Ozgiin alleller 1k ya da
populasyon ayriminda kullanilabilirler. Bu ¢alismada 06zgiin allel frekanslarinin
belirlenmesinde CONVERT (Glaubitz 2004) paket program1 kullanilmistir.

3.2.8.2 Akrabal yetistirme katsayisi (Fis) ve F-istatistikleri (Fit, Fis ve Fst)
3.2.8.2.1 Akrabal yetistirme katsayisi (Fis)

Ortak atalardan gelen bireylere akraba, akraba bireylerin ciftlestirilmesine ise
akrabali yetistirme (inbreeding) denilmektedir. Akrabali yetistirme sonucu
populasyonlarda Hardy-Weinberg dengesinden sapma meydana gelmektedir. Akrabali
yetistirme sonucu meydana gelen bu sapmanin nedeni, populasyonda meydana gelen
heterozigot ekisikligi ya da baska bir ifade ile homozigot fazlaligidir. Fis degeri —1 ile
+1 arasinda degismektedir. Negatif degerler heterozigotluk, pozitif degerler ise
homozigotluk fazlaligina isaret etmektedir. Rastgele ciftlesen biliyiik populasyonlarda
Fis degerinin sifir ya da negatif deger almas1 beklenir. Akrabali yetistirme katsayis1 her
saf hatta tiim lokuslar i¢in ve tiim saf hatlarin bir arada diisiiniilmesi ile olusturulan
populasyonda tiim lokuslar i¢in tahmin edilmistir. Akrabali yetistirme katsayilarinin
hesaplanmasinda FSTAT v.1. 2 (Goudet 1995) paket programindan yararlanilmistir.

3.2.8.2.2. F-istatistikleri (Fit, Fis ve Fst) ve ikiserli Fst degerleri

Ciftlik hayvanlarinin 1slahinda seleksiyon islemi ¢ok kullanilan bir yontemdir.
Ozellikle ticari kanatli yetistiriciliginde hibrit materyal elde etmek igin ana baba
hatlarinda yogun seleksiyon uygulanmaktadir. Seleksiyon uygulamasi ile sadece
istenilen verim diizeyine sahip hayvanlara ¢iftlesme sans1 verilmesi bir baska deyisle
rastgele ciftlesmenin uygulanmamasi populasyondaki akrabaligin artmasima neden
olmaktadir. Akrabaligin artmasi iizerinde ¢alisilan lokus ya da lokuslar bakimindan
Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapmaya yani homozigotlugun artmasina yol
acmaktadir. Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapmalar homozigotlasma indeksi
(F, fixation index) olarak ifade edilmektedir. Ayni tiir ya da 1rka ait farkli populasyonlar
(alt populasyonlar - subpopulation) arasindaki genetik gesitliligin incelenmesinde
fiksasyon indeksleri kullanilmaktadir.
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Wright (1965) tarafindan gelistirilen fiksasyon indeksleri ya da F istatistikleri
(Fit, Fis ve Fst) populasyonlarin genetik yapisinin tanimlanmasinda kullanilan en eski
ve en yaygin parametrelerdir. Wright (1965) tarafindan gelistirilen bu metot daha
sonraki yillarda Nei (1977) tarafindan genisgletilmistir. Giiniimiizde populasyonlar arasi
ve populasyon i¢i genetik farklilagmanin degerlendirilmesinde bu parametreler halen
yogun sekilde kullanilmaktadir. F istatistiklerinin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh vd
1997) paket programindan yararlanilmistir.

Fit, Fis ve Fst parametreleri arasindaki iliski asagidaki esitlikte gosterilmistir.

(1—-Fr) =1 = Fs)(1 = Fsr)

Fir, tim populasyonlardaki bireylerin bir arada diistiniilmesi ile olusan yeni
populasyonun Hardy-Weinberg dengesinden sapmasidir. Yani tiim bireylerden olusan
yeni populasyondaki rastgele birlesen iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini
belirleyen bir degerdir. Alt populasyon igerisindeki akrabaligin etkileri ve alt
populasyonlar arasi farklarin etkileri dikkate alinarak hesaplanir. Kisacasi, Fir hem
akrabali yetistirmeden hemde populasyonlar arasi farktan kaynaklanan sapmay1 tespit
etmektedir. Yapilan ¢alismada iizerinde caligilan alt1 saf tavuk hatt1 tek bir populasyon
gibi diisliniilmiis ve ¢alisilan 22 lokus igin tek tek Fir degerleri bulunmustur. Yani,
populasyonda c¢alisilan 22 lokus ig¢in akrabali yetistirme katsayis1 ya da Hardy -
Weinberg dengesinden sapmalart hesaplanmistir. Fit -1 ile +1 arasinda deger alabilir.
+1’e dogru gidildik¢e akrabali yetistirme orami artiyor demektir. Fir degeri asagidaki
formiil ile hesaplanmaktadir.

Hr —Hp
fir =
T

Formiilde;

Hr = Toplam populasyonlardaki heterozigotluk ortalamasi
H, = Alt populasyonlarda gozlenen heterozigotluk ortalamasi

Fis degeri alt populasyonlarda akraba olan bireylerin iginde homolog alleller
arasindaki korelasyonlar1 tanimlar. Bu deger, alt populasyonlardaki akrabali yetistirme
diizeyini ya da alt populasyonlarin Hardy - Weinberg dengesinden sapmasini ifade eder.
Bir bagka deyisle alt populasyonlarda rastgele birlesen iki gametin ortak atadan gelme
ihtimalidir. Fis degeri -1 ile +1 arasinda deger alabilir. Eger Fis degeri negatif olarak
bulunur ise heterozigot fazlaligi, sifir degerine yakin bulunur ise Hardy-Weinberg
dengesinin mevcut oldugu ve pozitif olarak bulunur ise homozigot fazlaligi var
demektir. Ornegin seleksiyon islemi akrabali yetistirmenin artmasia bu da heterozigot
eksikligine neden olabilir. Buna bagh olarak Fis degeri pozitif olur. Disaridan
populasyona gog ise heterozigot fazlaligina, buna bagl olarak da Fis degerinin negatif
olmasina neden olur. Calisilan alt1 farkli saf tavuk hattindan herhangi birinde rastgele
alinan iki bireyden birlesen iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini gosterir. Fis degeri
asagidaki formiil ile hesaplanmaktadir.
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Hs — Ho
T TH

Formiilde;

Hs = Populasyondaki beklenen heterozigotluk ortalamasi
H, = Populasyondaki gozlenen heterozigotluk ortalamasi

Fst, alt populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin 6l¢iimiidiir. Bir bagka
ifade ile alt populasyonlardan rastgele ele aliman iki gametin ortak atadan gelme
ihtimalidir. Bir lokus agisindan populasyonlar1  karsilastirmada  kullanilir.
Populasyonlarda genetik farklilagmalarin 6lgtimiinde en yaygin kullanilan degerdir. Fst
0 ile 1 arasinda bir deger alir. Belirlenen Fst degeri 1° e ne kadar yakin ise alt
populasyonlar ortak atadan oldukg¢a uzaktir denilebilir. Kisacasi, Fst degeri kiiclik
oldugu zaman populasyonlarin arasindaki varyasyon da azdir. Yani iki populasyon
birbirine genetik olarak benziyor demektir. Calisilan alti farkli saf tavuk hattindan
herhangi ikisinde i¢inde rastgele alinan iki bireyden birlesen iki gametin ortak atadan
gelme ihtimalini gosterir.

Eger Fst degeri;

- (0 - 0.05) arasinda bir deger aliyor ise kiigiik bir genetik farklilasma;

- (0.05 - 0.15) arasinda bir deger aliyor ise orta diizeyde farklilagma;

- (0.15 - 0.25) arasinda bir deger aliyor ise biiyiik bir genetik farklilagma;

- (0.25’ ten) biiyiik degerler aliyorsa ¢ok biiylik bir genetik farklilasmanin mevcut
oldugu sdylenebilir (Hartl ve Clark 2007).

Fst degeri asagidaki formiil ile hesaplanmaktadir.

Hr — Hg
Fgr = ———
Hy = Toplam populasyonlardaki heterozigotluk ortalamasi

Hs = Alt populasyondaki beklenen heterozigotluk ortalamasi

Ikiserli Fst degeri populasyonlar arasindaki farklilasmayr gosteren bir
parametredir. Calismada kullamilan populasyonlar1 ikiserli karsilastirarak genetik
farklilasmay1 kiyaslar. ikiserli Fst degeri populasyonda &zgiin allellere gore, orta
frekansa sahip allellerden daha ¢ok etkilenir. Bu ¢alismada populasyonlar arasindaki
genetik farklilagsmanin ikiserli olarak karsilastiriimasinda Arlequin (Excoffier vd 2006)
paket programi1 kullanilmustir.
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3.2.8.3 Genetik farkhiliklar
3.2.8.3.1 Gen akis1 (Nm)

Hartl ve Clark (2007) populasyonlarin birbirlerinden farklilasmasini onleyen
etkenlerden birinin go¢ oldugunu soOylemistir. Nm degeri iki farkli yoOntemle
hesaplanmaktadir. Birinci Nm hesaplama yonteminde 6zgiin allellerin frekanslarindan
yararlanilmaktadir. Ikinci yontemde ise Fst degeri kullanilarak tahmin edilir. Bu
calismada Nm, Fst degerleri kullanilarak tespit edilmistir. Bu ¢alismada POPGENE
(Yeh vd 1997) paket programi kullanilarak hesaplanan Nm degeri asagidaki formiil ile
hesaplanmustir.

0.25(1 — Fgr)
m=————-—
FST

3.2.8.3.2 Genetik farklilasma katsayisi (Gsr)

Populasyon genetigi teorisinde genetik farklilasma katsayisi (coefficient of gene
differentiation) alt populasyonlar arasindaki genetik farklilasma katsayisinin (Fst) tartili
ortalamas1 ya da oransal degeridir ve bazen Fsrt ile gosterilmektedir. Gst degeri
hesaplanirken asagidaki formiil kullanilmistir (Nei 1987).

Calismada heterozigotluklar (Hs, Hr), genetik farklilik (Dst) ve genetik
farklilasma katsayisinin (Gst) hesaplanmasinda GENETIX v. 4.05 (Belkhir vd 2004)

paket programindan yararlanilmistir.

Dgr

Geor = —L

ST= g
Dgr = Hr — Hg

H; = Tim lokuslar iizerinden tiim populasyonun ortalama heterozigotlugu
Hg = Tiim lokuslar tizerinden alt populasyonlarin ortalama heterozigotlugu

3.2.9. Molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Molekiiler marker yontemlerinden (RAPD, AFLP, RFLP, Mikrosatellit vb.) elde
edilen verilenin istatistik analizinde Molekiiler Varyans Analizi (Analysis of Molecular
Varience, AMOVA) kullanilmaktadir. Bu analiz Excoffier vd (1992) tarafindan
Varyans Analizi (ANOVA) formiilleri molekiiler verilere gore diizeltilerek gelistirilen
cok degiskenli bir analiz yontemidir. AMOVA ile toplam genetik varyasyonun; ne
kadarinin  populasyondaki  gruplar  arasindan, ne kadarinin  gruplardaki
populasyonlardan, ne kadarinin ise populasyonlardaki bireylerden kaynaklandigi
belirlenebilir. Kisaca AMOVA testi ile yapilan ¢alismada elde edilen toplam genetik
varyasyonun ne kadari hatlardan, ne kadar1 ayni hat i¢indeki populasyonlardan, ne
kadar1 hat igerisindeki bireylerden kaynaklaniyor tespit edilecektir.
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Eger bir grup (irk) iginde alt populasyonlar varsa varyans analiz tablosu ve
formiilleri Cizelge 3.8’de gosterildigi gibi, eger grup (1rk) tek bir populasyon tarafindan
temsil ediliyorsa varyans analiz tablosu ve formiilleri Cizelge 3.9’da gosterildigi gibi
olmaktadir. Bu ¢alismada AMOVA analizi i¢in Arlequin (Excoffier vd 2006) paket
programi kullanilmistir.

Cizelge 3.8. Bir irk birden fazla populasyon ile temsil edildiginde molekiiler varyans
analizi tablosu ve formiilleri

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler varvans
Kaynag Derecesi(SD) Toplam (KT) Ortalamasi (KO) y
" __2 r_2
n og +no
Gruplar arasi G-1 KT (GA) KT(GA)/ G-1 + 202 + 62
Gruplar Igi KT (PA/GI)/
Populasyonlar P-G KT (PA/GI) (P G ) nof + 202 + o
Arasi )
Populasyonlar :
. . KT (BA/PI)/
ici Bireyler N-P KT (BA/PI) (N o ) 202 + o}
Arasi i
Bireyler I¢i N KT (BI) KT (BI)/N F
Toplam 2N-1 KT (T) o2

Cizelge 3.9. Bir itk bir populasyon ile temsil edildiginde molekiiler varyans analizi
tablosu ve formiilleri

Varyasyon Serbestlik Kareler Toplam Kareler varvans
Kaynagi Derecesi (SD) (KT) Ortalamasi (KO) y
2 2 2
FopulEE i R p-1 KT (PA) KT (PA)/ P-1  0a,* <0
arasi + o¢
Pl N-P KT(BA/PI)  KT(BA/PIY N-P 202 + g2
ici bireyler aras1
Bireyler ici N KT(BI) KT(BI)/N a?
Toplam 2N-1 KT(T) o7
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KT(PA): Populasyonlar aras1 kareler toplami

KT(BA/PI): Populasyonlar igi bireyler arasi kareler toplami
KT(BI): Bireyler ici kareler toplami

P: Toplam populasyon sayisi

N: Toplam birey sayisi

Np: p. populasyondaki birey sayisi

2N?
p
2N = Yper
n-=
P-1
o2 o2+o? o?
For =2 Fp = 22 F = =2
ST U’IZ" IT a% IS O‘f+0‘§

3.2.10. Genetik mesafe tahmini ve filogenetik aga¢ olusturma

Iki populasyon ya da tiir arasindaki genetik mesafe gen farkliliklarini
belirtmektedir. Allel frekanslarindan yararlanilarak oOlgiilmektedir. Genetik mesafe
tahmininde degisik yontemler mevcuttur. En yaygin kullanilan yontemlerden birisi Nei’
nin (1972) genetik benzerlik degerinden hesaplanan, standart genetik uzaklik (D)
yontemi ile bundan tiiretilen yansiz (unbiased) genetik mesafe (Nei 1978) degeridir.

Genetik uzaklik hesaplanirken populasyonlar arasindaki genetik benzerlikten
yararlanilir. Genetik benzerlik (I, genetic identity), mesafe (D) degerleri ile gosterilir.
Bu degerler genellikle geometrik uzakliklarla estir, yani mesafe degeri 0 ise
populasyonlar arasinda fark yok demektir. Eger benzerlik degeri 0 ise populasyonlarda
caligilan mikrosatellit lokus bakimindan hi¢ bir ortak allelin olmadigi sdylenebilir.
Benzerlik 0 ile 1 arasinda deger alirken, genetik mesafe O ile oo arasinda deger alabilir.

D =—Inl"yadaD = —log,I

I = ]’xy
;o \1/2
Ul'y)

]’xy =2Xiyi ],X=2Xi2 ],y =2Yiz
D = Genetik mesafe
I = Genetik benzerlik
J'xy =XveY populasyonlarinda i. allelinin frekanslarinin toplami
J'x =X populasyonunda i. allelin frekansi
J'y =Y populasyonunda i. allelin frekans:
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3.2.10.1 Nei’nin genetik uzakhk (Da) metodu

Mikrosatellit verilerden genetik mesafe tahmininde Nei’nin (1978) genetik
uzaklik (Da) metodu oldukga kullanishdir (Takezaki ve Nei, 1996). Nei’nin (1972)
genetik benzerlik ve yansiz genetik mesafe degeri (Nei 1978) POPTREE (Yeh vd 1997)
paket programi kullanilarak hesaplanmistir.

r

mj
1
N RT
j i

T = Arastirmada kullanilan toplam lokus sayis1
Xij = X Orneginde, j. lokusta 1. allelin frekans1
Vij =Y oOrneginde, j. lokusta i. allelin frekansi
m; = j. lokustaki allel say1s1

Nei’nin genetik mesafe degerlerinden yararlanilarak yapilan kiimeleme
analizlerinde degisik yontemler bulunmaktadir. Kiimeleme analizlerinde en yaygin
kullanilan dendogram metotlarr UPGMA (Unweighted Pair-Group Method with
Arithmetic Mean) ya da NJ (Neighbor Joining, en yakin komsu) metodudur. UPGMA
metodunda populasyonlarin evrim zamani ayni kabul edilerek aga¢ olusturuldugu igin
giiniimiizde NJ daha ¢ok tercih edilmektedir. NJ yonteminde populasyonlar arasindaki
fark dikkate alinmaktadir (Saitou ve Nei 1987). Bu ¢alismada UPGMA dendogrami ve
NJ agac1 POPTREE2 (Takezaki vd 2010) paket programi ile olusturulmustur.

3.2.11 Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Faktoriyel uygunluk analizi (FCA, factorial correspondence analysis), genellikle
3 boyutlu bir diizlemde bireylerdeki farkliligi gorsel olarak ortaya koyan analiz
yontemidir. FCA analizi i¢in GENETIX v. 4.05 (Belkhir vd 2004) paket programindan
yararlanilmagtir.

3.2.12. Genetik yap1 analizi (Structure)

Populasyon genetigi populasyonlar i¢inde ve arasindaki allel frekanslarindaki
varyasyonla ilgilenir. En yaygm kullanilan Wright’in (1965) F istatistikleridir.
Populasyon genetigi ¢alismalarinda genellikle populasyonlar arasindaki benzerlik ya da
farkliliklardan yararlanilarak yapilan genetik mesafe temelli (distance-based methods)
filogenetik algoritmalar kullanilir. Coklu lokuslardan degisik molekiiler markerlerle
elde edilen verilerden yapilan UPGMA ve en yakin komsu (NJ) kiimeleme analizi de
benzer sekildedir. Bu grafiksel yontemlerin uygulanmasimin kolay olmasi yani sira
istatistiki temellerinden kaynaklanan bazi dezavantajlari vardir. Ornegin Fst temelinde
yapilan algoritmalarda son donemde populasyona olan gogler analiz sonuglarini
etkilemektedir Populasyonlarin belirlenmesi orneklerin cografi kokenlerine dayanir.
Ancak populasyonun genetik yapisi her zaman bireylerin cografi kdkenini yansitmaz.
UPGMA ve en yakin komsu (NJ) kiimeleme analizinde kiimeleme sonuglariyla ilave
bilgilerin (bireylerin 6rneklendigi cografi bdlgeler gibi) birlestirilmesi zordur. (Pritchard
vd 2000; Evanno vd 2005).
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Mesafe temelli bu yontemlerdeki eksiklikleri gidermek igin Pritchard vd (2000)
tarafindan model-temelli (model-based method) alternatif bir yontem olan Structure
gelistirilmistir. Structure populasyon yapisini ve populasyonlarin genetik mesafe
ayrimimi gostermede etkili bir yoldur. Structure Bayesian yaklagimi ile K sayis1 kadar
populasyonda (K yani populasyon sayist bilinmese de olur) her bir lokusta tahmin
edilen allel frekanslarini kullanilarak populasyonun genetik yapisini belirlemekte ve ¢ok
sayida lokus bakimindan belirlenen genotiplerden yararlanarak birbirleriyle iliskili olan
bireyleri ait olduklar1 populasyonlara dogru bir sekilde kiimelemektedir.

Structure 2.2° de Mikrosatellit, Cogaltilmis Uzunluk Parga Polimorfizmi
(AFLP), Restriksiyon Uzunluk Parga Polimorfizmi (RFLP), Tek niikleotid Polimorfizmi
(SNPs) marker yontemlerinden elde edilen veriler kullanilabilir (Falush vd 2007).
Populasyonun genetik yapis1 Structure 2.2. (Pritchard vd 2000) programi kullanilarak
belirlenmistir.
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4. BULGULAR ve TARTISMA
4.1. DNA izolasyonu ve PCR Isleminden Elde Edilen Bulgular

Miller vd (1988) tarafindan bildirilen DNA izolasyon protokolii uygulanarak
izole edilen DNA’larin kalite kontrolleri %1°’lik agaroz jelde yapilmistir (Sekil 4.1).
Daha sonra spektrofotometre kullanilarak DNA’larin miktarlar1 belirlenmistir. Elde
edilen DNA miktarlar1 30-500 ng/ul arasinda degismektedir. PCR uygulamasi igin DNA
miktarlart 50 ng/pl miktarina ayarlanmistir.

Sekil 4.1. RIRI hattinda izole edilen bazt DNA’lara ait agaroz jel goriintiisii

Calisilan 22 lokusta istenilen bolgeyi cogaltmak amaciyla izole edilen DNA’lara
Cizelge 3.3.’deki primerler ile PCR iglemi uygulanmistir. PCR isleminin kontrolii i¢in
%2’lik agaroz jel kullanilmistir. Elde edilen bazi agaroz jel goriintiileri Sekil 4.2.-
4.7.°de verilmistir. Calismada kontaminasyonu kontol etmek i¢in negatif kontrol (NK)
kullanilmistir. Marker (M) olarak100 bg aralikla bant veren bir marker secilmistir.

200 bg

Laahe —— — — e ——— — —

Sekil 4.3. RIRII hattinda LEI0234 lokusu i¢in PCR {iriinlerine ait agaroz jel goriintiisii
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200b
S I I —

100bg

Sekil 4.5. BARII hattinda MCW020 lokusu i¢in PCR iiriinlerine ait agaroz jel goriintiisii

300be -—-----

200bg

100be

Sekil 4.7. COL hattinda MCWO0183 lokusu i¢in PCR iiriinlerine ait agaroz jel goriintiisii
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4.2. Mikrosatellit Analizlerinden Elde Edilen Bulgular

Tekrarli bolgeler iceren PCR iiriinlerinin biiylikliiklerini tespit etmek i¢in
uygulanan fragment analizi goriintiileri Sekil 4.8. — 4.13’de verilmistir.

300
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Sekil 4.8. RIRI hattinda MCWO0330 lokusu i¢in fragment analiz cihazindaki jel ve pik

goruntisu
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Sekil 4.9. RIRII hattinda MCWO0123 lokusu i¢in fragment analiz cihazindaki jel ve pik
goruntusu
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Sekil 4.10. BARI hattinda MCWO0067 lokusu i¢in fragment analiz cihazindaki jel ve pik
goruntisu
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Sekil 4.12. L-54 hattinda ADL0112 lokusu i¢in fragment analiz cihazindaki jel ve pik
goruntisu
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Sekil 4.13. COL hattinda LEIO166 lokusu i¢in fragment analiz cihazindaki jel ve pik
goruntisu
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4.3. Sonuclarin Degerlendirilmesi

4.3.1. Saf hatlar icinde lokuslarda tespit edilen gen frekanslar1 ve baz1 genetik
varyasyon olciitleri

Calismada alt1 farkli saf hatta ADLO112 lokusunda bes farkli allel (120, 122,
124, 126, 128) tespit edilmistir. En az allel L-54 hattinda (2 allel) en ¢ok allel ise RIRI,
BARI, ve BARII hatlarinda (4 allel) bulunmustur. Populasyonlarda en yaygin bulunan
allelin 124 bg’lik allel oldugu, en az bulunan allelin ise 120 bg’lik allel oldugu, frekansi
en fazla olan allelin ise 126 bg’lik allel oldugu belirlenmistir. Etkili allel sayis1 (Ne) en
fazla RIRI hattinda (2.780) en az L-54 hattinda (1.291) bulunmustur. Polimorfik bilgi
icerigi (PIC) en yiiksek RIR I hattinda (0.572), en diisiik L-54 hattinda (0.200) elde
edilmigtir. ADLO112 lokusunda en diisiik gen frekanst BARII hattinda 126 bg’lik
allelde, en yiliksek gen frekansi ise L-54 hattinda 128 bg’lik allelde elde edilmistir

(Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1. Calisilan tavuk hatlarinda ADLO112 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi i¢erigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
120 0.000 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000
122 0.086 0.000 0.667 0.518 0.000 0.033
124 0.448 0.117 0.167 0.357 0.130 0.183
126 0.379 0.367 0.100 0.018 0.000 0.783
128 0.086 0.517 0.000 0.107 0.870 0.000
n 29 30 30 28 27 30
Na 4 3 4 4 2 3
Ne 2.780 2.409 2.054 2.453 1.291 1.542
PIC 0.572 0.502 0.475 0.515 0.200 0.309
Fis 0.262 0.612 0.043 -0.432 -0.130 0.816

Genetik yapmin incelendigi alti populasyonda ADLO112 lokusunda elde edilen
allel sayis1 (5 allel), Muchadeyi vd (2007) tarafindan Zimbabve’nin bes farkli ekolojik
bolgesinde yetistirilen koy tavuklarinda ADLO112 lokusunda elde edilen allel
sayisindan (7 allel) distiktir. Pham vd (2013) tarafindan Tayvan’daki 10 ticari
populasyonda elde edilen allel sayist1 ile (5 allel) benzerdir. Bu c¢alismada
populasyon/hat temelinde elde edilen allel sayilar1 (Cizelge 4.1) Mtileni vd (2011)
tarafindan Gliney Afrika’da yetistiriciligi yapilan {i¢ yerli irk olan Ovambo, Venda ve
Eastern Cape irklarinda elde edilen allel sayilarindan (sirasiyla 5, 4 ve 5 allel) daha
diisiik bulunurken, Giiney Afrika Tarim Bakanlig tarafindan koruma altinda bulunan
dort populasyonda (Venda, Ovambo, Nacked Neck, Potchefstroom Koekoek) elde
edilen allel sayilariyla (sirasiyla 2, 4, 3 ve 3 allel) benzerlik gostermektedir. Koruma
altinda bulunan kapali populasyonlar ile uzun siire seleksiyona maruz kalmis ticari
populasyonlarda allel sayilar1 bakimindan az da olsa bir azalma oldugu sdylenebilir.
Pham vd (2013) tarafindan 10 ticari populasyonda ADLO112 lokusu i¢in PIC degeri
0.564 olarak bildirilmistir. Bizim ¢alismamizda ise populasyonlarda PIC degeri 0.200
ile 0.572 araliginda degismistir. Botstein vd (1980) PIC degerinin 0.50 degerinin
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iistiinde olmasi durumunda lokusun yliksek derece polimorfik ve bilgi verici oldugunu
bildirmislerdir. Eger polimorfik bilgi icerigi 0.25 ile 0.50 degerleri arasinda ise
kullanilan markerin orta derecede bilgi verici oldugu sodylenebilir. RIRI, RIRII ve
BARII hatlarinda ADLO112 lokusunun yiiksek derecede polimorfizm gosterdigi ve
genetik varyasyonu belirlemede ¢ok kullanislhi oldugu sdylenebilir. Bunun aksine
ADLO0112 L-54 hatt1 i¢in kullanish bir lokus degildir. ADLO112 lokusu BARI ve COL
hatlar1 i¢in orta seviyede bilgi vericidir.

Alt1 saf hatta ADL0145 lokusunda sekiz farkli allel (114, 116, 118, 120, 122,
124, 126, 132) gozlenmistir. RIRI, RIRII, L-54, COL hatlarinda lokus basina allel
sayillar1 5 iken BARI ve BARII hatlarinda lokus basina allel sayilar1 4 olarak
belirlenmistir. Allel sayilarmin birbirine yakin goriiniiyor olsa da etkili allel sayilari
arasinda farklar vardir. Etkili allel sayis1 3.045 ile en yiiksek BARI hattinda, en diisiik
ise 1.524 ile RIRII hattinda tespit edilmistir. Populasyonlarda goriilen en yaygin allel
126 bg’lik allel, en nadir goriilen ise 132 bg’lik alleldir. Frekans: en diisiik olan allel
RIRI hattinda 114 bg’lik allel iken, frekansi en yiiksek olan allel RIRII hattindaki 126
b¢’lik alleldir. PIC degeri en yiiksek BARI ve L-54 hatlarinda (0.608), en diisiik ise
RIRII hattinda (0.323) belirlenmistir (Cizelge 4.2). Bu lokus RIRI, BARI, L-54 ve COL
hatlar i¢in oldukg¢a kullanislidir.

Cizelge 4.2. Calisilan tavuk hatlarinda ADLO145 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayis1 (Ne),
polimorfizm bilgi icerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
114 0.018 0.033 0.231 0.607 0.000 0.033
116 0.054 0.000 0.423 0.036 0.000 0.383
118 0.107 0.117 0.000 0.000 0.500 0.000
120 0.000 0.000 0.000 0.054 0.172 0.000
122 0.000 0.017 0.000 0.000 0.034 0.017
124 0.500 0.033 0.038 0.000 0.241 0.150
126 0.321 0.800 0.308 0.304 0.000 0.417
132 0.000 0.000 0.000 0.000 0.052 0.000
n 28 30 26 28 29 30
Na 5 5 4 4 5 5
Ne 2.717 1.524 3.045 2.150 2.925 2.903
PIC 0.570 0.323 0.608 0.463 0.608 0.589
Fis 0.001 0.623 0.330 0.017 0.231 0.051

ADLO0145 lokusu bakimindan bu ¢alismada elde edilen allel sayist (8 allel),
Zhou ve Lamont (1999) tarafindan Leghorn, Kirmiz orman tavugu, Fayoumi ve
Ispanyol irklarindan elde edilen 23 melez tavuk hattinda ADLO0145 lokusunda elde
edilen allel sayisindan (6 allel) ytliksektir. Zhou ve Lamont (1999) ADL0145 lokusu i¢in
allel genisligini 116-148 b¢ olarak bildirmistir. Bizim c¢aligmamizda allel genisligi
benzer olarak 114-132 b¢ araliginda belirlenmistir. Pratap vd (2014) tarafindan
Kadaknath ve Beyaz Leghorn populasyonlarinda ADL0145 lokusunda elde edilen allel
sayilar sirasiyla 3 ve 2 olarak, etkili allel sayilar1 ise 2.31 ve 2.00 olarak bildirilmistir.
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Caligilan alt1 saf hatta elde edilen allel sayis1 Pratap vd (2014) tarafindan bildirilen
degerlerden yiiksektir. Ancak etkili allel sayilar1 arasinda ¢ok biiyiik farkliliklar yoktur.

Caligilan alt1 populasyonda ADL0268 lokusunda 13 allel (104, 106, 108, 110,
112, 114, 116, 118, 120, 122, 124, 126, 128) belirlenmistir. En az allel BARI
populasyonunda (5 allel), en ¢ok ise L-54 populasyonunda (9 allel) tespit edilmistir.
Populasyonlarda etkili allel sayis1 ve PIC degerleri sirasiyla 2.59-4.36 ve 0.57-0.74
araliklarinda degismektedir (Cizelge 4.3). Bu lokus tiim hatlarda oldukga bilgi vericidir.

Cizelge 4.3. Calisilan tavuk hatlarinda ADL0268 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayisi (Ne),
polimorfizm bilgi icerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayist (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COoL
104 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000 0.033
106 0.339 0.150 0.000 0.000 0.040 0.567
108 0.000 0.017 0.000 0.000 0.280 0.000
110 0.071 0.050 0.052 0.069 0.040 0.067
112 0.000 0.133 0.414 0.552 0.000 0.000
114 0.000 0.033 0.172 0.190 0.040 0.050
116 0.446 0.350 0.155 0.121 0.100 0.050
118 0.000 0.250 0.207 0.034 0.000 0.233
120 0.018 0.000 0.000 0.034 0.360 0.000
122 0.000 0.000 0.000 0.000 0.040 0.000
124 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
126 0.107 0.000 0.000 0.000 0.080 0.000
128 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000
n 28 30 29 29 25 30
Na 6 8 5 6 9 6
Ne 3.015 4.358 3.696 2.761 4.325 2.589
PIC 0.612 0.738 0.689 0.601 0.738 0.571
Fis -0.428 0.022 0.400 0.313 -0.177 -0.015

ADLO0268 lokusu bakimindan literatiir incelendiginde allel genisliklerinin ¢ok
degisken oldugu goriilmektedir. Ornegin Bianchi vd (2011) Ancona ve Livorno irkinda
allel genisligini 102-216 bg¢ arasinda bulurken, Dorji vd (2011) dort Tayland irki ve {ig
ticari 1rkta allel genisligini 90-153 bg araliginda tespit etmistir. Bizim ¢alismamizda elde
edilen allel genislikleri (104-128 bg) yukaridaki iki ¢alisma ile uyumlu olsa da diger
caligmalara gore biraz fazladir. Tadano vd (2007a) dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk
irkinda 102-110 bg araliginda, Tadano vd (2007b) 12 ticari tavuk hattinda 98-110 bg
araliginda, Kaya ve Yildiz (2008) Denizli ve Gerze irklarinda 93-113 bg araliginda,
Zanetti vd (2010) koruma altindaki alt1 populasyonda 104-119 bg¢ araliginda, Mtileni vd
(2011) ¢ yerli 1k, dort koruma altindaki 1irk olmak tizere yedi populasyonda 104-116
b¢ aralifinda, Pham vd (2013) 10 ticari populasyonda 102-114 araliginda
bildirmislerdir. Bu ¢alismada tiim populasyonlarda gozlenen allel sayis1 13, hat bazinda
elde edilen allel sayilar1 ise 5 ile 9 arasinda degisirken, etkili allel sayis1 2.59-4.36
araliginda degismistir. Gozlenen allel sayilar1 bakimindan elde edilen sonuglar Tadano
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vd (2007a), Tadano vd (2007b), Kaya ve Yildiz (2008), Zanetti vd (2010), Mtileni vd
(2011) ve Pham vd (2013) tarafindan bildirilen degerlerden yiiksektir.

Allel sayist populasyonlarda genetik cesitliligin gdsterilmesinde kullanilan
parametrelerden biridir. Bu calismada ADL0268 lokusunda elde edilen yliksek allel
sayist populasyonlarda bu lokus i¢in yiiksek genetik varyasyonu isaret etmektir. Uzun
siire kapali populasyonlar halinde yetistirilen ve seleksiyon uygulanan bu saf hatlarda
allel sayilarinin yiiksek ¢ikmasi ilk bakista sasirtici gelebilir. Ancak daha 6nce Materyal
Metot kisminda agiklandigi lizere bu hatlar birden fazla tavuk irki kullanilarak elde
edilmistir. Ayrica mikrosatellit bolgeler yiiksek seviyede mutasyon oranina sahiptir. Bu
hatlardaki tespit edilen yiiksek allel sayisi, hatlarin kokenleri ve yiiksek mutasyon orani
ile agiklanabilir.

ADLO0268 lokusunda elde edilen Fis degerlerine bakildiginda, RIRI, RIRII, L-54
ve COL hatlarinda akrabal1 yetistirmenin bir tehdit olusturmadig: goriilmektedir. Ancak
BARI ve BARII hatlarindaki akrabalik seviyesinin yiiksek oldugu ve populasyonun
gelecegi icin bir tehdit olusturuldugu sdylenebilir.

Cizelge 4.4. Calisilan tavuk hatlarinda LEI0094 lokusunda tespit edilen allel frekanslari,
gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), polimorfizm bilgi igerigi
(PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
245 0.000 0.000 0.000 0.000 0.054 0.037
247 0.089 0.018 0.000 0.000 0.143 0.037
249 0.018 0.036 0.086 0.000 0.000 0.000
251 0.000 0.054 0.276 0.000 0.036 0.000
253 0.000 0.018 0.034 0.000 0.054 0.000
255 0.071 0.000 0.000 0.071 0.000 0.000
257 0.036 0.000 0.052 0.000 0.000 0.000
261 0.179 0.089 0.069 0.071 0.000 0.204
263 0.393 0.732 0.224 0.339 0.000 0.556
265 0.214 0.000 0.259 0.482 0.000 0.074
267 0.000 0.054 0.000 0.036 0.071 0.000
269 0.000 0.000 0.000 0.000 0.643 0.000
279 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.093
n 28 28 29 28 28 27
Na 7 7 7 5 6 6
Ne 4.051 1.812 4.778 2.785 2.243 2.725
PIC 0.719 0.431 0.760 0.579 0.527 0.596
Fis 0.446 0.378 0.058 0.784 0.244 0.430

Yapilan arastirmada LEI0094 lokusu bakimindan 13 allel (245, 247, 249, 251,
253, 255, 257, 261, 263, 265, 267, 269, 279) tespit edilmistir. En az allel sayis1t BARII
hattinda (5 allel), en ¢ok allel sayis1 RIRI, RIRII ve BARI hatlarinda (7 allel) elde
edilmistir. Etkili allel sayis1 1.812 (RIRII) ile 4.778 (BARI) araliginda degismistir. PIC
degeri 0.760 ile en yliksek BARI hattinda bulunurken, en diisiik 0.431 ile RIRII hattinda
hesaplanmistir. LEI0094 lokusu i¢in populasyonlarda en yaygin bulunan allel 261 bg’lik
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allel, en nadir goriilen allel ise 269 ve 279 bg¢’lik allellerdir. Frekansi en fazla olan allel
RIRII hattinda 263 bg’lik allel iken, en diisiik olan allel RIRI hattinda 249 ve RIRII
hattindaki 247 ve 253 b¢’lik allellerdir (Cizelge 4.4).

Daha onceki c¢alismalar incelendiginde, LEI0094 lokusunda en yiiksek allel
sayilart Granevitze vd (2007) tarafindan farkli kitalarda 64 populasyonla yapilan
caligmada (22 allel) ve Muchadeyi vd (2007) tarafindan Zimbabve poupulasyonlarinda
yapilan calismada (18 allel) bildirilmistir. Bizim tiim populasyonlarda elde ettigimiz
allel sayist (13 allel) yukaridaki c¢alismalara gore diisiiktiir. Ancak Cuc vd (2006)
tarafindan H’mong tavuklarinda gozlenen allel sayis1 (13 allel) ve Dorji vd (2011)
tarafindan dort Tayland irk1 ve ii¢ ticari irkta elde edilen allel sayilar1 (15 allel) ile
uyumludur. Farkli cografi bolgelerden toplanan 1rklarda ya da populasyon sayisinin ¢ok
oldugu calismalarda allel sayisinin ¢ok olmasi beklenilen bir durumdur. Zanetti vd
(2011) koruma altindaki dort irkta 10 allel, Zanetti vd (2010) koruma altindaki alti
populasyonda 7 allel, Tadano vd (2008b) yedi Japon minyatiir tavuk irkinda 8 allel,
Tadano vd (2012) Nagoya tavuk irkindan iiretilen 5 yakin akraba tavuk hattinda 5 allel
olarak bildirmistir. Populasyon bazinda en diisiik allel sayis1 5 ile BARII hattinda, en
yiiksek 7 ile RIRI, RIRII ve BARI hatlarinda elde edilmistir. Benzer olarak Mtileni vd
(2011) tarafindan koruma altindaki dort irkta gézlenen allel sayisilarinin 4-6 arasinda
degistigi bildirilmistir. Bu tez ¢alismasinda elde edilen allel geniglikleri daha 6nce
Zanetti vd (2010) tarafindan bildirilen allel genisligi (251-283 bg), Dorji vd (2011)
tarafindan bildirilen allel genisligi (227-362), Bianchi vd (2011) tarafindan bildirilen
allel genisligi (247-287) ve Tadano vd (2008b) tarafindan bildirilen allel genislikleri
(247-283 bg) ile uyumludur. Elde edilen allel sayilari, PIC degerleri ve gozlenen allel
sayilar1 dikkate alindiginda LEI0094 lokusunun tavuklarda genetik cesitliligin
arastirildig calismalar i¢in uygun bir lokus oldugu goriilmektedir.

Tiim populasyonlarda LEI0166 lokusunda toplam 8 allel gézlenmistir. Allel
genislikleri RIRI hattinda 348-358 bg, RIRII hattinda 350-354 bg, BARI hattinda 348-
358 bg, BARII hattinda 350-360 bg, L-54 hattinda 354-362 bg¢ ve COL hattinda 350-360
b¢ araliginda degismistir. RIRI, RIRII, BARII ve L-54 hatlarinda 3 allel, COL hattinda
4, BARI hattinda ise 6 allel gozlenmistir. Etkili allel sayisi en diisiik 1.268 ile RIRII
hattinda, en yiikksek 3.411 1ile BARI hattinda hesaplanmistir. PIC degerlerine
bakildiginda LEIO166 lokusunun BARI, BARII ve L-54 hatlar i¢in yiiksek derecede
bilgi verici oldugu, RIRI ve COL hattinda orta seviyede bilgi verici oldugu, ancak RIRII
hattinda genetik ¢esitliligin tespitinde kullanigli bir marker olmadigi sdylenebilir
(Cizelge 4.5).

Bu tez caligmasinda tiim populasyonlarda LEIO166 lokusu bakimindan (8 allel)
ve alt1 farkli saf hattin her birinde elde edilen gozlenen allel sayilar1 (Cizelge 4.5)
Muchadeyi vd (2007), Mtileni vd (2011), Zanetti vd (2011) tarafindan bildirilen
degerler ile uyumlu iken, Dorji vd (2011) tarafindan dort Tayland irki ve {i¢ ticari irkta
elde edilen allel sayilarindan (16 allel) diisiiktiir. Bu farkliligin populasyon yapilarindan
kaynaklandigi ve normal oldugu diistiniilmektedir. Calismada tespit edilen allel
genislikleri (348-362 bg), Mtileni vd (2011) ve Bianchi vd (2011) tarafindan bildirilen
fragment biiytikliikleri ile uyumludur.
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Cizelge 4.5. Calisilan tavuk hatlarinda LEIO166 lokusunda tespit edilen allel frekanslari,
gbzlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), polimorfizm bilgi icerigi
(PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
348 0.167 0.000 0.103 0.000 0.000 0.000
350 0.000 0.083 0.448 0.310 0.000 0.050
352 0.783 0.033 0.017 0.000 0.000 0.817
354 0.000 0.883 0.224 0.362 0.463 0.000
356 0.000 0.000 0.034 0.000 0.000 0.017
358 0.050 0.000 0.172 0.000 0.148 0.000
360 0.000 0.000 0.000 0.328 0.000 0.117
362 0.000 0.000 0.000 0.000 0.389 0.000
n 30 30 29 29 27 30
Na 3 3 6 3 3 4
Ne 1.553 1.268 3.411 2.987 2.580 1.463
PIC 0.319 0.199 0.665 0.591 0.532 0.295
Fis 0.174 0.847 0.042 -0.227 0.172 0.174

LEIO192 lokusunda gozlenen toplam allel sayis1 20 olarak tespit edilmistir.
Hatlarda ise gozlenen allel sayis1t 3 (COL) ile 7 (BARI) aralifinda, etkili allel sayisi
1.410 (COL) ile 4.225 (BARI) araliginda degismektedir. PIC degerine bakarak LEI0192
lokusunun genetik ¢esitlilik ¢alismalarinda tiim hatlarda kullanilabilir oldugu, RIRI ve
BARI hatlarinda ise yiiksek derecede bilgi verici oldugu sdylenebilir (Cizelge 4.6).

Bu caligmada tiim populasyonlarda LEI0192 lokusunda elde edilen allel sayist
(20 allel) Pham vd (2013) tarafindan Tayvan’daki 10 ticari populasyonda elde edilen
allel sayisindan (25 allel) ve Hillel vd (2003) tarafindan 52 tavuk populasyonunda
gozlenen allel sayisindan (23 allel) diisiik iken, Bianchi vd (2011) tarafindan Italyan
Ancona ve Livorno irklarinda bildirilen allel sayisindan (10 allel) yiiksektir. Pham vd
(2013) tarafindan allel genisligi 234-332 bg araliginda, Bianchi vd (2011) 244-370 bg
araliginda oldugu bildirilmistir. Bu tez ¢aligmasinda ise tiim populasyonlarda allel
genisligi bu araliklardan farkli olarak 256-402 bg¢ olarak belirlenmistir. Tim
populasyonlarda allel genisligindeki biiyiik fark ve gbzlenen allel sayilarma bakildig
zaman bu lokusun polimorfizm belirlemede uygun oldugu disiiniilebilir. Ancak
hatlardaki allel sayilar1 ve oOzellikle etkili allel sayilarina bakildiginda LEIO192
lokusunun saf tavuk hatlarindaki genetik varyasyonu belirlemede pek uygun olmadig:
goriilmektedir. Ozellikle RIRII, L-54 ve COL hatlarinda etkili allel sayilarinin gok
diisiik oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.6). PIC degerleri de bu goriisii desteklemektedir.
Bir lokusu allel sayisindan ziyade etkili allel sayis1 ve PIC degeri ile degerlendirmenin
daha isabetli olacag1 diistiniilmektedir. LEIO192 lokusu allel genislikleri bakimindan
oldukca degiskendir. Bu lokusun diger lokuslara gore mutasyona daha agik oldugu
distiniilmektedir.
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Cizelge 4.6. Calisilan tavuk hatlarinda LEI0192 lokusunda tespit edilen allel frekanslari,
gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), polimorfizm bilgi igerigi
(PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
256 0.000 0.000 0.233 0.067 0.793 0.100
260 0.000 0.150 0.000 0.000 0.000 0.000
272 0.000 0.000 0.000 0.000 0.138 0.000
284 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067
286 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.833
288 0.036 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000
290 0.107 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
292 0.250 0.000 0.000 0.000 0.034 0.000
296 0.054 0.733 0.000 0.000 0.000 0.000
300 0.036 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
302 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000 0.000
304 0.089 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
306 0.429 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
310 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 0.000
352 0.000 0.000 0.150 0.000 0.034 0.000
354 0.000 0.000 0.333 0.433 0.000 0.000
362 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000
392 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000
394 0.000 0.000 0.217 0.483 0.000 0.000
402 0.000 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000
n 28 30 30 30 29 30
Na 7 4 7 4 4 3
Ne 3.689 1.763 4.225 2.346 1.537 1.410
PIC 0.693 0.401 0.725 0.482 0.323 0.271
Fis 0.282 -0.061 0.013 -0.145 0.423 0.328

LEIO196 lokusu bakimindan tiim populasyonlarda goézlenen allel sayisi 14
olmustur. Tavuk hatlarinda gozlenen allel sayist 3 (COL ve RIRII) ile 7 (RIRI)
araliginda degismistir. Etkili allel sayilarmin ise 1.227 ile (COL), 3.564 (BARII)
araliginda degistigi hesaplanmistir. LEI0196 lokusu COL tavuk hatt1 disinda diger tiim
populasyonlar i¢in kullanighdir. Allel genislikleri RIRI hattinda 180-194 bg, RIRII
hattinda 182-186 bg, BARI hattinda 192-202 b¢, BARII hattinda 192-204, L-54 hattinda

178-198 bg¢ ve COL hattinda 174-184 bg araliginda degismistir (Cizelge 4.7).

Tiim populasyonlarda LEI0196 lokusu bakimindan tespit edilen gozlenen allel
sayis1 (14 allel), Tadano vd (2007b) tarafindan 12 ticari tavuk hattinda yapilan
arastirmada elde edilen allel sayisi ile (15 allel) ve Tadano vd (2008b) tarafindan yedi
Japon minyatiir tavuk 1rki ve varyetesi ile enstitii korumasi altindaki kirmizi orman
tavugu populasyonunda yapilan ¢aligmada elde edilen allel sayis1 (13) ile benzerdir.
Ayrica Tadano vd (2007a) tarafindan dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk irkinda yapilan
caligmada bulunan allel sayisindan (11 allel) yliksektir. Bu ¢aligmada elde edilen etkili
allel sayilar1 ve PIC degerleri 1s1¢inda COL hatt1 i¢in LEI0196 lokusunun genetik
varyasyonun tanimlanmasi bakimindan uygun olmadig: diistiniilmektedir.
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Cizelge 4.7. Calisilan tavuk hatlarinda LEIO196 lokusunda tespit edilen allel frekanslari,
gbzlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), polimorfizm bilgi icerigi
(PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
174 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050
176 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.900
178 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000
180 0.052 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
182 0.034 0.071 0.000 0.000 0.000 0.000
184 0.724 0.589 0.000 0.000 0.000 0.050
186 0.086 0.339 0.000 0.000 0.450 0.000
190 0.017 0.000 0.000 0.000 0.267 0.000
192 0.017 0.000 0.069 0.033 0.000 0.000
194 0.069 0.000 0.483 0.150 0.000 0.000
196 0.000 0.000 0.293 0.433 0.000 0.000
198 0.000 0.000 0.017 0.233 0.233 0.000
202 0.000 0.000 0.138 0.033 0.000 0.000
204 0.000 0.000 0.000 0.117 0.000 0.000
n 29 28 29 30 30 30
Na 7 3 5 6 4 3
Ne 1.848 2.139 2.915 3.564 3.025 1.227
PIC 0.441 0.448 0.601 0.680 0.609 0.177
Fis 0.561 0.675 0.592 0.549 0.021 0.295

Tiim populasyonlar bir arada diisliniildiigiinde LE10228 lokusunda gézlenen allel
sayist 23 olarak belirlenmistir. Populasyonlarda gozlenen allel sayis1 5 (RIRII ve
BARII) ile 9 (L-54) araliginda tespit edilirken, etkili allel sayis1 ise 2.775 (BARI) ile
5681 (L-54) araliginda hesaplanmistir. PIC degerleri tiim populasyonlarda 0.5
degerinden yiiksektir. Bu nedenle LEI0228 lokusunun tiim populasyonlarda yiiksek
derecede polimorfik oldugu sdylenebilir (Cizelge 4.8).

LEI0228 lokusu bakimindan tiim populasyonlarda gozlenen allel sayis1 (23 allel)
Tadano vd (2007b) tarafinda 12 ticari tavuk hattinda yapilan arasgtirmada elde edilen
allel sayisindan (16 allel) ve Tadano vd (2008b) tarafindan yedi Japon minyatiir tavuk
irkinda tespit edilen gozlenen allel sayisindan (17 allel) ytiksektir. Allel genislikleri her
iki caligmada bildirilen allel genislikleri ile uyumludur. Allel genisliginin biiyiik olmasi,
hatlarda elde edilen allel ve etkili allel sayilar1 ve PIC degerleri gbz Oniine alinarak
LEI0228 lokusunun tavuk hatlari i¢in son derece kullanisli bir marker oldugunu
gostermektedir.

LEI0228 lokusunda elde edilen Fis degerleri RIRII ve COL hatt1 i¢in yiiksek
seviyelerde akrabalig1 isaret etmektedir. Saf hatlarda tespit edilen bu yiliksek akrabalik

seviyesi populasyonlarin gelecegi ve seleksiyon caligmalari bakimindan potansiyel
tehlikedir.
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Cizelge 4.8. Calisilan tavuk hatlarinda LEI0228 lokusunda tespit edilen allel frekanslari,
gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), polimorfizm bilgi igerigi
(PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
160 0.000 0.000 0.069 0.000 0.000 0.050
162 0.000 0.000 0.345 0.018 0.071 0.317
164 0.000 0.000 0.000 0.411 0.000 0.000
176 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
198 0.000 0.000 0.000 0.000 0.286 0.017
200 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033
206 0.533 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
210 0.000 0.417 0.000 0.000 0.000 0.000
212 0.000 0.133 0.000 0.000 0.018 0.000
214 0.000 0.000 0.017 0.000 0.018 0.067
216 0.000 0.000 0.000 0.000 0.107 0.267
218 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250
220 0.033 0.000 0.017 0.125 0.089 0.000
224 0.133 0.000 0.000 0.321 0.000 0.000
226 0.000 0.217 0.000 0.000 0.000 0.000
228 0.000 0.217 0.000 0.000 0.000 0.000
230 0.033 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000
236 0.100 0.000 0.000 0.000 0.143 0.000
240 0.000 0.000 0.052 0.000 0.000 0.000
244 0.000 0.000 0.483 0.125 0.000 0.000
254 0.000 0.000 0.000 0.000 0.054 0.000
258 0.000 0.000 0.000 0.000 0.214 0.000
268 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000

n 30 30 29 28 28 30
Na 7 5 7 5 9 7
Ne 3.045 3.501 2.775 3.294 5.681 4.128
PIC 0.645 0.668 0.578 0.644 0.802 0.718
Fis 0.024 0.408 -0.007 -0.059 0.065 0.355

Tim hatlarda LEI0234 lokusunda toplam 18 allel gozlenmistir. Hatlarda
gozlenen allel sayis1 5 (BARIIL, COL) ile 9 (RIRI, L-54) araliginda degismistir. Etkili
allel sayist en diisiik 2.601 ile BARI ve L-54 hatlarinda, en yiiksek 6.837 ile RIRI
hattinda hesaplanmistir. Allel genislikleri RIRI, RIRII, BARI, BARII, L-54 ve COL
populasyonlarinda sirasiyla 294-314 bg, 294-312 bg, 216-296 bg, 216-302 bg, 224-312
b¢ ve 218-288 bg araliklarinda tespit edilmistir. Tiim populasyonlarda PIC degeri
0.5’den biyiiktiir. Calisilan tavuk hatlarinda genetik cesitliligin - gosterilmesinde
LEI0234 lokusu oldukg¢a kullanishidir (Cizelge 4.9).
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Cizelge 4.9. Calisilan tavuk hatlarinda LEI0234 lokusunda tespit edilen allel frekanslari,
gbzlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), polimorfizm bilgi icerigi
(PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
216 0.000 0.000 0.017 0.411 0.000 0.000
218 0.000 0.000 0.100 0.268 0.000 0.033
220 0.000 0.000 0.583 0.000 0.000 0.233
224 0.000 0.000 0.000 0.000 0.600 0.000
272 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 0.000
284 0.000 0.000 0.000 0.000 0.083 0.100
286 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 0.100
288 0.000 0.000 0.000 0.196 0.067 0.533
292 0.000 0.000 0.083 0.071 0.000 0.000
294 0.017 0.033 0.067 0.000 0.033 0.000
296 0.172 0.133 0.150 0.000 0.000 0.000
298 0.172 0.283 0.000 0.000 0.000 0.000
300 0.138 0.183 0.000 0.000 0.000 0.000
302 0.207 0.050 0.000 0.054 0.067 0.000
304 0.121 0.117 0.000 0.000 0.050 0.000
310 0.052 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000
312 0.069 0.183 0.000 0.000 0.067 0.000
314 0.052 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

n 29 30 30 28 30 30
Na 9 8 6 5 9 5
Ne 6.837 5.471 2.601 3.484 2.601 2.777
PIC 0.837 0.793 0.584 0.666 0.597 0.594
Fis 0.249 0.603 0.578 -0.034 0.684 0.286

Bu tez ¢aligmasinda tiim populasyonlarda LEI0234 lokusu bakimindan tespit
edilen gozlenen allel sayis1 Granevitze vd (2007) tarafindan 64 degisik populasyonda
(28 allel) ve Muchadeyi vd (2007) tarafindan Zimbabve populasyonlarinda (22 allel)
bildirilen gdzlenen allel sayilarindan diisiik iken, Bianchi vd (2011) tarafindan Italyan
irklarinda bildirilen degerden (14 allel) ve Zanetti vd (2011) tarafindan italya’da
koruma altindaki dort irkta tespit edilen gozlenen allel sayisindan (16) yiiksektir.
Mtileni vd (2011) koruma altindaki dort populasyonda gozlenen allel sayilarinin 4-6
arasinda degistigini bildirmislerdir. Bizim ¢alismamizda populasyonlarda gozlenen allel
sayilar1 5 ile 9 arasinda degismektedir. LEI0234 lokusu i¢in populasyonlarda gozlenen
allel sayis1 ve PIC degerleri yiiksek seviyelerde genetik varyasyonu isaret etmektedir.

MCWO0020 lokusunda tiim populasyonlar i¢in gbzlenen allel sayis1 6 (175, 177,
179, 181, 183, 185) olarak tespit edilmistir. RIRI, BARI ve L-54 hatlarinda elde edilen
allel sayis1 4, ile RIRII, BARII ve COL hatlarinda ise 5 olarak belirlenmistir. Etkili allel
sayis1 2.118 ile en diisiik BARII populasyonunda hesaplanirken, en yiiksek RIRI
populasyonunda 2.951 olarak hesaplanmistir. Allel genislikleri RIRI, RIRII, BARI,
BARII, L-54 ve COL hatlarinda sirasiyla 175-181 bg, 177-185 bg, 175-183 bg, 177-185,
177-185 bg ve 175-183 bg araliginda degismektedir. Alt1 farkli saf hatta en yaygin
bulunan allel 175 bg¢ uzunlugundaki allel iken, en nadir goriilen allel 185 bg
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uzunlugundaki allel olmustur. MCWO0020 lokusunda en yiiksek gen frekanst BARII
hattinda 179 b¢ uzunlugundaki allelde, en diisiik gen frekans1 ise BARI hattinda 181 bg
uzunlugundaki allelde tespit edilmistir. PIC igerigi RIRI, RIRII ve COL hatlarinda 0.50
degerinden biiyiikk, BARI, BARII ve L-54 hatlarinda 0.50 degerine ¢ok yakin
bulunmustur (Cizelge 4.10).

Cizelge 4.10. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0020 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
175 0.074 0.000 0.317 0.034 0.000 0.019
177 0.481 0.133 0.567 0.103 0.093 0.096
179 0.185 0.467 0.000 0.655 0.648 0.346
181 0.259 0.317 0.017 0.034 0.000 0.481
183 0.000 0.050 0.100 0.000 0.167 0.058
185 0.000 0.033 0.000 0.172 0.093 0.000
n 27 30 30 29 27 26
Na 4 5 4 5 4 5
Ne 2.951 2.946 2.316 2.118 2.150 2.748
PIC 0.606 0.603 0.495 0.490 0.496 0.572
Fis 0.234 0.804 0.600 0.619 0.188 0.292

Bu ¢alismadaki MCWO0020 lokusu i¢in populasyonlarda gdzlenen allel sayilar
(6 allel) Cuc vd (2006) tarafindan H’mong tavuklarinda (5 allel), Muchadeyi vd (2007)
tarafindan Zimbabve populasyonlarinda (4 allel), Granevitze vd (2007) tarafindan 64
degisik populasyonda (5 allel), Mtileni vd (2011) tarafindan Giliney Afrika koy
tavuklarindan ii¢ populasyonda (4 allel) ve koruma altinda bulunan dért populasyonda
(4 allel) ve Zanetti vd (2010) tarafindan koruma altindaki alt1 italyan populasyonunda (4
allel) bildirilmis gozlenen allel sayilari ile uyumludur. Benzer olarak bu ¢alismada elde
edilen allel genislikleri (175-185 bg) yukaridaki calismalarda bildirilen degerler ile
uyumludur. MCWO0020 lokusunda elde edilen allel sayisi, allel genislikleri ve PIC
degerleri 151¢1nda bu lokusun yerel tavuk irklarinda, koruma altindaki populasyonlarda
ve kendi igerisinde yetistirilen saf hatlarda genetik polimorfizm diizeyinin dl¢ililmesinde
cok kullanislt bir marker oldugu sdylenebilir.

MCWO0037 lokusu bakimindan ¢alisilan populasyonlarda gozlenen allel sayis1 9
(148, 150, 152, 154, 156, 158, 160, 166, 172) olarak belirlenmistir. Populasyon bazinda
en diisiik gozlenen allel sayist BARII ve L-54 (3 allel) populasyonlarinda, en yiiksek
allel sayis1 RIRII (7 allel) populasyonunda belirlenmistir. 2.375 ile en diisiik etkili allel
sayist BARII hattinda, 4.379 ile en yiiksek RIRI populasyonunda hesaplanmistir.
Calisilan populasyonlarda en yaygin goriilen allel 152 b¢’lik allel, en nadir goriilen allel
ise 156 ve 172 b¢ uzunlugundaki alleller olmustur. PIC degerleri incelendiginde en
diisitk degerin COL (0.481) hattinda, en yliksek degerin ise RIRI (0.734) hattinda
oldugu goriilmektedir. MCWO0037 lokusu c¢alisilan tavuk hatlarinda genetik cesitliligin
belirlenmesi i¢in uygun bir markerdir (Cizelge 4.11).
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Cizelge 4.11. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0037 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayis1 (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
148 0.196 0.103 0.000 0.000 0.000 0.000
150 0.304 0.500 0.033 0.000 0.000 0.267
152 0.250 0.241 0.533 0.571 0.000 0.617
154 0.018 0.034 0.233 0.250 0.000 0.000
156 0.000 0.000 0.000 0.000 0.345 0.000
158 0.179 0.017 0.000 0.000 0.517 0.050
160 0.000 0.086 0.000 0.000 0.000 0.067
166 0.054 0.017 0.200 0.179 0.000 0.000
172 0.000 0.000 0.000 0.000 0.138 0.000
n 28 29 30 28 29 30
Na 6 7 4 3 3 4
Ne 4.379 3.047 2.631 2.375 2.466 2.181
PIC 0.734 0.630 0.561 0.513 0.516 0.481
Fis 0.322 0.348 0.370 0.399 0.548 0.581

Bu tez calismasinda tiim populasyonlarda MCWO0037 lokusunda tespit edilen
gozlenen allel sayis1 (9 allel) literatiirdeki diger ¢aligmalara gore yiiksektir. Gézlenen
allel sayisin1 Granevitze vd (2007) 64 degisik populasyonda 7, Hillel vd (2003) 52 farkli
populasyonda 5, Tadano vd (2007a) dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk irkinda 3, Cuc vd
(2006) tarafindan H’mong tavuklarinda 3, Muchadeyi vd (2007) Zimbabve
populasyonlarinda 7, Bianchi vd (2011) Ancona ve Livorno irklarinda 3, Zanetti vd
(2010) koruma altindaki alti italyan wrkinda 5, Tadano vd (2007b) 12 ticari tavuk
hattinda 3, Pham vd (2013) Tayvan’daki 10 ticari populasyonda 4 olarak belirlemistir.
Mtileni vd (2011) tarafindan Giiney Afrika Ziraat Bakanligi tarafindan koruma altinda
bulunan dort populasyonda (Venda, Ovambo, Nacked Neck, Potchefstroom Koekoek)
gozlenen allel sayilari sirasiyla 4, 4, 4 ve 3 olarak bildirilmistir. Benzer bulgular bizim
calismamizda BARI, BARII, L-54 ve COL hatlarinda elde edilmistir, ancak RIRI ve
RIRII hatlarinda elde edilen allel sayilari literatiirde bildirilen degerlerden ytiiksektir.
Cuc vd (2006) tarafindan allel genisligi 154-158 bg¢ olarak bildirilirken, Muchadeyi vd
(2007) ve Bianchi vd (2011) tarafindan 154-160 bg olarak bildirilmis, Mtileni vd (2011)
tarafindan ise 154-159 bg olarak bildirilmistir. Literatiirdeki en ekstrem allel genisligi
146-273 ile Dorji vd (2011) tarafindan bildirilmistir. Bizim elde ettigimiz degerler (148-
172 bg) literatiirdeki bildirilen degerlerin ¢ogundan yiiksektir. Yapilan ¢aligmada elde
edilen allel sayilarmin ve allel genisliklerinin bir¢ok ¢alismaya gore yiliksek olmasinin
nedeni baz1 ¢aligmalara gore nispeten daha fazla populasyon kullanilmasi olabilir. Bu
calismada kullanilan saf hatlarda farkli kriterlere gore yapilan seleksiyon islemi
populasyonlarda farkli allellerin sabitlenmesine neden olmus olabilir. Bu durumda, tiim
populasyonlar bir arada diisiintildiigiinde allel sayis1 artmaktadir.
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Calisilan alt1 farkl tavuk hattinda MCWO0067 lokusunda toplam yedi farkli allel
(174, 176, 178, 180, 182, 184, 186) tespit edilmistir. RIRI, RIRII ve COL hatlarinda
gozlenen allel sayis1 6 iken BARI, BARII ve L-54 hatlarinda 5 olarak bulunmustur.
Etkili allel sayis1i 2.066 (L-54) ile 4.467 (RIRI) araliginda hesaplanmistir.
Populasyonlarda en yaygin goriilen alleller 174, 176 ve 182 b¢ uzunlugundaki alleller
iken en nadir goriilen alleller 184 ve 186 bg¢ uzunlugundaki alleller olmustur. Allel
frekansi en biiyiik olan allel RIRII hattinda 186 bg¢ uzunlugundaki allel iken frekansi en
diisiik olan allel RIRIT ve BARI hattindaki 174 b¢ uzunlugundaki allel ile BARI ve L-54
hatlarindaki 180 b¢ uzunlugundaki allellerdir. MCWO0067 lokusu RIRI, RIRII, BARII
ve COL hatlarinda genetik ¢esitliligin tanimlanmasinda yiiksek derecede bilgi verici bir
marker iken (PIC>0.50) BARI ve L-54 hatlarinda orta diizeyde (0.25<PIC<0.50) bilgi
vermektedir (Cizelge 4.12).

Cizelge 4.12. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0067 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
174 0.036 0.017 0.017 0.100 0.033 0.033
176 0.286 0.033 0.050 0.033 0.033 0.200
178 0.196 0.000 0.533 0.583 0.633 0.250
180 0.000 0.067 0.017 0.067 0.017 0.000
182 0.196 0.067 0.383 0.217 0.283 0.333
184 0.250 0.167 0.000 0.000 0.000 0.150
186 0.036 0.650 0.000 0.000 0.000 0.033
n 28 30 30 30 30 30
Na 6 6 5 5 5 6
Ne 4.467 2171 2.301 2.482 2.066 4.195
PIC 0.740 0.507 0.479 0.553 0.449 0.723
Fis 0.326 0.880 0.308 0.400 0.177 0.228

Tiim populasyonlar igcin MCW0067 lokusunda elde edilen allel sayis1 Hillel vd
(2003) 52 farkli populasyonda, Granevitze vd (2007) 64 degisik populasyonda, Zanetti
vd (2011) tarafindan koruma altindaki dort populasyonda, Pham vd (2013) tarafindan 10
ticari populasyonda bildirilen allel sayisiylabenzerlik gosterirken, Tadano vd (2007b)
tarafindan 12 ticari tavuk hattinda bildirilen allel sayisindan (3 allel) yiiksektir. Bu tez
caligmasinda alt1 farkli populasyonda tespit edilen gozlenen allel sayilar1 Mtileni vd
(2011) tarafindan koruma altinda bulunan Venda, Ovambo, Nacked Neck,
Potchefstroom Koekoek (gozlenen allel sayilari sirasiyla 3, 4, 4, 3) populasyonlarinda
bildirilenlerden yiiksektir.

MCWO0069 lokusunda tiim populasyonlarda gozlenen allel sayis1 10 (152, 154,
156, 158, 160, 162,164, 166, 168, 170) olarak tespit edilmistir. Populasyonlarda
gozlenen allel sayilart 4 (RIRI, BARII) ile 6 (BARI) arasinda degismistir. Etkili allel
sayist en disik BARII hattinda (1.842), en yiikksek BARI hattinda (3.964)
hesaplanmistir. PIC degerlerine bakildiginda MCW0069 lokusunun BARII ve RIRI
hatlarinda orta diizeyde bilgi verici oldugu, RIRII, BARI, L-54 ve COL hatlarinda ise
yiiksek diizeyde bilgi verici oldugu sdylenebilir (Cizelge 4.13).
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Cizelge 4.13. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0069 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
152 0.000 0.000 0.100 0.000 0.000 0.217
154 0.600 0.433 0.250 0.286 0.000 0.350
156 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 0.150
158 0.333 0.383 0.167 0.018 0.000 0.267
160 0.000 0.000 0.383 0.679 0.173 0.000
162 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000
164 0.000 0.000 0.000 0.018 0.019 0.000
166 0.050 0.083 0.000 0.000 0.596 0.017
168 0.017 0.050 0.050 0.000 0.019 0.000
170 0.000 0.000 0.000 0.000 0.192 0.000
n 30 30 30 28 26 30
Na 4 5 6 4 5 5
Ne 2.110 2.884 3.964 1.842 2.363 3.797
PIC 0.443 0.590 0.711 0.381 0.527 0.690
Fis 0.130 -0.003 0.081 -0.154 0.086 0.515

Literatiirdeki c¢aligmalar MCWO0069 lokusu bakimindan incelendiginde en
yiiksek gozlenen allel sayis1 12 ile Hillel vd (2003) tarafindan 52 populasyonda ve
Pham vd (2013) tarafindan 10 ticari populasyonda bildirilmistir. Bizim ¢alismamizda
elde edilen allel sayis1 Zanetti vd (2011) tarafindan, Granevitze vd (2007) tarafindan,
Cuc vd (2006) tarafindan, Muchadeyi vd (2007) tarafindan ve Bianchi vd (2011)
tarafindan bildirilen allel sayilar1 ile benzerlik gosterirken, Tadano vd (2007b)
tarafindan 12 ticari tavuk hattinda bildirilen allel sayisindan (7 allel) yiiksektir. Mtileni
vd (2011) tarafindan Giiney Afrika’da ii¢ farkli tavuk populasyonunda gozlenen allel
sayilarinin 7-9 arasinda, dort farkli koruma populasyonunda ise 3-5 arasinda degistigi
bildirilmigtir. Bizim ¢alismamizda populasyonlarda gozlenen allel sayilar1 4-6
araliginda degismistir. Bulunan degerler beklendigi gibi yerli irklardaki degerlerden
kiiciik, koruma altindaki tavuk populasyonlarinda elde edilenlerden ytiksek ¢ikmistir.

MCWO0078 lokusunda tiim populasyonlarda 8 allel (131, 135, 137, 139, 141,
143, 145, 147) gozlenmistir. En yiiksek gozlenen allel sayis1 6 ile RIRI hattinda, en
diisiik 4 ile BARII ve COL hatlarinda tespit edilmistir. Etkili allel sayis1 en diisiik
RIRIL, en yiiksek RIRI populasyonunda hesaplanmistir. PIC degerleri ve etkili allel
sayilarina bakilarak MCWO0078 lokusunun RIRII, BARI, BARII, L-54 ve COL
hatlarinda genetik varyasyonun gosterilmesinde orta diizeyde bilgi verici oldugu, RIRI
hattinda ise yiiksek diizeyde bilgi verdigi belirtilebilir (Cizelge 4.14).
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Cizelge 4.14. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0078 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
131 0.000 0.017 0.000 0.000 0.017 0.107
135 0.019 0.033 0.067 0.100 0.100 0.696
137 0.000 0.067 0.733 0.583 0.033 0.000
139 0.463 0.800 0.033 0.033 0.783 0.161
141 0.130 0.000 0.150 0.283 0.067 0.000
143 0.019 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
145 0.019 0.000 0.017 0.000 0.000 0.036
147 0.352 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000
n 27 30 30 30 30 28
Na 6 5 5 4 5 4
Ne 2.809 1.531 1.766 2.316 1.588 1.909
PIC 0.579 0.331 0.403 0.504 0.351 0.438
Fis -0.190 0.438 0.248 0.370 0.117 0.118

Bu tez calismasinda MCWO0078 lokusu i¢in tiim populasyonlarda gézlenen allel
sayist 8 olarak tespit edilmistir. Muchadeyi vd (2007) Zimbabve populasyonlarinda
gozlenen allel sayisin1 6 olarak, Granevitze vd (2007) 64 degisik populasyonda 7 olarak,
Zanetti vd (2010) koruma altindaki alti Italyan irkinda 7 olarak bildirmistir. Pham vd
(2013) tarafindan 10 ticari populasyonda daha gozlenen allel sayisin1 daha diisiik (5
allel) tespit etmistir. MCWO0078 lokusunda literatiirdeki en diisiik gbzlenen allel sayisi 3
allel ile Cuc vd (2006) tarafindan H’mong tavuklarinda ve Bianchi vd (2011) tarafindan
Ancona ve Livorno tavuklarinda bildirilmistir. Bu disik allel sayilarmin diistik
populasyon sayisindan ya da populasyonlardan secilen orneklerden kaynaklandig:
diisiiniilmektedir. Calismada elde edilen allel genislikleri Muchadeyi vd (2007), Bianchi
vd (2011) ve Mtileni vd (2011) tarafindan bildirilen allel genislikleriyle benzerdir.

Tiim populasyonlar icin MCWO0081 lokusunda gozlenen allel sayis1 8 (112, 114,
116, 118, 120, 126, 128, 130) olarak tespit edilmistir. Populasyonlarda gozlenen allel
sayilar1 3 (RIRII, BARI, BARII ve COL) ile 6 (L-54) araliginda degismistir. Etkili allel
sayisi en diisiik (1.106) BARI populasyonunda, en yiiksek (3.422) L-54 populasyonunda
hesaplanmistir. PIC 0.094 (BARI) ile 0.668 (L-54) araliginda belirlenmistir (Cizelge
4.15).

Hillel vd (2003) tarafindan MCWO0081 lokusunda gozlenen allel sayis1 12 olarak
belirlenmistir. Benzer olarak Granevitze vd (2007) ve Muchadeyi vd (2007) tarafindan
gozlenen allel sayilar1 11 olarak, Zanetti vd (2011) tarafindan 10 olarak bildirilmistir.
Bu dort calismanin ortak 6zelligi farkli irklardan ¢ok sayida populasyonda yapilmasidir.
Populasyon sayisinin ya da irk sayisinin ¢ok olmasi farkl irklarda irka 6zgii allellerin
farkl1 olmasindan dolay1r go6zlenen allel sayisini artirmaktadir. Buna karsin tek
populasyonun ¢alisildigi H’mong tavuklarinda gbzlenen allel sayisi 5 olarak (Cuc vd
2006), Ancona ve Livorno irklarindan olusan iki populasyonda ise gézlenen allel sayisi
7 olarak bildirilmistir (Bianchi vd 2011).
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Cizelge 4.15. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0081 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
112 0.033 0.103 0.000 0.167 0.000 0.367
114 0.200 0.655 0.033 0.000 0.250 0.400
116 0.583 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000
118 0.017 0.241 0.000 0.000 0.117 0.233
120 0.167 0.000 0.017 0.000 0.050 0.000
126 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000
128 0.000 0.000 0.000 0.117 0.000 0.000
130 0.000 0.000 0.950 0.717 0.450 0.000
n 30 29 30 30 30 30
Na 5 3 3 3 6 3
Ne 2.442 2.007 1.106 1.801 3.422 2.866
PIC 0.541 0.441 0.094 0.402 0.668 0.576
Fis 0.226 0.055 -0.024 0.562 -0.019 0.248

Yapilan bu tez c¢aligmasinda farkli genetik kokenlerden gelen saf hatlarda
gozlenen allel sayist 8 bulunmustur. Benzer olarak Pham vd (2013) 10 ticari
populasyonda allel sayisinin 7 olarak belirlemistir. Bu calismalardan farkli olarak
Tadano vd (2007b) tarafindan 12 ticari tavuk hattinda gozlenen allel sayisinin 6
oldugunu bildirmistir. Cuc vd (2006) MCWO0081 lokusunda allel genisligini 112-135 bg,
Muchadeyi vd (2007) 112-145 bg, Tadano vd (2007b) 109-131, Mtileni vd (2011) 114-
135 bg olarak bildirmistir. MCWO0081 lokusunda bu tezde elde edilen allel genisligi
literatiirde bildirilenler ile benzerlik gostermektedir. Bu ¢alismada populasyonlar i¢inde
gozlenen allel sayilari, etkili allel sayilari, PIC degerleri ve allel genisliklerine bakarak
MCWO0081 lokusunun BARI hattinda genetik varyasyonun gosterilmesi i¢in uygun
olmadigi, diger hatlarda ise kullanilabilir oldugu sdylenebilir.

Alt1 farkli saf hatta MCWO111 lokusunda dort farkli allel (98, 100, 102, 104)
belirlenmistir. Calisilan 22 lokusta allel genisligi olarak en dar lokusun MCWO111
lokusu oldugu tespit edilmistir. Populasyonlarda gozlenen allel sayilar1 2 (RIRI) ile 4
(L-54, COL) arasinda degismektedir. Etkili allel sayilari bakimidan en diisiik (1.362)
olan tavuk hatti BARII populasyonu, en yiiksek (2.651) RIRII populasyonu olmustur.
98 ve 100 bg¢’lik alleller tiim populasyonlarda gozlenirken 104 bg¢’lik allel yalnizca ig
populasyonda gozlenmistir. En yiiksek allel frekanst BARII hattinda 100 bg’lik allelde
elde edilmistir. PIC degeri en diisiik (0.250) BARII hattinda, en yiiksek (0.551) RIRII
hattinda belirlenmigstir. Etkili allel sayilar1 ve PIC degerlerine bakilarak MCWOI111
lokusu caligilan diger lokuslar ile karsilastirilirsa genel anlamda genetik varyasyon
tespiti ¢aligmalarinda ¢ok kullanigh olmadigi soylenilebilir (Cizelge 4.16).
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Cizelge 4.16. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO111 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
98 0.621 0.500 0.100 0.083 0.100 0.117
100 0.379 0.283 0.833 0.850 0.783 0.583
102 0.000 0.217 0.000 0.067 0.100 0.033
104 0.000 0.000 0.067 0.000 0.017 0.267
n 29 30 30 30 30 30
Na 2 3 3 3 4 4
Ne 1.889 2.651 1.410 1.362 1.577 2.346
PIC 0.360 0.551 0.271 0.250 0.341 0.513
Fis 0.858 0.425 0.554 0.757 0.377 0.203

Hillel vd (2003) MCWO111 lokusunda gozlenen allel sayisinin 9, Granevitze vd
(2007) 11, Zanetti vd (2011) 10 oldugunu bildirmistir. Bu ¢alismalardan farkli olarak
Cuc vd (2006) H’mong tavuklarinda 7, Muchadeyi vd (2007) Zimbabve
populasyonlarinda 7, Bianchi vd (2011) Ancona ve Livorno tavuklarinda 5 olarak
bildirmistir. Bu tez calismasinda tiim populasyonlarda gézlenen allel sayis1 (4 allel) ve
hatlarda gozlenen allel sayis1 (Cizelge 4.16) Mtileni vd (2011) tarafindan koruma
altindaki populasyonlarda, Dorji vd (2011) tarafindan ticari hatlarda ve Pham vd (2013)
tarafindan ticari populasyonlarda bildirilen degerlerle benzerlik gdstermektedir.
Muchadeyi vd (2007) tarafindan MCWO0111 lokusunda allel genisligi 98-114 bg, Zanetti
vd (2010) tarafindan 98-106 bg, Mtileni vd (2011) tarafindan 98-114 bg¢, Pham vd
(2013) tarafindan 96-106 bg olarak bildirilmistir. Bizim c¢alismalarimizda elde edilen
allel genislikleri bu ¢alismalar ile benzerlik gostermektedir.

Calisilan alti populasyonda MCWO0123 lokusu bakimindan yedi allel (88, 90, 92,
94, 96, 98, 100) tespit edilmistir. Populasyonlarda gozlenen allel sayis1 2 (BARI, L-54)
ile 6 (RIRI) araliginda, etkili allel sayis1 1.193 (RIRII) ile 3.197 (RIRI) araliginda
degismektedir. PIC degerleri bu lokusun RIRII ve L-54 populasyonlari igin uygun
olmadigini, BARI, BARII ve COL hatlarinda orta diizeyde, RIRI hattinda ise yiiksek
seviyede bilgi sagladigini isaret etmektedir (Cizelge 4.17).

Yapilan bu tez ¢aligmasinda tiim populasyonlar igin MCWO0123 lokusunda tespit
edilen gozlenen allel sayis1 yerli tavuk 1rklarinda yapilan ¢alismalarda elde edilen allel
sayilarindan disiikken (Cuc vd 2006; Muchadeyi vd 2007; Tadano vd 2008b), Tadano
vd (2007b) tarafindan 12 ticari tavuk hattinda bildirilen allel sayis1 ile benzerlik
gostermistir. MCWO0123 lokusu allel genisligi bakimindan incelendiginde literatiirde
farkliliklar géze ¢arpmaktadir. Ornegin Zanetti vd (2010) MCWO0123 lokusundaki allel
genisligini 112-134 bg araliginda bildirirken, Tadano vd (2008b) 77-94 bg, Mtileni vd
(2011) ise 80-94 bg araliginda bildirmistir. Allel genisligindeki bu farklililk MCWO0123
lokusunun mutasyon orani daha yiiksek bir bolgede bulunabilecegini isaret etmektedir.

69



Cizelge 4.17. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0123 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
88 0.000 0.000 0.207 0.161 0.000 0.667
90 0.017 0.017 0.000 0.036 0.000 0.000
92 0.167 0.017 0.000 0.000 0.000 0.019
94 0.500 0.914 0.793 0.804 0.000 0.278
96 0.083 0.052 0.000 0.000 0.907 0.000
98 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019
100 0.133 0.000 0.000 0.000 0.093 0.019
n 30 29 29 28 27 27
Na 6 4 2 3 2 5
Ne 3.197 1.193 1.488 1.486 1.202 1.913
PIC 0.653 0.156 0.274 0.292 0.154 0.408
Fis 0.047 0.585 -0.033 0.253 -0.083 -0.145

Bu ¢alismada RIRII ve BARII populasyonlarinda MCWO0123 lokusunda tespit
edilen Fis degerleri yiiksek seviyelerdedir. RIRI, BARI, L-54 ve COL hatlarinda ise
diisiik seviyelerde oldugu ve bu hatlarda akrabaligin tehlikeli boyutlarda olmadigi
sOylenebilir. Ancak bu degerlendirmeyi yaparken tek lokus iizerinden degerlendirme
yapmanin yaniltict olabilecegi unutulmamalidir. Lokus sayisinin artirilmast ve ¢ok
sayida lokusun bir arada diisiiniilerek degerlendirme yapilmasi1 daha saglikli olacaktir.

Tiim populasyonlarda MCWO0183 lokusunda 14 allel (292, 294, 296, 298, 308,
310, 312, 314, 318, 320, 322, 328, 330, 334) gozlenmistir. Gozlenen allel sayisi
populasyonlarda 4 (RIRI, BARII) ile 7 (L-54) araliginda degismektedir. En yaygin
allelin 296 bg¢’lik allel oldugu ve tiim populasyonlarda sabitlendigi goriilmektedir.
MCWO0183 lokusunda en yiiksek PIC degeri L-54 hattinda en diisiik PIC degeri RIRI
hattinda elde edilmistir (Cizelge 4.18).

Bu calismada MCWO0183 lokusunda gozlenen allel sayis1 Dorji vd (2011)
tarafindan Tayland populasyonlarinda ve ticari populasyonlarda bildirilen allel sayis1 ve
Muchadeyi vd (2007) tarafindan Zimbabve populasyonlarinda bildirilen allel sayilar1 ile
benzerlik gosterirken Hillel vd (2003) ve Granevitze vd (2007) tarafindan bildirilen
degerlerden diistiktiir. Populasyonlarda elde edilen allel sayilar1 Mtileni vd (2011)
tarafindan Giliney Kore populasyonlarinda bildirilenden diisik iken koruma
populasyonlarinda bildirilenlerle benzerdir. Ayrica tiim populasyonlarda gézlenen allel
sayilart Pham vd (2013) tarafindan 10 adet Tayvan ticari populasyonunda ve Tadano vd
(2007b) tarafindan 12 ticari tavuk hattinda gozlenen allel sayisindan (7 allel) yiiksektir.
Bu ¢alismada elde edilen allel genislikleri (292-334) daha dnce yapilan ¢aligmalara gore
biraz daha yiiksektir. Ornegin Muchadeyi vd (2007) ve Mtileni vd (2011) tarafindan
MCWO0183 lokusunda allel genisligi 296-326 olarak, Tadano vd (2008b) tarafindan 292-
314 bg olarak, Mtileni vd (2011) ise 80-94 b¢ araliginda bildirilmistir.
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Cizelge 4.18. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0183 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
292 0.034 0.000 0.067 0.000 0.000 0.067
294 0.000 0.017 0.000 0.000 0.019 0.083
296 0.103 0.183 0.417 0.429 0.370 0.767
298 0.776 0.667 0.000 0.000 0.278 0.033
308 0.000 0.000 0.000 0.000 0.074 0.000
310 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050
312 0.000 0.017 0.000 0.000 0.130 0.000
314 0.000 0.000 0.000 0.000 0.093 0.000
318 0.000 0.000 0.033 0.018 0.000 0.000
320 0.000 0.000 0.233 0.000 0.000 0.000
322 0.000 0.000 0.000 0.357 0.000 0.000
328 0.086 0.117 0.000 0.000 0.037 0.000
330 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000
334 0.000 0.000 0.217 0.196 0.000 0.000

n 29 30 30 28 27 30
Na 4 5 6 4 7 5
Ne 1.609 2.032 3.550 2.856 4.050 1.659
PIC 0.355 0.464 0.674 0.579 0.717 0.379
Fis 0.557 0.358 0.273 0.302 0.280 0.509

Tiim hatlarda MCW0248 lokusunda toplam 7 allel (215, 217, 219, 221, 223,
225, 227) gozlenmistir. En diisiik gozlenen allel BARII hattinda (2 allel) en yiiksek
RIRI, RIRII, BARI ve COL hatlarinda elde edilmistir. En diisiik etkili allel sayis1 1.918
ile BARII hattinda, en yiiksek etkili allel sayis1 4.137 ile RIRI hattinda hesaplanmistir.
PIC degeri populasyonlarda 0.364 ile 0.719 araliginda degismistir (Cizelge 4.19).

Bu tez ¢aligsmasinda tiim populasyonlarda MCW0248 lokusunda gbzlenen allel
sayis1 7 olarak tespit edilmistir. Granevitze vd (2007) tarafindan 64 populasyonda
yapilan calismada 11 allel, Dorji vd (2011) tarafindan dort Tayland ve {i¢ ticari irk
olmak {iizere toplam yedi populasyonda 12 allel elde edilmistir. Bu caligmalardaki
yiiksek allel sayisinin ¢ok sayida populasyon ve 6zellikle yetistirilme sekli farkli (yerli
irklar, seleksiyon uygulanan irklar gibi) populasyonlar kullanilmasindan kaynaklandig:
diigtiniilmektedir. Bu caligmalardan farkli olarak Zhou ve Lamont (1999) Leghorn,
Kirmizi orman tavugu, Fayoumi ve Ispanyol irklarindan elde edilen 23 melez tavuk
hattinda gozlenen allel sayisim1 2 olarak, Tadano vd (2007b) 12 ticari tavuk hattinda
gbzlenen allel sayisini 3 olarak, Pham vd (2013) 10 adet Tayvan ticari populasyonunda
4 olarak bildirmistir. Bu degerlerin bizim buldugumuz degerlerden diisiik ¢ikmasinin
nedeni diger ¢alismalardaki populasyonlarda seleksiyonun daha uzun siire uygulanmasi
olabilir. Ornegin Tayvan ticari populasyonlar1 1980’lerden beri, Tadano vd (2007b)
tarafindan  yapilan c¢alismadaki hatlar icinde 1970’lerden beri seleksiyon
uygulanmaktadir. Belli verim 6zellikleri ig¢in yapilan seleksiyonun genetik c¢esitliligi
diisiirdiigli buna bagl olarak da allel sayilarinin diisiik ¢iktig1 diisiintilebilir.
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Cizelge 4.19. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0248 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
215 0.071 0.017 0.071 0.000 0.000 0.117
217 0.339 0.050 0.446 0.603 0.000 0.667
219 0.196 0.300 0.429 0.000 0.000 0.017
221 0.250 0.050 0.000 0.000 0.036 0.100
223 0.143 0.583 0.000 0.397 0.429 0.100
225 0.000 0.000 0.018 0.000 0.071 0.000
227 0.000 0.000 0.036 0.000 0.464 0.000
n 28 30 28 29 28 30
Na 5 5 5 2 4 5
Ne 4.137 2.296 2.566 1.918 2.465 2.091
PIC 0.719 0.499 0.532 0.364 0.510 0.491
Fis 0.403 0.365 0.830 -0.647 -0.184 0.502

Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0287 lokusunda gozlenen allel sayist 10 (226,
232, 234, 238, 240, 242, 244, 248, 250, 252) olmustur. Populasyonlar i¢inde en diisiik
allel sayis1 L-54 ve COL hatlarinda (4 allel), en yiilksek BARI ve BARII hatlarinda (6
allel) gozlenmistir. Etkili allel sayis1 3.797 ile en yiiksek BARI hattinda, 1.533 ile en
diisiik L-54 hattinda hesaplanmistir. En yaygin allel tiim populasyonlarda goriilen 240
be’lik allel olmustur. En nadir goriilen alleller ise BARII hattinda 226 bg’lik allel, RIRII
hattinda 250 bg’lik allel, L-54 hattinda 252 bg’lik alleldir. Polimorfizm bilgi igerigi
degerlerine bakildiginda MCWO0287 lokusunun RIRII ve L-54 hatlarinda orta seviyede,
RIRI, BARI, BARII ve COL hatlarinda yiiksek seviyede bilgi verici oldugu sdylenebilir
(Cizelge 4.20).

Tadano vd (2007a) dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk irkinda MCWO0287
lokusunda gozlenen allel sayisint 14, Tadano vd (2007b) on iki ticari tavuk hattinda 9
olarak bildirmistir. Tadano vd (2008b) tarafindan yedi Japon minyatiir tavuk irkinda 11
olarak bildirilmistir. Tadano vd (2007a) tarafindan allel genisligi 228-260 b¢, Tadano vd
(2007b) tarafindan allel genisligi 228-248 bg, Tadano vd (2008b) tarafindan ise 223-260
b¢ olarak bildirilmistir. Bu tez calismasinda elde ettigimiz degerler yukaridaki
caligmalar ile benzerlik gostermektedir. Allel sayilari, allel genislikleri ve PIC
degerlerine (Cizelge 4.20) bakilarak MCWO0287 lokusunun tavuk hatlarinda genetik
cesitliligin gosterilmesinde uygun bir marker oldugu belirtilebilir.
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Cizelge 4.20. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0287 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
226 0.000 0.000 0.000 0.192 0.000 0.000
232 0.000 0.000 0.083 0.000 0.000 0.089
234 0.052 0.000 0.133 0.231 0.111 0.000
238 0.172 0.173 0.050 0.038 0.000 0.321
240 0.621 0.038 0.350 0.019 0.074 0.571
242 0.000 0.750 0.333 0.462 0.019 0.000
244 0.034 0.019 0.000 0.000 0.000 0.000
248 0.121 0.000 0.050 0.058 0.000 0.018
250 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 0.000
252 0.000 0.000 0.000 0.000 0.796 0.000
n 29 26 30 26 27 28
Na 5 5 6 6 4 4
Ne 2.307 1.682 3.797 3.242 1.533 2.282
PIC 0.528 0.369 0.695 0.646 0.325 0.487
Fis 0.586 0.817 0.381 -0.093 0.166 0.568

MCW301 lokusu bakimindan tiim populasyonlarda gozlenen allel sayist 9 (260,
262, 264, 266, 268, 270, 272, 274, 278) olmustur. Populasyonlar i¢inde gozlenen allel
sayilarinin 4 ile 7 arasinda degistigi belirlenmistir. En diisiik etkili allel sayis1 2.148 ile
RIRII hattinda, en yliksek etkili allel sayis1 4.904 ile BARII hattinda tespit edilmistir.
Calisilan populasyonlarda PIC degeri 0.451 (COL) ile 0.769 (BARII) aralifinda
belirlenmistir. Etkili allel sayilar1 PIC degerleri MCWO0301 lokusunun saf tavuk
hatlarindaki genetik varyasyonun gosterilmesinde ¢ok uygun oldugunu isaret etmektedir

(Cizelge 4.21).

Bu tez ¢alismasinda MCWO0301 lokusunda tiim populasyonlar i¢in 9 allel
gozlenmistir. Benzer bir c¢alismada Tadano vd (2007b) on iki ticari tavuk hattinda
gozlenen allel sayisinin 7 oldugunu bildirmistir. Bu iki ¢calismadan farkli olarak Tadano
vd (2007a) dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk irkinda MCWO0301 lokusunda gézlenen
allel sayisimi 13 olarak, Tadano vd (2008b) tarafindan yedi Japon minyatiir tavuk
irkinda 15 olarak bildirilmistir. Tadano vd (2007a) tarafindan allel genisligi 260-302 bg,
Tadano vd (2007b) tarafindan allel genisligi 260-292 b¢, Tadano vd (2008b) tarafindan
ise 261-306 bg olarak raporlanmigtir. Bu ¢aligmada tespit edilen allel genislikleri (260-
278 bg) daha once bildirilen degerler ile benzerlik gdstermektedir. Calismada tespit
edilen Fis degerleri tiim populasyonlarda akrabaligin yiliksek seviyelerde oldugunu
gostermektedir. COL hattinda elde edilen Fis degeri (0.879) oldukga yiiksektir ve
populasyonda akrabaligi diisiiriilmesi i¢in acil Onlemler alinmasi gerektigini isaret
etmektedir.

73



Cizelge 4.21. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0301 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
260 0.033 0.310 0.172 0.052 0.000 0.033
262 0.500 0.603 0.086 0.121 0.276 0.350
264 0.367 0.017 0.000 0.000 0.224 0.583
266 0.000 0.069 0.483 0.052 0.000 0.017
268 0.000 0.000 0.000 0.190 0.241 0.017
270 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
272 0.000 0.000 0.052 0.069 0.000 0.000
274 0.000 0.000 0.000 0.190 0.259 0.000
278 0.000 0.000 0.207 0.328 0.000 0.000
n 30 29 29 29 29 30
Na 4 4 5 7 4 5
Ne 2.528 2.148 3.168 4.904 3.976 2.153
PIC 0.529 0.460 0.642 0.769 0.701 0.451
Fis 0.408 0.497 0.211 0.108 0.188 0.879

Tiim populasyonlarda MCWO0330 lokusu i¢in gozlenen allel sayis1 12 (258, 260,
266, 268, 270, 272, 274, 276, 278, 284, 286, 288) olarak belirlenmistir. Populasyonlar
icinde ise 3 (L-54) ile 8 (RIRI) araliginda degismistir. En diisiik etkili allel sayis1 RIRII
hattinda (2.827), en yiiksek etkili allel sayis1 RIRI (4.063) hattinda hesaplanmigtir. Tiim
populasyonlarda PIC degeri oldukea yiiksektir (PIC>0.50). Allel genislikleri, gézlenen
ve etkili allel sayilari, PIC degerleri goz oniine alindiginda, MCWO0330 lokusunun saf
tavuk hatlarindaki genetik varyasyonun gosterilmesinde ¢ok kullanigh bir lokus oldugu
belirtilebilir (Cizelge 4.22).

Hillel vd (2003) calisilan 52 populasyon i¢in MCW0330 lokusunda elde edilen
allel sayisinin 10, Granevitze vd (2007) calisilan 64 populasyon i¢in allel sayisinin 11,
Tadano vd (2008b) yedi populasyon icin allel sayisinin 7 oldugunu belirtmislerdir.
Ticari hatlarda yapilan g¢alismalarda Tadano vd (2007b) MCWO0330 lokusunda elde
ettikleri allel sayisin1 4, Pham vd (2013) 8 olarak bildirmislerdir Bu tezde MCWO0330
lokusunda gozlenen allel sayis1 sasirtict sekilde literatiirdeki tiim bulgulardan yiiksek
cikmistir. Allel genislikleri bakimindan literatiirde bildirilen sonuglar ile fark yoktur.
Ornegin Tadano vd (2007a) allel genisligini 247-286 b¢, Muchadeyi vd (2007) 122-134
b¢, Tadano vd (2007b) 254-286 bg, Pham vd (2013) 246-286 bg olarak raporlamistir.
Allel sayisinin ¢ok genis populasyonlarin kullanildigi calismalardan bile yiiksek ¢ikmasi
normal degildir. Bunun nedeni arastirici hatasi ya da segilen 6rneklerde olabilir. Ancak
allel genisliklerinin literatiir ile uyumlu olmasi arastirici hatasindan ¢ok secilen
orneklerden kaynaklanan tesadiifi bir durum olabilecegini diisiindiirmektedir.
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Cizelge 4.22. Calisilan tavuk hatlarinda MCWO0330 lokusunda tespit edilen allel
frekanslari, gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayist (Ne),
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Allel RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
258 0.000 0.000 0.067 0.067 0.000 0.000
260 0.000 0.000 0.183 0.000 0.000 0.000
266 0.050 0.000 0.000 0.033 0.000 0.036
268 0.150 0.086 0.000 0.000 0.350 0.089
270 0.300 0.190 0.000 0.000 0.000 0.089
272 0.350 0.534 0.000 0.000 0.000 0.000
274 0.000 0.017 0.000 0.100 0.000 0.000
276 0.000 0.017 0.467 0.517 0.250 0.089
2178 0.033 0.155 0.000 0.000 0.000 0.000
284 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000 0.089
286 0.017 0.000 0.050 0.083 0.000 0.500
288 0.083 0.000 0.233 0.200 0.400 0.107
n 30 29 30 30 30 28
Na 8 6 5 6 3 7
Ne 4.063 2.827 3.197 3.035 2.899 3.393
PIC 0.529 0.605 0.641 0.635 0.580 0.681
Fis 0.613 0.532 0.192 0.270 0.253 0.408

4.3.2. RIRI hattinda genetik varyasyon parametreleri

Bu tez calismasinda RIRI hattinda calisilan 22 mikrosatellit lokusun hepsi
polimorfik bulunmustur. RIRI hattinda toplam 120 allel elde edilmistir. En diistik allel
MCW111 lokusunda (2 allel), en yiiksek allel sayis1 LEI234 lokusunda (9 allel) elde
edilmistir. Lokus basina ortalama allel sayis1 ve etkili allel sayis1 sirasiyla 5.454 ve
3.110 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.23).

Kaya ve Yildiz (2008) Denizli ve Gerze irklarindan olusan g¢alismada 10
mikrosatellit lokus i¢in lokus basina allel sayisini1 7.5 olarak bildirmistir. Granevitze vd
(2007) 29 mikrosatellit kullanarak yaptiklar1 aragtirmadaki 64 populasyonu yetistirilme
sistemlerine gore siniflandirmis ve herhangi bir seleksiyon ya da yetistirme sisteminde
bulunmayan populasyonlarda lokus basina allel sayisinm1 5.46 olarak, koruma altindaki
populasyonlarda 4.21 olarak, kantitatif 06zellikler i¢in seleksiyon uygulanan
populasyonlarda 3.52, belirli bir standart i¢in seleksiyon uygulanan hobi irklarinda ise
3.17 olarak tespit etmistir. Ayni1 calismada seleksiyon uygulanan iic kahverengi
yumurtact hatta allel sayist 3.04-3.44 arasinda, dort etlik pili¢ hattinda 3.74-4.79
araliginda, beyaz yumurtaci hatta ise 2.96 olarak bildirilmistir. Mtileni vd (2011) g
Gliney Afrika koy populasyonunda 29 mikrosatellit marker kullanarak yaptiklari
caligmada lokus bagsina diisen allel sayisinin 5.72-6.62 aralifinda, koruma altindaki dort
populasyonda ise 3.52-4.66 araliginda degistigini raporlamistir. Zanetti vd (2010)
tarafindan 20 mikrosatellit lokus kullanilarak yapilan calismada referans populasyon
olarak kullanilan kahverengi yumurtact hatta allel sayis1 ortalama 3.8 olarak
belirlenmistir.
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Cizelge 4.23. RIRI populasyonuna ait tanitici istatistikler; gozlenen allel sayisi (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Ne Ho He PIC Fis

2.780 0.483 0.652 0.572 0.262**
2.718 0.643 0.644 0.570 0.001
3.015 0.964 0.681 0.612  -0.428**
4,052 0.429 0.767 0.719 0.446**
1.553 0.300 0.362 0.319 0.174
3.689 0536 0.742 0.693 0.282**
1.848 0.207 0.467 0.441 0.561**
3.046 0.667 0.683 0.645 0.024
6.837 0.655 0.869 0.837 0.249**
2951 0519 0.674 0.606 0.234**
4380 0536 0.786 0.734 0.322**
4467 0536 0.790 0.740 0.326**
2.110 0.467 0.535 0.443 0.130
2.809 0.778 0.656 0.579  -0.190**
2442 0.467 0.601 0.541 0.226**
1.890 0.069 0.479 0.360 0.858**
3.197 0.667 0.699 0.653 0.047**
1.610 0.172 0.385 0.355 0.557**
4137 0.464 0.772 0.719 0.403**
2.307 0.241 0577 0.528 0.586**
MCWO0301| 30 260-270 2528 0.367 0.615 0.529 0.408**
MCWO0330| 30 266-288 4.063 0.300 0.767 0.717 0.613**

Ortalama 5454+ 3.110+ 0.476+ 0.645+ 0.587+ 0.077%*
+ St. Hata 1.683 1.217 0.211 0.134 0.14 '
(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

Lokus N AG
ADLO0112 | 29 122-128
ADLO0145 | 28 114-126
ADL0268 | 28 106-126

LEIO094 | 28 247-265
LEIO166 | 30 348-358
LEIO192 | 28 288-306
LEIO196 | 29 180-194
LEI0228 | 30 176-236
LEIO234 | 29 294-314
MCWO0020| 27 175-181
MCWO0037| 28 148-166
MCWO0067| 28 174-186
MCWO0069| 30 154-168
MCWO0078| 27 135-147
MCWO0081| 30 112-120
MCWO0111| 29 98-100
MCWO0123| 30 90-100
MCWO0183| 29 292-328
MCWO0248| 28 215-223
MCWO0287| 29 234-248

Z
<)
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Vanhala vd (1998) tarafindan Rhode Island Red hattinda dokuz mikrosatellit
lokus kullanilarak yapilan ¢alismada lokus basina allel sayis1 4.6 olarak bildirilmistir.
Rajkumar vd (2007) ti¢ mikrosatellit marker kullanarak yaptiklari ¢alismada Rhode
Island Red hattinda lokus basina allel sayist ve etkili allel sayisinin sirasiyla 6.00 ve
3.27 olarak, iki Beyaz Leghorn hattinda ise allel sayilarin1 5.33 ve 4.33, etkili allel
sayllarint da 2.71, 2.82 olarak bildirmistir. Tadano vd (2007b) tarafindan 40
mikrosatellit marker kullanilarak yapilan ¢alismada, Rhode Island Red tavuk irkindan
olusturulan RIR-A ve RIR-B hatlarinda toplam allel sayilar1 ve lokus basina allel
sayilar1 sirastyla 170, 131 ve 4.25, 3.28 olarak bildirilmistir. Wilkinson vd (2011) 30
mikrosatellit marker kullanarak RIR hattinda toplam 121 allel belirlemis ve lokus basina
allel sayisin1 4.03 olarak bildirmistir. Ramadan vd (2012) 21 mikrosatellit marker
kullanarak RIR hattinda allel sayisn1 ve etkili allel sayisini sirastyla 3.60 ve 2.20 olarak
tespit etmistir. Tadano vd (2012) tarafindan 5 yakin akraba Nagoya hatt1 ve 5 ticari hatta
20 mikrosatellit lokus ile calismada Nagoya hatllarinda lokus basina diisen allel
sayisinin 2.35-2.85 arasinda degistigi, iki etlik pili¢ hattinda sirasiyla 5.10 ve 5.35
olarak belirlendigi, iki beyaz yumurtaci hatta sirasiyla 3.20 ve 4.00 olarak belirlendigi,
kahverengi yumurtaci hatta ise 4.30 olarak tespit edildigi bildirilmistir. Tadano vd
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(2013) tarafindan yedi Plymouth Rock (PR) hattinda 40 mikrosatellit marker kulanilarak
yapilan arastirmada, hatlardan elde edilen allel sayisinin 2.70 ile 4.20 arasinda degistigi
bildirilmistir. Seo vd (2013) bes Kore yerli tavuk hattinda 150 mikrosatellit marker
kullanmis ve bunlarin i¢inden polimorfizm orani en yiiksek olan 15 marker1 se¢mistir.
Secilen bu 15 lokus bakimindan bes hatta lokus basina diisen allel sayis1 8.4 olarak

bildirilmistir.

Bu c¢alismada elde edilen edilen allel sayilar1 literatiirde seleksiyon
uygulanmayan populasyonlara gore diisiik, seleksiyon uygulanan benzer populasyonlara
gore ise yiiksek bulunmustur. RIRI hatlarinda yapilan benzer ¢alismalar baz alindiginda
bizim elde ettigimiz allel sayilar1 Rajkumar vd (2007) tarafindan bildirilen degerlerden
diisiik, Vanhala vd (1998), Tadano vd (2007b), Wilkinson vd (2011) ve Ramadan vd
(2012) tarafindan bildirilen allel sayilarindan ytiksektir.

Yapilan tez ¢alismasinda RIRI hattinda elde edilen ortalama PIC degeri (0.587),
Rajmukar vd (2007) tarafindan bulunan PIC degerinden (0.60) ve Seo vd (2013)
tarafindan bulunan PIC degerinden (0.771) diisiikken, Pham vd (2013) tarafindan etlik
pilic ve Beyaz Leghorn populasyonlarinda bulunan degerlerden (sirasiyla 0.43 ve 0.38)
daha ytiksektir. Kullanilan 22 mikrosatellit lokusun RIRI hattinda genetik varyasyonun
gosterilmesinde yeterince bilgi verici oldugu ve yeterli oldugu sonucuna ulasilabilir.

RIRT hattinda tiim lokuslarda elde edilen gbzlenen heterozigotluk (Ho), beklenen
heterozigotluk (He) ve akrabali yetisme katsayisi (Fis) Cizelge 4.23’de verilmistir. RIRI
hattinda en diisiik gozlenen heterozigotluk MCWO0183 lokusunda (0.172), en yiiksek ise
ADLO0268 lokusunda (0.964) elde edilmistir. Beklenen heterozigotlugun en diisiik
oldugu lokus LEI166 (0.362), en yiiksek oldugun lokus ise LEI234 (0.869) olarak tespit
edilmigstir. RIRI hattinda gozlenen ve beklenen heterozigotluk ortalamalari sirasiyla
0.476 ve 0.645 olarak belirlenmistir. Lokuslar seviyesinde en diisiik Fis degeri -0.428 ile
ADLO0268 lokusunda, en yiiksek Fis degeri ise 0.858 ile MCWOI11 lokusunda
belirlenmistir. RIRI hattinda 22 mikrosatellit lokusta elde edilen Fis degeri 0.277 olarak
hesaplanmistir.

Bu tezde RIRI hattinda c¢alisilan 22 lokusun 20 tanesinde gozlenen
heterozigotluklar beklenen heterozigotluktan diisiiktiir. Buna bagl olarak Fis degerleri
20 lokusta pozitif bulunmustur. Benzer bulgular Vanhala vd (1998) tarafindan RIR
hattinda, Granevitze vd (2007) tarafindan {i¢ kahverengi yumurtaci, beyaz yumurtaci ve
dort etlik pili¢ hattinda, Rajkumar vd (2007) tarafindan RIR hattinda, Granevitze Dorji
vd (2011) tarafindan bir etlik pili¢ ve iki yumurtac1 (Isa Brown ve Beyaz Leghorn)
hattinda, Wilkinson vd (2011) tarafindan RIR hattinda, Ramadan vd (2012) tarafindan
Beyaz Leghorn ve RIR hattinda, Akaboot vd (2012) tarafindan etlik pilic ve Beyaz
Leghorn hattinda bildirilmistir. Bu calismalardan farkli olarak Tadano vd (2007b) iki
RIR hattinda, Tadano vd (2012) yakin akraba bes Nagoya hattinin dort tanesinde ve 5
ticari hatta beklenen heterozigotlugun giézlenen heterozigotluktan kiiciik oldugunu buna
bagli olarak Fis degerinin negatif bulundugunu bildirmistir.
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Ortalama allel sayis1 genetik c¢esitliligi tanimlamada kullanilan 6lgiitlerden
biridir. Ancak calismada kullanilan lokus sayisindan etkilenmektedir. Ho ve He
kullanilan lokus sayisindan bagimsizdir. Bundan dolayr Ho ve He populasyondaki
genetik cesitliligin anlasilmasinda genisletilmis daha bagimsiz parametrelerdir. Fis
degeri populasyondaki akrabalik derecesini 6lgmek ve ilgili lokuslar bakimindan Hardy-
Weinberg dengesinden sapmayir belirlemek i¢in kullanilir. Ayn1  zamanda
populasyonlarin koruma oOnceliklerinin belirlenmesinde 6nemli bir gostergedir.
Ramadan vd (2012) tarafindan bildirildigine gore; Simon ve Buchenauer, Fis degerinin
0.05’in altinda olmasit durumunda irklarin tehlike altinda olmadigini, 0.05 ile 0.15
araliginda oldugunda tehlike potansiyeli oldugunu, 0.15 ile 0.25 araliginda ise minimum
tehlike seviyesinde oldugunu, 0.25-0.40 arasinda tehlike altinda oldugunu, 0.40’1n
tizerinde ise kritik seviyeye ulastigini ve koruma altina alinmasi gerektigini belirtmistir.
Seo vd (2013) tarafindan bildirildigine gore; Bolstein vd, genetik uygulamalarda bir
lokus PIC>0.5 ve He>0.6 degerlerini sagliyorsa lokusun oldukga bilgi verici oldugunu
belirtmistir.

RIRI hattinda yukaridaki bilgiler 15131nda MCW0069, MCWO0111 ve MCWO0183
lokuslarinin yeterince bilgi verici olmadigi ya da orta diizeyde bilgi verici oldugu, bu {i¢
lokus disindaki 19 lokusun RIRI hatt1 i¢in yiiksek derecede bilgi verici ve kullanish
oldugu sdylenebilir. ADL0145, LEI0166, LEI0228, MCW0069 ve MCWO0123 lokuslar1
bakimindan RIRI populasyonunun Hardy-Weinberg dengesinde oldugu, ADL0268 ve
MCWO0078 lokuslarinda heterozigot fazlaligindan dolay1 diger lokuslarda ise homozigot
fazlaligindan dolay1 Hardy-Weinberg dengesinden sapma oldugu sdylenilebilir. Elde
edilen allel sayisi, etkili allel sayis1 ve heterozigotluk degerleri géz oniine alindiginda
populasyondaki genetik cesitliligin yeterli oldugu anlasilmaktadir. Ancak elde edilen
yiiksek Fis degeri populasyonda akrabaligin oldukga yiikseldigini ve 6nlem alinmasi
gerektigini isaret etmektedir. Pozitif Fis degerinin nedeni heterozigot eksikligidir.
Populasyonlarda heterozigot eksikliginin nedeni ise kantitatif verimler i¢in uygulanan
uzun stireli seleksiyon ya da kiigiik populasyon biiyiikliikleri olabilir.

4.3.3. RIRII hattinda genetik varyasyon parametreleri

RIRII hattinda ¢alisilan 22 mikrosatellit lokusun tamami polimorfiktir ve toplam
109 allel elde edilmistir. En diisiik allel sayis1 3 ile ADL112, LEI166, LE1196, MCW&1,
MCWI111 lokuslarinda, en yiiksek allel sayist 8 ile ADL268 ve LEI234 lokuslarinda
belirlenmistir. Lokus basina ortalama allel sayis1 ve etkili allel sayist sirasiyla 4.95 ve
2.44 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.24).

RIRIT hattinda en diisiik gozlenen heterozigotluk degeri 0.033 ile LEI166
lokusunda, en yiiksek gozlenen heterozigotluk degeri ise 0.767 ile ADL268 lokusunda
elde edilmistir. Beklenen heterozigotlugun en diisiik oldugu lokus MCW123 (0.165), en
yiikksek oldugun lokus ise LEI234 (0.831) olarak tespit edilmistir. RIRII hattinda
gozlenen heterozigotluk ortalamasi 0.309, beklenen heterozigotluk ortalamasi 0.540
olarak belirlenmistir. En diisiik PIC degerinin elde edildigi lokus MCW123 (0.156), en
yiiksek PIC degerinin elde edildigi lokus LEI234 (0.793) olmustur. RIRII hattinda 22
lokus i¢in PIC degeri ortalamasi 0.487 olarak hesaplanmuistir.
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Cizelge 4.24. RIRII populasyonuna ait tanitic istatistikler; gozlenen allel sayis1 (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Lokus N AG

Z
<)

Ne Ho He PIC Fis

ADLO112 | 30 124-128
ADL0145 | 30 114-126
ADL0268 | 30 104-118
LEIO094 | 28  247-267
LEIO166 | 30  350-354
LEIO192 | 30 260-310
LEIO196 | 28  182-186
LEI0228 | 30 210-230
LEI0234 | 30 294-312
MCWO0020| 30 177-185
MCWO0037| 29  148-166
MCWO0067| 30 174-186
MCWO0069| 30 154-168
MCWO0078| 30 131-147
MCWO0081| 29 112-118
MCWO0111| 30  98-102
MCWO0123| 29 90-96
MCWO0183| 30 294-328
MCW0248| 30 215-223
MCWO0287| 26  238-250

2410 0.233 0.595 0.502 0.612**
1524 0133 0350 0.323 0.623**
4358 0.767 0.784 0.738 0.022
1.813 0286 0456 0.431 0.378**
1.269 0.033 0.215 0.199 0.847**
1.763 0467 0440 0401 -0.061
2139 0.179 0542 0.448 0.675**
3502 0433 0.727 0.668 0.408**
5471 0333 0831 0.793 0.603**
2946 0.133 0.672 0.603 0.804**
3.047 0448 0.684 0.630 0.348**
2171 0.067 0.549 0.507 0.880**
2885 0.667 0.664 0.590 -0.003
1532 0200 0.353 0.331 0.438**
2007 0483 0511 0.441 0.055**
2651 0367 0.633 0.552 0.425**
1.193 0.069 0.165 0.156 0.585**
2032 0333 0516 0.464 0.358**
2296 0367 0574 0499 0.365**
1.682 0.077 0413 0.369 0.817**
MCWO0301| 29 260-266 2148 0.276  0.544 0.460 0.497**
MCWO0330| 29 268-278 2827 0310 0.658 0.605 0.532**

OPOCTOTOITPRA,WWOIUOIOO NUOITOOOTW PR WNO0L0OTW

Ortalama 4954+ 2439+ 0.309= 0.540+ 0.487+ 0.464%*
+ St. Hata 1558 1.015 0.192 0.171 0.162 ™

(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

RIRII hattinda akrabali yetistirme katsayis1 -0.003 (MCW&69) ile 0.880
(MCW67) araliginda degisirken, populasyon ortalamasi 0.464 olmustur. Elde edilen Fis
degerleri incelendiginde ADL268, LEI192, MCW69 ve MCWS81 lokuslarinin Hardy-
Weinberg dengesinde oldugu, kalan 18 lokusta homozigot fazlaligindan dolayr Hardy-
Weinberg dengesinden sapma oldugu sdylenebilir.

Bu calismada RIRII hattinda elde edilen lokus basina ortalama allel ve etkili
allel sayisi Vanhala vd (1998) tarafindan RIR hattinda dokuz mikrosatellit lokus
kullanilarak yapilan calismada elde edilen allel sayis1 (4.6) ile benzerlik gosterirken,
Rajkumar vd (2007) tarafindan Rhode Island Red hattinda bildirilen allel sayis1 (6) ve
etkili allel (3.27) sayisindan diisiik bulunmustur. Ancak Tadano vd (2007b) tarafindan
Rhode Island Red tavuk irkindan olusturulan RIR-A (4.25 allel) ve RIR-B (3.28 allel)
hatlarinda 40 mikrosatellit marker kullanarak tespit edilen allel sayilarindan, Wilkinson
vd (2011) 30 mikrosatellit marker kullanarak RIR hattinda tespit edilen allel sayisindan
(4.03), Ramadan vd (2012) 21 mikrosatellit marker kullanarak RIR hattinda elde edilen
allel sayis1 (3.6) ve etkili allel sayisindan (2.2) yiiksektir. Benzer sekilde Tadano vd
(2012) tarafindan 5 yakin akraba Nagoya hattinda (2.35-2.85) arasinda degismektedir)
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ve iki beyaz yumurtact hattan (3.20 ve 4.00), Tadano vd (2013) tarafindan yedi
Polymouth Rock (PR) hattinda belirlenen allel sayisindan (2.7-4.2 araliginda
degismektedir) yiiksektir.

RIRII hattinda elde edilen gozlenen (0.309) ve beklenen heterozigotluk (0.540)
ortalamalar1 Granevitze vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtacilarda, Wilkinson vd
(2011) tarafindan RIR hattinda, Ramadan vd (2012) tarafindan RIR hattinda bildirilen
degerlerle benzerlik gostermektedir. Bu ¢aligmalardan farkli olarak, Vanhala vd (1988)
tarafindan RIR hattinda, Rajkumar vd (2007) tarafindan RIR ve iki Beyaz Leghorn
hattinda, Dorji vd (2011) tarafindan etlik pilig, Isa Brown ve Beyaz Leghorn
populasyonunda, Tadano vd (2012) tarafindan 5 Nagoya hatti, iki beyaz yumurtaci, iki
etlik pili¢ ve bir kahverengi yumurtaci hatta, Akaboot vd (2012) tarafindan etlik pili¢ ve
Beyaz Leghorn populasyonunda, Seo vd (2013) tarafindan bes Kore yerli tavuk hattinda
bildirilen degerlerden diistiktiir.

Yapilan ¢aligmada elde edilen Fis degeri (0.464), Rajkumar vd (2007) tarafindan
RIR hattinda (0.32), Tadano vd (2007b) tarafindan RIR-A (-0.041) ve RIR-B (-0.014)
hatlarinda, Granevitze vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtacilarda (0.037) ve etlik
piliclerde (0.075), Tadano vd (2012) tarafindan 5 Nagoya hatt1 (-0.054 ile 0.074 aras1),
iki beyaz yumurtaci (-0.354 ve -0.175), iki etlik pilic (-0.084 ve -0.075) ve bir
kahverengi yumurtaci hatta (-0.196), Ramadan vd (2012) tarafindan RIR (0.083) ve
Beyaz Leghorn (0.012) hatlarinda, Seo vd (2013) tarafindan bes Kore yerli tavuk
hattinda (0.009), Pham vd (2013) tarafindan etlik pili¢ (-0.057) ve Beyaz Leghorn (-
0.129) hatlarinda bildirilen degerlerden yiiksektir.

Bu tez calismasinda tespit edilen lokus basina ortalama allel sayisi, ve etkili allel
sayilar1 benzer calismalarin ¢ogundan yiiksek bulunmustur. Goézlenen ve beklenen
heterozigotluk degerleri bakimindan ise populasyonda orta diizeyde genetik varyasyon
oldugu sodylenebilir. Ancak Fis degerlerine bakildiginda populasyonda, literatiirde
benzer hatlarla yapilan tiim c¢aligmalarda elde edilenden daha fazla akrabalik oldugu
sOylenebilir. RIRII hattinda elde edilen Fis degeri (0.464), RIRI hattinda (0.277) elde
edilen degerden de yiiksektir. RIRII hattindaki bu ¢ok yiiksek akrabaligin nedeni
populasyon biiyiikliigiiniin dar olmasi ve uzun siiredir uygulanan seleksiyon islemi
olabilir. RIRII hattinda elde edilen Na, Ne, Ho, He degerleri RIRI hattindan diisiik Fis
degeri ise yiiksektir. Bu sonuglara bakilarak RIRII hattinin RIRI hattindan elde edildigi
diistintilebilir. RIRII hatt1 belli bir zaman 6nce RIRI hattindan farkli bir ya da birkag
verim yoOniinde selekte edilerek olugturulmus olabilir.

RIRII hattinda calisilan 22 lokustan LEI166 ve MCW 123 lokusu disinda kalan
20 lokusun PIC degeri 0.25’in iizerindedir. Yani, bu lokuslar genetik varyasyonun
belirlenmesinde bilgi vericidir. Bunun yaninda ADL112, ADL268, LEI228, LEI234,
MCW20, MCW37, MCW69, MCW111, MCW248, MCW330 lokuslarinda PIC degeri
0.50’nin, He degeri 0.60’1n iizerinde oldugu icin bu lokuslar yiiksek derecede bilgi
vericidir ve genetik varyasyonun belirlenmesinde olduk¢a kullanishidirlar. Bu lokuslar
gerek tavuk irklarinda gerekse tavuk hatlarinda genetik varyasyonun belirlenmesinde
kullanilabilirler.
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4.3.4. BARI hattinda genetik varyasyon parametreleri

BARI populasyonunda ¢alisilan 22 mikrosatellit lokus polimorfik bulunmustur.
Caligilan 22 lokusta toplam 110 allel elde edilmistir. BARI hattinda lokus basina elde
edilen ortalama allel sayis1 ve etkili allel sayis1 sirasiyla 5.00 ve 2.85 olarak tespit
edilmigstir. En az allelin gbézlendigi lokus 2 allel ile MCWO0123 lokusu, en ¢ok allelin
gozlendigi lokus 7 allel ile LEI0094, LEIO192 ve LEI228 lokuslar1 olmustur (Cizelge
4.25).

Cizelge 4.25. BARI populasyonuna ait tanitici istatistikler; gozlenen allel sayis1 (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi icerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis

ADLO112 | 30 120-126 2.055 0500 0522 0475 0.043
ADLO145 | 26 114-126 3.045 0462 0.685 0.608 0.330**
ADL0268 | 29 110-118 3.697 0448 0.742 0.689 0.400**
LEIO094 | 29  249-265 4778 0.759 0805 0.760 0.058**
LEIO166 | 29  348-358 3412 0.690 0.719 0.665 0.042**
LEI0192 | 30 256-394 4225 0767 0.776 0.725 0.013
LEIO196 | 29  192-202 2915 0.276 0.668 0.601 0.592**
LEI0228 | 29 160-268 2776 0.655 0.651 0578 -0.007
LEIO234 | 30 216-296 2601 0267 0.626 0.584 0.578**
MCW0020| 30 175-183 2317 0233 0578 0.495 0.600**
MCWO0037| 30 150-166 2632 0400 0.631 0.561 0.370**
MCWO0067| 30 174-182 2302 0400 0575 0479 0.308**
MCWO0069| 30 152-168 3965 0.700 0.760 0.711 0.081**
MCWO0078| 30 135-145 1766  0.333 0.441 0.403 0.248**
MCWO0081| 30 114-130 1.106  0.100 0.098 0.094 -0.024
MCWO0111| 30  98-104 1411 0133 0.296 0.271 0.554**
MCWO0123| 29 88-94 1489 0345 0334 0.274 -0.033
MCWO0183| 30 292-334 3.550 0533 0.731 0.674 0.273**
MCW0248| 28  215-227 2566 0.107 0.621 0532 0.830**
MCWO0287| 30 232-248 3.798 0.467 0.749 0.695 0.381**
MCWO0301| 29 260-278 3.168 0552 0.696 0.642 0.211**
MCWO0330| 30 258-288 3.197 0567 0.699 0.641 0.192**

oo oo NLWWIUTIOCUTARPpOoOoONOOINONO B D

Ortalama 5.000+ 2.853+ 0.440+ 0.609+ 0.553+ 0.074%*
+ St. Hata 1345 0953 0204 0.176 0.176

(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

BARI hatt1 igin tezdeki sonuglar incelendiginde gozlenen heterozigotluk,
beklenen heterozigotluk ve Fis degerleri sirasiyla 0.440, 0.609 ve 0.274 olarak
hesaplanmistir. En diisik Ho degeri 0.100 ile MCWO0081 lokusunda, en yiliksek Ho
degeri 0.767 ile LEI0192 lokusunda hesaplanmistir. He degeri ise 0.098 (MCWO0081) ile
0.805 (LEI094) araliginda degismistir. En diisiik Fis degeri -0.033 ile MCWO0123
lokusunda elde edilirken, en yiiksek Fis degeri 0.830 ile MCW0248 lokusunda elde
edilmigstir. Calisilan 22 lokusta polimorfik bilgi igerigi 0.094 (MCWO0081) ile 0.760
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(LEIO094) araliginda degisirken BARI populasyonunda PIC ortalamasi 0.553 olarak
belirlenmistir.

BARI hattinda tespit edilen lokus basina ortalama allel sayis1 (5.00), Vanhala vd
(1998) tarafindan RIR hattinda (4.60), Granevitze vd (2007) tarafindan seleksiyon
uygulanan 5 kahverengi yumurtaci populasyonda (3.24), Tadano vd (2007b) tarafindan
seleksiyon uygulanan 12 ticari hatta (2.12-4.25), aym ¢alismada Barred Polymouth
Rock hattinda (3.05), Wilkinson vd (2011) tarafindan RIR (4.03) ve Leghorn (3.97)
populasyonlarinda, Ramadan vd (2012) tarafindan RIR hattinda (3.6), Tadano vd (2013)
tarafindan yedi Polymouth Rock hattinda (2.70-4.20) yiiksektir. Pham vd (2013)
tarafindan Beyaz Leghorn populasyonunda (3.20) bildirilen degerlerden yiiksektir.

Bu calismada elde edilen Ho (0.440) degeri Tadano vd (2007b) tarafindan
Barred Polymouth Rock hattinda bildirilen Ho degerinden (0.483) ve Tadano vd (2013)
tarafindan bes Polymouth Rock hattinda bildirilen Ho degerinden (0.480-0.660 arasi)
diisiik ayn1 ¢alismadaki iki Polymouth Rock hattinda bildirilen Ho degerinden (0.390 ve
0.410) yiiksektir. Benzer olarak Wilkinson vd (2011) tarafindan RIR hattinda elde
edilen Ho degerinden yiliksek iken Granvitze vd (2007) tarafindan kahverengi
yumurtacilarda ve Ramadan vd (2012) tarafindan RIR ve Beyaz Leghorn
populasyonlarinda elde edilen Ho degeri ile benzerlik gdstermektedir. Bu ¢alismada
hesaplanan He degeri (0.609) Tadano vd (2007b) tarafindan iki RIR hattinda (0.412,
0.513), ii¢ Beyaz Leghorn hattinda (0.418-0.480), iic Beyaz Polymouth Rock hattinda
(0.480-0.583), bir Barred Polymouth Rock hattinda (0.476) bildirilen degerlerden
yiiksek iken, bir Cornish hattinda bildirilen degerden (0.646) diistiiktiir. Benzer sekilde
Garanevitze vd (2007) tarafindan bes kahverengi yumurtaci populasyonda bildirilen
degerden (0.50), Ramadan vd (2012) tarafindan Beyaz Leghorn (0.428) ve RIR hattinda
(0.511) bildirilen degerlerden, Tadano vd (2013) tarafindan yedi Polymouth Rock
hattinda bildirilen degerlerden (0.41-0.58) yiiksektir.

BARI hattinda bulunan Fis degeri (0.274), Tadano vd (2007b) tarafindan Barred
Polymouth Rock hattinda bildirilen Fis degerinden (-0.016) yine ayni1 ¢aligmada iki RIR
hattinda bildirilen Fis degerlerinden (-0.041, -0.014), Granevitze vd (2007) tarafindan
kahverengi yumurtacilarda bildirilen Fis degerinden (0.037), Ramadan vd (2012)
tarafindan RIR (0.083) ve Beyaz Leghorn (0.012) hatlarinda bildirilen Fis
degerlerinden, Pham vd (2013) tarafindan etlik pili¢ (-0.057) ve Beyaz Leghorn (-0.129)
hatlarinda bildirilen Fis degerlerinden yiiksektir.

BARI hattinda hesaplanan allel sayisi, etkili allel sayisi, Ho ve He degerlerine
bakildiginda populasyondaki genetik cesitliligin yeterli diizeyde oldugu sdylenebilir.
Ancak elde edilen Fis degerinden dolay1 populasyonda akrabaligin arttig1 sdylenilebilir.
He ve PIC degerleri bir arada diisiiniildiigiinde ADLO112, MCWO0078, MCWO0081,
MCWO0111, MCWO0123 lokuslart disinda kalan tim lokuslarin BARI hattinda genetik
cesitliligin gosterilmesinde oldukca kullanigh oldugu goriilmektedir.
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4.3.5. BARII hattinda genetik varyasyon parametreleri

Bu calismada BARII hattinda calisilan 22 mikrosatellit lokus polimorfik
bulunurken elde edilen toplam allel sayist 97 olmustur. En diistik allel sayisi (2 allel)
MCWO0248 lokusunda, en yiiksek allel sayis1 (7 allel) MCWO0301 lokusunda tespit
edilmistir. Lokus basina ortalama allel sayis1 ve etkili allel sayis1 sirasiyla 4.40 ve 2.61
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.26).

Cizelge 4.26. BARII populasyonuna ait tanitici istatistikler; gézlenen allel sayis1 (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Lokus N AG Ne Ho He PIC Fis

Z
Q

ADLO112 | 28 122-128
ADLO0145 | 28 114-126
ADL0268 | 29 110-120
LEIO094 | 28  255-267
LEIO166 | 29  350-360
LEIO192 | 30 256-402
LEIO196 | 30 192-204
LEI0O228 | 28  162-244
LEI0234 | 28 216-302
MCWO0020| 29 175-185
MCWO0037| 28  152-166
MCWO0067| 30 174-182
MCWO0069| 28  154-164
MCWO0078| 30  135-141
MCWO0081| 30 112-130
MCWO0111| 30  98-102
MCWO0123| 28 88-94
MCWO0183| 28 296-334
MCWO0248| 29 217-223
MCWO0287| 26  226-248
MCWO0301| 29 260-278

2454 0.857 0.603 0.515 -0.432**
2151 0536 0545 0.463 0.017

2762 0.448 0.649 0.601 0.313**
2785 0.143 0.653 0.579 0.784**
2988 0.828 0.677 0.591 -0.227**
2.347 0.667 0584 0.482 -0.145

3564 0333 0.732 0.680 0.549**
3294 0.750 0.709 0.644 -0.059

3484 0.750 0.726 0.666 -0.034

2118 0.207 0.537 0.490 0.619**
2376 0357 0.590 0.513 0.399**
2483 0.367 0.607 0.553 0.400**
1.843 0536 0466 0.381 -0.154**
2317 0367 0578 0.504 0.370**
1.802 0.200 0.453 0.402 0.562**
1.363 0.067 0.271 0.250 0.757**
1486 0.250 0.333 0.292 0.253**
2856 0464 0.662 0.579 0.302**
1918 0.793 0.487 0.364 -0.647**
3242 0769 0.705 0.646 -0.093**
4904 0724 0810 0.769 0.108**

~NONPPWWWPEAAPAOOWOIOIOITOPWOIO B

MCWO0330] 30 258-288 6 3.035 0500 0.682 0.635 0.270**
Ortalama 4409+ 2617+ 0496+ 0.594= 0.527+ 0.177*
+ St. Hata 1.297 0.081 0243 0.131 0.13 '

(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

BARII hattinda gozlenen heterozigotluk 0.067 (MCWO0111) ile 0.857
(ADLO112) araliginda, beklenen heterozigotluk 0.271 ile (MCWOI11) ile 0.810
(MCWO0301) araliginda, akrabali yetistirme katsayisi -0.647 (MCW0248) ile 0.784
(LEIO094) araliginda degismistir. Gozlenen ve beklenen heterozigotluk ile Fis degeri
ortalama degerleri sirasiyla 0.496, 0.594 ve 0.177 olarak hesaplanmistir. BARII hattinda
22 lokus i¢in PIC ortalamasi 0.527 olurken, 0.250 (MCWO0111) ile 0.769 (MCWO0301)
aralifinda degismistir.
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BARII hattinda hesaplanan lokus basina allel sayis1 (4.40), Tadano vd (2007b)
tarafindan iic Beyaz Plymouth Rock hattin1 (3.08-4.18) ve Barred Polymouth Rock
hattin1 (3.05) kapsayan on iki ticari hatta bildirilen allel sayisindan (2.12-4.25), Tadano
vd (2013) tarafindan bes Beyaz Polymouth Rock (2.60-4.20) ve iki Barred Polymouth
Rock hattinda (2.70, 3.10) bildirilen allel sayilarindan yiiksektir.

Yapilan ¢alismada saptanan Ho (0.496) degeri, Tadano vd (2007b) tarafindan
Barred Plymouth Rock hattinda elde edilen Ho (0.483) degeri ile ve Tadano vd (2013)
tarafindan bes Beyaz Plymouth Rock hattinin ikisinde (PR-1 ve PR-5) bildirilen Ho
(swrastyla 0.48, 0.49) ve iki Barred Plymouth Rock hattindan birinde bildirilen Ho
(0.480) ile uyumludur. Ayn1 calismada bes Beyaz Plymouth Rock hattindan ikisinde
(PR-2 ve PR-3) bildirilen Ho (0.54, 0.66) degerlerinden diisiik, PR-4 hattinda bildirilen
Ho (0.39) degerinden yliiksektir. BARII hattinda elde edilen Ho degerleri farkli tavuk
hatlarinda elde edilen Ho degerleri ile karsilastirildiginda ¢ogu hattan yiiksek
bulunmustur. Ornegin Gravitze vd (2007) kahverengi yumurtacilarda Ho degerini 0.46
olarak, Ramadan vd (2012) WL populasyonunda 0.423 olarak, RIR populasyonunda
0.469 olarak, Pham vd (2013) WL hattinda 0.476 olarak bildirmistir. Benzer sekilde bu
tez ¢alismasinda RIRI ve RIRII hatlarinda Ho degeri sirastyla 0.476 ve 0.309 olarak
hesaplanmistir. Bu tez calismasinda elde edilen He (0.594) degeri, Tadano vd (2007b)
tarafindan Barred Plymouth Rock hattinda (0.476) ve Tadano vd (2013) tarafindan yedi
Plymouth Rock hattinda (0.41-0.58) bildirilen degerlerden yiiksektir.

BARII populasyonunda elde edilen Fis degeri (0.177), Tadano vd (2007b)
tarafindan Barred Polymouth Rock hattinda (-0.016) ve calisilan diger on bir ticari hatta
(-0.05-0.015), Granevitze vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtacilarda (0.037),
Ramadan vd (2012) tarafindan RIR (0.083) ve Beyaz Leghorn (0.012) hatlarinda, Pham
vd (2013) tarafindan etlik pili¢ (-0.057) ve Beyaz Leghorn (-0.129) hatlarinda bildirilen
Fis degerlerinden yiiksektir. BARII hattinda elde edilen akrabali yetistirme katsayi
BARI hattindakinden (0.274) distktiir. Populasyondaki akrabalik seviyesi BARI
hattina gore diisiik bulunsa da halen yiiksek oldugu sdylenebilir. ADLO112, LEI0166,
LEI0O192, LEI0228, LEI0234, MCWO0069, MCWO0248, MCWO0287 lokuslarinda
heterozigot diger lokuslarda ise homozigot fazlaligt s6z konusudur. ADLO0145,
LEI0192, LEI0228 ve LEI0234 lokuslarinin Hardy-Weinberg dengesinde oldugu, diger
lokuslarin ise Hardy-Weinberg dengesinden Onemli derecede saptigi sdylenebilir.
Lokuslarin  ¢ogunda Hardy-Weinberg dengesinden sapmanin nedeni asiri
homozigotluktur. Allel sayisi, etkili allel sayisi, Ho ve He degerlerine bakilarak
populasyonda yeterli genetik ¢esitliligin oldugu ancak akrabaligin sikint1 yaratabilecegi
sonucuna varilabilir.

4.3.6. L-54 hattinda genetik varyasyon parametreleri

Bu c¢alismada L-54 populasyonunda calisilan 22 mikrosatellit lokusun tamami
polimorfiktir. Toplam 107 allelin tespit edildigi ¢alismada, en diisiik allel sayis1 (2 allel)
ADLO112 ve MCWO0123 lokuslarinda, en yiiksek allel sayisi (9 allel) ADL0268,
LEI0228 ve LEI0234 lokuslarinda tespit edilmistir. Lokus basina ortalama allel sayis1
ve etkili allel sayis1 sirasiyla 4.864 ve 2.635 olarak hesaplanmustir (Cizelge 4.27).
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Cizelge 4.27. L-54 populasyonuna ait tanitici istatistikler; gozlenen allel sayisi (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Lokus N AG Ne Ho He PIC Fis

Z
<)

ADLO112 | 27  124-128
ADL0145 | 29  118-132
ADL0268 | 25 106-128

LEIO094 | 28  245-269

LEIO166 | 27  354-362

LEIO192 | 29  256-352

LEIO196 | 30  178-198

LEI0228 | 28  162-258

LEIO234 | 30 224-312
MCWO0020| 27 177-185
MCWO0037| 29  156-172
MCWO0067| 30  174-182
MCWO0069| 26  160-170
MCWO0078| 30  131-141
MCWO0081| 30 114-130
MCWwWO0111| 30 98-104
MCWO0123| 27 96-100
MCWO0183| 27  294-328
MCW0248| 28  221-227
MCWO0287| 27  234-252

1.291 0259 0.230 0.200 -0.130
2925 0517 0.670 0.608 0.231**
4325 0920 0.784 0.738 -0.177**
2243 0429 0.564 0.527 0.244**
2581 0519 0.624 0532 0.172
1538 0.207 0.356 0.323 0.423**
3.025 0.667 0.681 0.609 0.021
5681 0.786 0.839 0.802 0.065
2601 0200 0.626 0.597 0.684**
2.150 0.444 0545 0.49 0.188**
2466 0.276 0.605 0.516 0.548**
2.067 0433 0525 0449 0.177**
2364 0538 0.588 0.527 0.086
1589 0333 0377 0351 0.117**
3422 0.733 0.720 0.668 -0.019
1578 0.233 0372 0.341 0.377**
1.202 0.185 0.171 0.154 -0.083
4050 0556 0.767 0.717 0.280**
2465 0.714 0.605 0.510 -0.184**
1533 0.296 0.354 0.325 0.166**
MCWO0301| 29 262-274 3976 0.621 0.762 0.701 0.188**
MCWO0330| 30 268-288 2899 0500 0.666 0.580 0.253**

WA PRARBENNPOTOOWP,ROORARDWOOOUOIN

Ortalama 4.864+ 2.635+ 0.471+ 0.565+ 0.512+ 0.164%*
+ St. Hata 2077 1117 0210 0.183 0.17 '

(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

L-54 populasyonu i¢in hesaplanan gbzlenen ve beklenen heterozigotluk ile Fis
ortalama degerleri sirastyla 0.471, 0.565 ve 0.164 olarak belirlenmistir. En diisiik Ho
degeri 0.185 ile MCWO0123 lokusunda, en yiiksek Ho degeri 0.920 ile ADL0268
lokusunda elde edilirken, en diisiik He degeri 0.171 ile MCWO0123 lokusunda, en
yiiksek ise 0.839 ile LEI0228 lokusunda elde edilmistir. Akrabali yetistirme katsayisi -
0.184 (MCWO0248) ile 0.684 (LEI0234) araliginda degismektedir. L-54 hattinda 22
lokus icin en diistik PIC degeri 0.154 ile MCWO0123 lokusunda, en yliksek PIC degeri
0.802 ile LEI0228 lokusunda iken tiim lokuslarin PIC ortalamasi 0.512 olarak tespit
edilmistir.

Bu tez calismasinda L.-54 hattinda elde edilen lokus basina ortalama allel sayisi
(4.86), Rajkumar vd (2007) tarafindan RIR ve Beyaz Leghorn hatlarinda (6.00 ve 5.33)
bildirilen degerlerden diisiik iken, Vanhala vd (1998) tarafindan RIR hattinda (4.6),
Granevitze vd (2007) tarafindan bes kahverengi yumurtaci hatta (3.24), Tadano vd
(2007b) tarafindan seleksiyon uygulanan 12 ticari hatta (2.12-4.25), Wilkinson vd
(2011) tarafindan RIR (4.03) ve Leghorn (3.97) populasyonlarinda, Ramadan vd (2012)
tarafindan RIR hattinda (3.6), Tadano vd (2013) tarafindan yedi Polymouth Rock
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hattinda (2.7-4.2), Pham vd (2013) tarafindan Beyaz Leghorn populasyonunda (3.2)
bildirilen degerlerden yiiksektir.

L-54 hattinda hesaplanan Ho (0.474) degeri, Granevitze vd (2007) tarafindan
kahverengi yumurtacilarda bildirilen Ho (0.46) ile ve Tadano vd (2007b) tarafindan iki
Beyaz Leghorn hattinda (WL-A ve WL-C; 0.485, 0.489), bir Beyaz Plymouth Rock
hattinda (WR-B; 0.475), bir RIR hattinda (RIR-B; 0.480), ve bir Barred Plymouth Rock
hattinda (0.483), Ramadan vd (2012) tarafindan RIR hattinda (0.469), Pham vd (2013)
Beyaz Leghorn hattinda (0.476) bildirilen Ho degerleri ile benzerdir. Ancak Rajkumar
vd (2007) tarafindan RIR (0.45) hattinda, Wilkinson vd (2011) tarafindan RIR hattinda
(0.41) ve Leghornlarda (0.37), Akaboot vd (2012) tarafindan etlik pili¢ (0.42) ve Beyaz
Leghorn (0.40) hatlarinda bildirilen degerlerden yiiksek bulunmustur. Bu ¢aligmalarin
aksine Rajkumar vd (2007) tarafindan iki Beyaz Leghorn hattinda (0.69, 0.92), Dorji vd
(2011) tarafindan etlik pili¢ (0.50), Isa Brown (0.71) ve Beyaz Leghorn (0.53)
hatlarinda bildirilen Ho degerlerinden kiigtiktiir.

L-54 hattinda belirlenen Fis degeri (0.164) Rajkumar vd (2007) tarafindan RIR
hattinda bildirilen degerden (0.32) diisiik iken, Granevitze vd (2007) tarafindan
kahverengi yumurtacilarda (0.037) ve seleksiyon uygulananlarda (0.039), Tadano vd
(2007b) tarafindan 12 ticari hatta (-0.050-0.015), Ramadan vd (2012) tarafindan RIR
(0.083) ve Beyaz Leghorn (0.012) hatlarinda, Pham vd (2013) tarafindan etlik pili¢ (-
0.057) ve Beyaz Leghorn (-0.129) hatlarinda ve Seo vd (2013) tarafindan bes Kore yerli
tavuk hattinda (0.0093) bildirilen degerlerden yiiksektir. Bu ¢alismada L-54 hattinda
elde edilen Fis degeri BARII hattinda elde edilen Fis degeri ile benzerlik gosterirken
diger dort hatta elde edilen degerlerden daha diistiktiir.

L-54 hattinda tespit edilen lokus basina allel sayisi, etkili alel sayisi, Ho, He
degerleri populasyonlarda orta diizeyde genetik varyasyon oldugunu gostermektedir. Bu
calismada L-54 hattinda elde edilen sonuglar benzer hatlarla yapilan caligmalardan elde
edilen sonuglarla kiyaslandiginda L-54 populasyonundaki genetik varyasyon diizeyinin
yeterli oldugu gorilmektedir. Ancak elde edilen Fis degeri akrabalik seviyesinin
yiikseldigini isaret etmektedir. L-54 hattinda akrabalik derecesi RIRI, RIRII, BARI ve
COL hatlarma gore diisiik olsa da literatiirde benzer hatlarda belirtilen seviyenin ¢ok
tizerindedir. Bu yiiksek akrabaligin yetistirme sisteminden ve kiiglik populasyon
bliytikliiglinden kaynaklandig: diistiniilmektedir.

4.3.7. COL hattinda genetik varyasyon parametreleri

Bu tez ¢alismasinda COL hattinda ¢alisilan 22 mikrosatellit lokusun polimorfik
oldugu ve toplam allel sayisinin 104 oldugu tespit edilmistir. En diisiik allel sayis1 3 ile
ADLO112, LEI0O192, LEI0196 ve MCWO0081 lokuslarinda, en yiiksek allel sayis1 7 allel
ile LEI0228 ve MCWO0330 lokuslarinda belirlenmistir. COL hattinda lokus basina
ortalama allel sayis1 ve etkili allel sayis1 sirasiyla 4.727 ve 2.469 olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.28).
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Cizelge 4.28. COL populasyonuna ait tanitict istatistikler; gozlenen allel sayis1 (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Lokus N AG

Z
Q

Ne Ho He PIC Fis

ADLO112 | 30 122-126
ADL0145 | 30 114-126
ADL0268 | 30 104-118
LEIO094 | 27  245-279
LEIO166 | 30  350-360
LEIO192 | 30 256-286
LEIO196 | 30 174-184
LEI0228 | 30 160-218
LEIO234 | 30 218-288
MCWO0020| 26  175-183
MCWO0037| 30 150-160
MCWO0067| 30 174-186
MCWO0069| 30 152-166
MCWO0078| 28  131-145
MCWO0081| 30 112-118
MCWO0111| 30  98-104
MCWO0123| 27  88-100
MCWO0183| 30 292-310
MCW0248| 30 215-223
MCWO0287| 28  232-248

1542 0.067 0.358 0.309 0.816**
2903 0.633 0.667 0.589 0.051
2590 0633 0624 0.571 -0.015
2725 0370 0.645 0.596 0.430**
1463 0.267 0322 0.295 0.174
1.411 0.200 0.296 0.271 0.328**
1.227 0133 0.188 0.177 0.295**
4128 0500 0.771 0.718 0.355**
2.778 0467 0.651 0.594 0.286**
2.748 0462 0.649 0572 0.292**
2182 0.233 0.551 0.481 0.581**
4196 0600 0.775 0.723 0.228**
3.798 0367 0.749 0.690 0.515**
1910 0429 0485 0.438 0.118**
2866 0500 0.662 0.576 0.248**
2347 0467 0584 0.513 0.203**
1913 0556 0.486 0.408 -0.145**
1.659 0.200 0.404 0.379 0.509**
2091 0.267 0531 0.491 0.502**
2282 0250 0572 0.487 0.568**
MCWO0301| 30 260-268 2153 0.067 0545 0451 0.879**
MCWO0330| 28 266-288 3394 0429 0.718 0.681 0.408**

~NoOo P, OTOOPR,WPRAROUIOPRROOITOITNWWRAROO OTW

Ortalama 4727+ 2469+ 0.369+ 0.556+ 0.500+ 0.346%*
+ St. Hata 1.203 0809 0.175 0161 0.15 '

(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

COL hatt1 i¢in gozlenen heterozigotluk, beklenen heterozigotluk, PIC ve Fis
ortalama degerleri sirasiyla 0.369, 0.556, 0.500 ve 0.346 olarak hesaplanmislardir. COL
hattinda gozlenen heterozigotluk 0.067 (ADL0112) ile 0.633 (ADL0145, ADL0268)
araliginda, beklenen heterozigotluk 0.188 ile (LEIO196) ile 0.775 (MCWO0067)
araliginda iken, akrabali yetistirme katsayis1 -0.145 (MCW0123) ile 0.879 (MCW0301)
araliginda degismistir.

COL hattinda elde edilen lokus basina ortalama allel sayis1 (4.727) diger hatlara
benzer olarak daha 6nce saf hatlarda yapilan ¢alismalarda bildirilen degerlerin ¢ogundan
yiiksektir. Ornegin Vanhala vd (1998) Rhode Island Red hattinda lokus basma allel
sayis1 4.6 olarak, Granevitze vd (2007) bes kahverengi yumurtaci saf hatta 3.24 olarak,
Tadano vd (2007b) 12 ticari hatta 2.12-4.25 arasinda, Wilkinson vd (2011) RIR hattinda
4.03, Leghorn populasyonunda 3.97 olarak, Ramadan vd (2012) RIR hattinda 3.6
olarak, Tadano vd (2013) yedi Polymouth Rock hattinda 2.7-4.2 arasinda, Pham vd
(2013) Beyaz Leghorn populasyonunda 3.2 olarak bildirmislerdir.
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Yapilan ¢alismada belirlenen Ho (0.369) degeri, Rajkumar vd (2007) tarafindan
RIR (0.45) ve iki Beyaz Leghorn hattinda (0.69, 0.92) bildirilen Ho degerlerinden,
Granevitze vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtacilarda bildirilen Ho (0.46)
degerinden, Tadano vd (2007b) tarafindan 12 ticari hattin 11 tanesinde bildirilen Ho
(0.431-0.646) degerinden, Wilkinson vd (2011) tarafindan RIR hattinda bildirilen Ho
(0.41) degerinden, Dorji vd (2011) tarafindan etlik pili¢ (0.50), Isa Brown (0.71), WL
(0.53) hatlarinda bildirilen Ho degerlerinden Ramadan vd (2012) tarafindan Beyaz
Leghorn (0.423) ve RIR (0.469) hattinda bildirilen Ho degerlerinden, Akaboot vd
(2012) tarafindan etlik pili¢ (0.42) ve Beyaz Leghorn (0.40) hatlarinda bildirilen Ho
degerlerinden, Pham vd (2013) tarafindan Beyaz Leghorn (0.476) ve etlik pili¢ (0.541)
hatlarinda bildirilen Ho degerlerinden, Tadano vd (2013) tarafindan yedi Plymouth
Rock (0.39-0.54) populasyonunda bildirilen Ho degerlerinden diisiiktiir. COL hattinda
hesaplanan Ho degeri RIRI (0.476), BARI (0.440), BARII (0.496), L-54 (0.471)
hatlarinda belirlenenden diisiik iken RIRII (0.309) hattindan yiiksektir. COL hattinda
ADL0268 ve MCWO0123 lokuslar1 heterozigot fazlalig1 diger 20 lokus ise homozigot
fazlaligr gostermistir. ADLO145 ve ADL0268 lokuslarinin dengede oldugu, kalan 20
lokusun Hardy-Weinberg dengesinden saptigi goriilmektedir.

Bu calismada COL hattinda saptanan Fis degeri (0.346), RIRII hattinda
belirlenen Fis degerinden (0.464) sonra en yiiksek ikinci Fis degeridir. Elde edilen Fis
degeri Rajkumar vd (2007) tarafindan RIR hattinda bildirilen degerden (0.32),
Granevitze vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtacilarda (0.037) ve seleksiyon
uygulananlarda (0.039), Tadano vd (2007b) tarafindan 12 ticari hatta (-0.050-0.015),
Ramadan vd (2012) tarafindan RIR (0.083) ve WL (0.012) hatlarinda, Pham vd (2013)
tarafindan etlik pili¢ (-0.057) ve WL (-0.129) hatlarinda ve Seo vd (2013) tarafindan bes
Kore yerli tavuk hattinda (0.0093) bildirilen degerlerden yiiksektir.

Calismada elde edilen Ho (0.369) ve He (0.556) COL hattinda genetik
varyasyonun diislik oldugunu isaret etmektedir. Populasyonda heterozigot eksikliginden
dolay1r genetik varyasyon digiiktiir. Bunun yani sira akrabali yetistirme katsayisi
oldukca yiiksek (0.346) degerdedir.

4.3.8. Saf hatlarin genelinde genetik varyasyon parametreleri

Caligilan tiim tavuk hatlariin bir arada diisiiniilmesiyle olusan populasyonda
toplam 233 allel elde edilmistir. Lokus basina diisen allel sayist 10.591, etkili allel
sayist 5.712 olarak hesaplanmistir. Gozlenen allel sayilart 4 (MCWOI111) ile 23
(LEI0228) araliginda degismektedir (Cizelge 4.29).

Tiim populasyonlarda elde edilen gozlenen ve beklenen heterozigotluk sirasiyla
0.424 ve 0.792 olarak hesaplanmistir. Akrabali yetistirme katsayis1 ve PIC degerleri
sirastyla 0.468 ve 0.763 olarak belirlenmistir. Fis degerleri tiim lokuslarda pozitif
bulunmus ve 0.196-0.654 araliginda degismistir. PIC degeri MCWOI111 digindaki tiim
lokuslarda 0.5 degerinden biiyiiktiir.

88



Cizelge 4.29. Calisilan tavuk hatlarinda tanitici istatistikler; goézlenen allel sayis1 (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis

ADLO0112 | 174 120-128 5 4053 0397 0.756 0.708 0.476**
ADLO0145 | 171 114-132 8 4594 0485 0.785 0.754 0.382**
ADLO0268 | 171 104-128 13 6.919 0.690 0.858 0.839 0.196**

LEIO094 | 168 245-279 13 5.027 0405 0804 0.782 0.497**

LEIO166 | 175 348-362 8 4559 0434 0.783 0.750 0.446**

LEIO192 | 177 256-402 20 8520 0475 0885 0.872 0.465**

LEIO196 | 176 174-204 14 7499 0301 0.869 0.853 0.654**

LEI0228 | 175 160-268 23 14968 0.629 0.936 0.929 0.329**

LEI0234 | 177 216-314 18 12.141 0.441 0920 0912 0.522**
MCWO0020| 169 175-185 3964 0325 0.750 0.710 0.567**
MCWO0037| 174 148-172 4816 0374 0795 0.770 0.531**
MCWO0067| 178 174-186 4295 0399 0.769 0.735 0.482**
MCWO0069| 174 152-170 4829 0546 0.795 0.765 0.314**
MCWO0078| 175 131-147 4042 0400 0.755 0.717 0.471**
MCWO0081| 179 112-130 4426 0413 0.776 0.743 0.468**
MCWO0111| 179  98-104 2193 0.223 0.546 0.488 0.591**
MCWO0123| 170 88-100 2712 0347 0.633 0.592 0.453**
MCWO0183| 174 292-334 4109 0374 0.759 0.726 0.508**
MCW0248| 173 215-227 4170 0451 0.762 0.725 0.409**
MCWO0287| 166 226-252 5216 0349 0811 0.783 0.570**
MCWO0301| 176 260-278 5398 0432 0.817 0.793 0.472**
MCWO0330| 177 258-288 12 7206 0435 0.864 0.846 0.497**

= = =
o ~NRKE~Nrpro0oog VOO

Ortalama 10.591+ 5.712+ 0.424+ 0.792+ 0.763+ 0.468**
+ St. Hata 4886 2971 0.102 0.086 0.10 '

(**p<0.01, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma)

Bu calismada tiim populasyonlarda calisilan 22 mikrosatellit i¢in lokus basina
allel sayis1 Dorji vd (2011) tarafindan dort Tayland 1rki ve {i¢ ticari 1rkta bildirilen allel
sayisindan (11.35) diisiik iken Tadano vd (2007b) tarafindan 12 ticari hatta (6.7),
Tadano vd (2008b) tarafindan yedi Japon minyatiir tavuk irki ve varyetesi ile enstitii
korumasi altindaki kirmizi orman tavuklarindan olusan toplam sekiz populasyonda
(7.62), Zanetti vd (2011) tarafindan koruma altindaki dort irkta (8.4), Ramadan vd
(2012) tarafindan alt1 yerli Misir tavuk populasyonu, bir RIR ve bir WL hatt1 olmak
iizere sekiz populasyonda (6.9), Pham vd (2013) tarafindan Tayvan’daki 10 ticari
populasyonda (8), Seo vd (2013) tarafindan bes Kore yerli tavuklarindan elde edilen
hatta bildirilen lokus basina allel sayisindan (8.4) yiiksektir.

Tezde c¢alisilan alti kahverengi yumurtaci saf hatta tespit edilen gozlenen
heterozigotluk degeri (0.424), Tadano vd (2012) tarafindan kahverengi yumurtacilarda
bildirilen Ho degerinden (0.744), Tadano vd (2013) tarafindan yedi farkli Polymouth
Rock hattinin besinde bildirilen Ho degerlerinden (0.480-0.660 aras1) ve Granevitze vd
(2007) tarafindan seleksiyon uygulanan 5 kahverengi yumurtaci populasyonda bildirilen
Ho (0.46) degerinden diistiktiir. Ayrica Granevitze vd (2007) tarafindan etlik pili¢ saf
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hatlarda bildirilen Ho degerinden (0.50) ve Muchadeyi vd (2007) tarafindan etlik pili¢
hatlarda (0.57) bildirilen degerlerden diisiiktiir. Bu ¢alismalardan farkli olarak Tadano
vd (2013) tarafindan yedi farkli Polymouth Rock hattinin ikisinde bildirilen Ho
degerinden (0.390 ve 0.410), Muchadeyi vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtaci saf
hatlarda (0.390) ve beyaz yumurtact hatlarda (0.32) bildirilen Ho degerlerinden
yiiksektir.

Tim populasyonlarda lokuslarin tamami i¢in hesaplanan ortalama Fis degeri
(0.468), Muchadeyi vd (2007) tarafindan beyaz yumurtaci hatlarda (0.076), kahverengi
yumurtact hatlarda (0.025) ve etlik pilic hatlarda (0.029) bildirilen Fis degerinden,
Granevitze vd (2007) tarafindan kahverengi yumurtaci hatlarda (0.037) ve seleksiyon
uygulanan tiim populasyonlarda (0.039) bildirilen Fis degerinden, Rajkumar vd (2007)
tarafindan aralarinda RIR ve WL hatlarininda oldugu sekiz populasyonda (0.130)
bildirilen Fis degerinden, Zanetti vd (2011) tarafindan koruma altindaki dort
populasyonda bildirilen Fis degerinden (0.423), Ramadan vd (2012) tarafindan
aralarinda RIR ve Beyaz Leghorn hatlariin da oldugu dokuz populasyonda bildirilen
Fis degerinden (0.051), Seo vd (2013) tarafindan bes Kore yerli tavuk hattinda bildirilen
Fis degerinden (0.009) daha yiiksektir.

Caligilan tiim populasyonlarin bir arada disiiniilmesi ile saptanan degerler
literatiirdeki diger ¢alismalar ile kiyaslandiginda elde edilen lokus basina allel sayisinin
diger ¢aligmalara gore yiiksek, Ho degerinin orta seviyelerde oldugu ancak Fis degerinin
cok yiiksek oldugu soylenebilir. Lokuslar tek tek disiiniildiigiinde Fis degerlerinin
akrabali yetistirmeden kaynakli olusan asirt homozigotluktan dolayr Hardy-Weinberg
dengesinden saptigr soylenebilir. Bu calismada oldugu gibi alt populasyonlar
birbirinden izole sekilde kapali siirtiler halinde yetistiriliyorsa Hardy-Weinberg
dengesinden sapma beklenen bir sonugtur. Populasyonlarda genetik ¢esitliliginin bir
diger gostergesi olan lokus basina allel sayisinin diger caligmalara gore nispeten yliksek
bulunmasinin altinda ise ¢alismada kullanilan hatlarin kokenlerinin farkli olmasinin
yattig1 diigiiniilmektedir. Bu hatlarda farkli kokenlerden dolay1 genlerde farkli allellerin
sabitlendigi diisiintilebilir. Bu populasyonlar sadece Tiirkiye’de 1995 yilindan beri
cesitli Ozellikler bakimindan seleksiyona tabi tutulmaktadir. Ankara Tavukguluk
Aragtirma Istasyonu’nda bulunan g¢esitli kaynaklara gore bu hatlar Tiirkiye’ye
getirilmeden 6nce 45 yildir kapali halde yetistilmis ve ¢esitli 6zellikler i¢in seleksiyon
islemine maruz birakilmistir. Bu hatlar iizerinde cesitli 6zellikler i¢in yaklasik 70 yildir
uygulanan seleksiyon islemi farkli allellerin olusmasina neden olmus olabilir.
Populasyonda Fis degerinin ¢ok yiiksek olmasinin bir diger nedeninin populasyon
biiylikliigii oldugu disiiniilmektedir. Kiigiik populasyon biiyiiklikleri Fis degerinin
artmasinda bir diger nedendir. Bu hatlarda Fis degerinin diisiiriilmesi i¢in alinacak
onlemler arasinda populasyon biiyiikliiklerinin artirilmasi diistiniilebilir.

4.3.9. Ozgiin allel sayilar

Daha oOnce Materyal ve Metot kisminda belirtildigi gibi yalnizca bir
populasyonda bulunan alleller 6zgiin allel olarak adlandirilmaktadir. Yapilan bu tez
calismasinda RIRI hattinda 11, RIRII hattinda 7, BARI hattinda 9, BARII hattinda 7, L-
54 hattinda 17 ve COL hattinda 7 olmak iizere toplam 58 6zgiin allel tespit edilmistir.
Bu 58 allelin 28 tanesinin frekansi %10°dan yliksektir (Cizelge 4.30.).
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Calismada elde edilen 6zgiin allel sayisinin yiizdesi (58/233) %24.9 olarak
hesaplanmistir. Bu deger Tadano vd (2007b) tarafindan bildirilen degerden (15.7),
Muchadeyi vd (2007) tarafindan bildirilen degerden (%20), Granevitze vd (2007)
tarafindan bildirilen degerden (%10), Pham vd (2013) tarafindan bildirilen degerden
yiiksektir.

Bu calismada belirlenen 6zgiin allel sayisinin diger ¢aligmalara gore yiiksek
bulunmasinin altinda birka¢ neden yatiyor olabilir. Bunlardan birincisi fragment analizi
icin kullanilan cihazdan kaynakli okuma hatalar1 olabilir. Ancak frekansi %10’un
iizerinde olan alleller i¢in bu olasilik oldukca diistiktiir. Ayrica tespit edilen allellerin
biiyiikliiklerinin ¢ogunun daha once belirtildigi iizere (Cizelge 4.1-4.22) literatiirdeki
degerlerle uyumlu olmasi bu olasilig1 azaltmaktadir. Yapilan ¢aligmada cihazin okuma
hatalarindan kaynakli 6zgiin allel sayisinin ¢ok ¢ikmasi muhtemel olsa da bunun ihmal
edilebilir seviyelerde oldugu diisiiniilmektedir. Ozgiin allel sayisinin yiiksek ¢ikmasinin
bir diger nedeni calisilan alti populasyonun kapali siiriiler halinde yetistiriliyor olmasi
olabilir. Lowel ve Allendorf (2010) tarafindan bildirildigine gére populasyonlar arasi
goc Ozgilin allel sayisini azaltmaktadir. Bizim c¢aligmamizdaki alti populasyonun
birbirinden izole olarak yetistiriliyor olmasi1 6zgiin allel sayisindaki fazlaligin temel
nedeni sayilabilir Ozgiin allel sayisindaki fazlaligin bir diger nedeni ise bu
populasyonlarda farkli amaglar i¢in yapilan seleksiyon islemi olabilir. Uzun siire farkli
yonlerde yapilan seleksiyon islemi sonucunda populasyonlarda farkli allellerin olustugu
diistiniilebilir.
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Cizelge 4.30. Calisilan tavuk hatlarinda tespit edilen 6zgiin alleller

Allel Biiyiikliigii (bc)

Lokus

Frekans

RIRI

RIRII

BARI BARII

L-54

COL

ADL0112

0.067

120

ADLO0145

0.052

132

ADL0268

0.040
0.018
0.020

124

122

126

LE10094

0.643
0.093

269

279

LE10166

0.389

362

LE10192

0.150
0.138
0.067
0.833
0.107
0.036
0.067
0.089
0.429
0.050
0.033
0.017
0.017

290
300

304
306

260

302

310

362
392
402

272

284
286

LEI0196

0.050
0.900
0.050
0.052
0.117

180

204

178

174
176

LEI0228

0.411
0.083
0.533
0.417
0.250
0.217
0.217
0.052
0.054
0.214
0.017

176
206

210

226
228

164

240

268

254
258

218

LEI0234

0.600
0.017
0.052

314

224
274

MCWO0037

0.345
0.138

156
172

MCWO0069

0.050
0.192

162

170

MCWO0078

0.019

143

MCWO0081

0.100
0.117

128

126

MCW0183

0.074
0.050
0.093
0.233
0.357
0.033

320
322
330

308

314

310

MCW0287

0.192
0.019
0.796

250

226

252

MCW0301

0.100

270

MCW0330

0.183

260

Toplam

11

17
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Alt1 farkli saf hatta tespit edilen ve Cizelge 4.30°da verilen 6zgiin alleller bu
hatlarin ayriminda genetik marker olarak kullamilabilir Ozellikle gen frekansi %10’dan
daha yiiksek olan alleller hat spesifik markerler olarak kullanilabilir. Cizelge 4.31°de
Ozgiin allel frekans1 0.1°den kiiclik olanlar turuncu renkte, 0.1-0.5 arasinda olanlar mavi
renkte, frekanslar1 0.5’den biiyiik olanlar ise sar1 renkte gosterilmistir. Cizelge 4.31°de
sar1 renkte gosterilen alleller hat ayrimi igin olduk¢a kullanighdir. Bu baglamda L-54
hatt1 icin LEI0094 lokusundaki 269 bg¢’lik allel, LEI0234 lokusundaki 224 b¢’lik allel
ve MCWO0287 lokusundaki 252 b¢’lik allel; COL hatt1 i¢in LEIO192 286 bg’lik allel ve
LEIO196 lokusundaki 176 bg¢’lik allel; RIRI hatti i¢in ise LEI0228 lokusundaki 206
be’lik allel hat ayriminda giivenle kullanilabilir.

4.3.10. F —istatistikleri (Fis, Fit, Fst) ve gen akis1 (Nm) degeri

Wright (1965) tarafindan gelistirilen fiksasyon indeksleri ya da F istatistikleri
(Fir, Fis ve Fst) populasyonlarin genetik yapisinin tanimlanmasinda yaygin olarak
kullanilmaktadir. Bu ¢alismada alt1 farkli saf hatta tiim lokuslarda elde edilen Fis degeri
pozitif bulunmustur. Alt1 farkli hatta tiim lokuslar i¢in ortalama Fis degeri 0.273 olarak
tespit edilmigtir. Daha Onceki kisimlarda tartisildigi lizere bu rakam kapali siiriiler
halinde yetistirilen ve uzun siire seleksiyon uygulanan bu hatlarda homozigot fazlaliginm
ya da bir baska degisle heterozigot eksikligini isaret etmektedir. Bu sonuca gore
hatlarda heterozigot eksikligininden dolay1r Hardy-Weinberg dengesinden pozitif yonde
bir sapma oldugu sdylenebilir.

Bu calismada elde edilen ortalama Fr degeri 0.493 olarak hesaplanmistir. Bu
deger tiim populasyonlarin bir arada diistiniilmesi ile Hardy-Weinberg dengesinden
sapmay1 gosterir. Bir baska ifade ile tiim hatlarin bir arada diisiiniilmesi ile olusan yeni
populasyondaki akrabali yetistirme katsayist olarak ifade edilebilir. Bu ¢alismada elde
edilen Fir degeri (0.493), Kaya (2008) tarafindan Denizli ve Gerze populasyonlarinda
bildirilen Fir degerinden (0.308), Muchadeyi vd (2007) tarafindan Zimbabve tavuk
populasyonlarinda (0.084), Afrika tavuk populasyonlarinda (0.115), saf hatlarda (0.383)
bildirilen Fir degerlerinden, Chatterjee vd (2010) tarafindan ii¢ saf tavuk hattinda
bildirilen Fir degerinden (-0.269), Bianchi vd (2011) tarafindan Italyan Ancona ve
Livorno 1rlarinda bildirilen Fir degerinden (0.327), Ramadan vd (2012) tarafindan alti
yerli Misir tavuk populasyonu, bir RIR ve bir WL hatti olmak {izere sekiz populasyonda
bildirilen Fi1 degerinden (0.129), Seo vd (2013) tarafindan bes Kore tavuk hattinda
bildirilen Fir degerinden (0.137) yiiksektir. Bu yiiksek Fir degerinin temelinde kiigiik
populasyon biiyiikliikkleri ve uzun donem uygulanan seleksiyonun etkili oldugu
diisiiniilmektedir.
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Cizelge 4.31. Calisilan tavuk hatlarinda F — istatistikleri (Fis, Fir, Fst ) ve gen akisi

(Nm) degeri
Lokus N Fis Fir Fst Nm
ADLO0112 174 0,203 0,508 0,383 0,402
ADLO0145 171 0,181 0,410 0,280 0,643
ADL0268 171 0,027 0,222 0,201 0,997
LEI0094 168 0,381 0,515 0,216 0,908
LEIO166 175 0,100 0,484 0,427 0,336
LEI0192 177 0,108 0,503 0,443 0,314
LEIO196 176 0,453 0,677 0,410 0,360
LEI10228 175 0,140 0,356 0,251 0,745
LEI10234 177 0,393 0,541 0,244 0,775
MCWO0020 169 0,470 0,582 0,211 0,935
MCWO0037 174 0,420 0,547 0,219 0,892
MCWO0067 178 0,376 0,499 0,197 1,020
MCWO0069 174 0,135 0,340 0,237 0,804
MCWO0078 175 0,167 0,506 0,407 0,365
MCWO0081 179 0,188 0,501 0,386 0,397
MCWO0111 179 0,495 0,605 0,218 0,894
MCW0123 170 0,057 0,494 0,463 0,290
MCW0183 174 0,354 0,530 0,273 0,665
MCW0248 173 0,248 0,433 0,246 0,765
MCWO0287 166 0,387 0,593 0,337 0,492
MCWO0301 176 0,351 0,491 0,216 0,909
MCWO0330 177 0,381 0,515 0,216 0,909
Ortalama 174 0.273 0.493 0.295 0.674

Fst degeri alt populasyonlardaki genetik farklilasmanin bir gostergesidir. Hartl
ve Clark (2007) Fst degerinin 0.25’ten bilyikk olmasi durumunda populasyonlar
arasinda c¢ok biiyiik bir genetik farklilasmanin oldugunu bildirmislerdir. En diisiik Fst
degeri 0,197 ile MCWO0067 lokusunda en yiiksek genetik farklilasma 0.463 ile
MCWO0123 lokusunda elde edilmistir. Bu ¢alismada ortalama Fst degeri 0.295 olarak
hesaplanmistir. Bu deger Tadano vd (2007b) tarafindan 12 tavuk hattinda yapilan
calismada elde edilen Fst degeri ile (0.298) benzer iken, Muchadeyi vd (2007)
tarafindan saf hatlarda elde edilen Fst degerinden (0.357) diisiiktiir. Burada elde edilen
Fst degeri (0.295) Chatterjee vd (2010) tarafindan {i¢ saf tavuk hattinda bildirilen Fst
degerinden (0.056), Ramadan vd (2012) tarafindan alt1 yerli, bir RIR ve bir WL hatti
olmak {tizere sekiz populasyonda bildirilen Fst degerinden (0.082) ve Seo vd (2013)
tarafindan bes Kore tavuk hattinda bildirilen Fst degerinden (0.129) yiiksektir. Elde
edilen sonuglara gore alti saf hattin genetik olarak yiiksek diizeyde farklilastig
sOylenebilir. Bu hatlarin kdkenleri ve yetistirilme sistemleri goz oniine alindiginda bu
sonuglar normaldir. Ciinkii bu hatlar farkli genetik kokenlerden gelmektedir. Ayrica
kapali siiriiler halinde yetistirilen bu hatlarda ¢esitli verimler i¢cin uygulanan seleksiyon
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bu farklilasmay1 arttirmaktadir. Calisilan alti saf hat kokenlerine uygun olarak RIR,
BAR ve COL seklinde ii¢ populasyon olarak kabul edilip incelenseydi, genetik
farklilasmanin daha yiiksek ¢ikmasi beklenebilirdi. Gergekte c¢alisilan alt1 farkli saf
hattin genetik kokeni ii¢ ana irktan gelmektedir. Bununda genetik farklilagmayi nispeten
diistirdiigt diistiniilmektedir.

Kaya (2008) tarafindan Denizli ve Gerze populasyonlarinda Nm degeri 1.6
olarak, Chatterjee vd (2010) tarafindan ii¢ saf tavuk hattindan alti populasyonda 4.19
olarak tespit edilmis ve populasyonlar arasindaki gen akisinin ihmal edilebilecek
boyutlarda oldugunu bildirmislerdir. Bu tez ¢aligmasinda elde edilen gen akist (Nm)
degeri (0.674) yukaridaki iki ¢alismadan da daha diisiik seviyelerdedir. Elde edilen bu
sonu¢ bu populasyonlarin yetistirilme sekli ile de uyumludur. Kapali siiriiler halinde
kendi igerisinde yetistirilen bu populasyonlarda Nm degerinin sifira yakin olmasi
beklenen bir sonugtur.

4.3.11. ikiserli Fst degerleri

Calisilan hatlarda en diistik ikiserli Fst degeri (0.115) BARI ve BARII hatlari
arasinda, en yiiksek ikiserli Fst degeri (0.352) L-54 ve COL hatlarinda elde edilmistir.
Tim populasyonlarda 22 mikrosatellit marker icin elde edilen ortalama ikiserli Fst
degeri 0.294 olarak belirlenmistir. Bu deger Cizelge 4.32°deki Fst degeri (0.295) ile de
uyumludur. COL ve L-54 hatlarinda en yiiksek ikiserli Fst degerinin (0.352) elde
edilmesinin  nedeninin  L-54 hattinin %15 Leghorn kani tagimasi oldugu
diistiniilmektedir. Bu hat sentetik bir hattir ve Colombian Rock hattina fenotip olarak
cok benzemesine ragmen bu hatta %15 Leghorn kan1 katilarak olusturulmustur. Cizelge
4.32°de goriildiigii lizere tiim ikiserli Fst degerleri 0.01 6nem seviyesinde istatistiki
olarak onemlidir. Calisilan hatlarin %29.4 (0.294) gibi yiiksek bir oranda farklilagtig
goriilmektedir

Cizelge 4.32. Calisilan alt1 saf tavuk hatt1 arasinda tahmin edilen ikiserli Fst degerleri

RIRI RIRII BARI BARII L-54
RIRII 0.210**

BARI 0.311** 0.348**
BARII 0.315** 0.346** 0.115**

L-54 0.295** 0.298** 0.296** 0.287**

COL 0.261** 0.342** 0.311** 0.324** 0.352**
**p < 0.01; Ortalama = 0.294

Tadano vd (2012) Nagoya tavuk irkindan iiretilen 5 yakin akraba tavuk hattinda
ikiserli Fst degerlerinin 0.0224 ile 0.2500 arasinda degistigini, Tadano vd (2013) yedi
Plymouth Rock hattinda ise 0.201 le 0.422 aralifinda degistigini bildirmistir. Nagoya
irkindan elde edilen bes saf hat NG, NG2, NG3, NG4 ve NGS5 sirastyla 1903, 1973,
1984, 1992 ve 2001 yilinda olusturulmustur. Yedi Plymouth Rock hatt1 ise agirlikli
olarak 1960 ve 1970li yillarda olusturulmustur. Bu ¢aligmalardan uygulanan seleksiyon
stiresinin genetik farklilasmay: arttirdig1 sdylenebilir. BARI ve BARII hatlari ile RIRI
ve RIRII hatlar1 da kendi igerisinde ortak kokenden gelmelerine ragmen uzun siiredir
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uygulanan seleksiyon islemi bu hatlardaki farklilasmaya neden olmus olabilir. Daha
onceki kisimlarda belirtildigi tizere bu hatlar tizerinde Tiirkiye’de gecirdikleri siireyi de
dahil edersek yaklasik 70 yildir seleksiyon islemi uygulanmaktadir.

4.3.12. Genetik farklllasma katsayisi (Gsr)

Cizelge 4.33. Calisilan alti saf tavuk hattinda heterozigotluklar (Hs, Hrt), genetik
farklilik (Dst) ve genetik farklilagsma katsayisi (Gsr)

Lokus N Hg Hyp Dgr Ggr
ADLO0112 174 0.485 0.753 0.269 0.357
ADL0145 171 0.583 0.784 0.201 0.257
ADL0268 171 0.698 0.859 0.161 0.187

LEI0094 168 0.637 0.800 0.163 0.204

LEI0166 175 0.478 0.783 0.305 0.389

LEI0192 177 0.523 0.884 0.360 0.408

LEI0196 176 0.537 0.865 0.328 0.379

LEI0228 175 0.717 0.933 0.216 0.231

LEI0234 177 0.709 0.918 0.209 0.227
MCWO0020 169 0.598 0.747 0.148 0.199
MCWO0037 174 0.630 0.793 0.164 0.206
MCWO0067 178 0.626 0.768 0.142 0.185
MCWO0069 174 0.616 0.796 0.180 0.226
MCWO0078 175 0.473 0.755 0.282 0.373
MCWO0081 179 0.499 0.774 0.276 0.356
MCWO0111 179 0.432 0.545 0.113 0.207
MCW0123 170 0.358 0.636 0.278 0.437
MCWO0183 174 0.568 0.758 0.190 0.251
MCW0248 173 0.588 0.762 0.174 0.228
MCWO0287 166 0.552 0.810 0.258 0.319
MCW0301 176 0.651 0.816 0.165 0.203
MCWO0330 177 0.686 0.862 0.176 0.204
Ortalama 174 0.575 0.792 0.216 0.274

Bu ¢alismada alt1 farkli saf hatta elde edilen ortalama heterozigotluk (Hs) 0.575
olarak, tiim hatlarin tek populasyon kabul edilmesiyle elde edilen populasyondaki
heterozigotluk yani toplam heterozigotluk (Ht) 0.792 olarak hesaplanmistir. Bu
degerlerden yararlanarak hesaplanan genetik farklilik (Dst) 0.216, genetik farklilasma
katsayist (Gsr) ise 0.274 olarak tespit edilmistir. Nei 1987 ye gore Gst degeri 0.25’ten
bliylik deger alan populasyonlar birbirinden yiiksek derecede farklilasmistir. Bu
calismada elde edilen ortalama Gst degeri populasyonlarin birbirinden yiliksek derecede
farklilastigin1 gostermektedir. Bu sonucglar daha once Cizelge 4.32°de bildirilen Fst
degeri ile de uyumludur. Calisilan alti farkli saf hatta tespit edilen %79.2 toplam
heterozigotlugun yaklasik fticte biri (%27.4) bu 1rklar arasindaki varyasyondan
kaynaklanmaktadir.
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4.3.13. Molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Yapilan tez caligmasinda genetik varyasyonun hatlar arasinda ya da i¢inde nasil
dagildigini belirlemek icin AMOVA analizi yapilmistir. Varyans bilesenleri Cizelge
4.34°de gosterilmistir.

Cizelge 4.34. Calisilan tavuk hatlarinda molekiiler varyans analizi

Vet ey SerbestzlS kDII))ereceS| Karele(T( Tr())plaml Varyans (%)
Populasyonlar Arasi 5 668.33 29.52**
Populasyonlar Igi 174 1095.62 17.00%
Bireyler Arasi
Bireyler I¢i 180 691.00 53.39**
Genel 359 2454.95 100

**p < 0.01

Yapilan AMOVA analizi sonuglari incelendiginde toplam genetik varyasyonun
%29.52°sinin  populasyonlar arasindaki farkliliktan, %17.09’unun populasyonlar igi
bireyler arasindan ve %253.39’unun bireyler igindeki farkliliktan kaynaklandig
sOylenebilir. Hatlar arasindaki farkliliklarin istatistiksel olarak 6nemli olup olmadigi
permiitasyon test uygulanarak test edilmistir. Yapilan test sonuglarina gore hatlar
arasindaki farkliliklar 6nemli bulunmustur (p < 0.01). Elde edilen sonuglara gore
caligilan alti tavuk hattindan en az birinin digerinden 6nemli derecede farklilastig
sOylenebilir.

4.3.14. Nei’nin genetik uzakhk (Da) ve genetik benzerlik degerleri

Calisilan tavuk hatlar1 arasindaki Nei’nin yansiz genetik mesafe tahmini ve
hatlar arasindaki genetik benzerlikler Cizelge 4.35’de gosterilmistir.

Cizelge 4.35. Calismada kullanilan alt1 saf tavuk hatti arasindaki genetik mesafe (Da) ve
genetik benzerlik

RIRI RIRII BARI BARII L-54 COL
RIRI folakel 0.5951 0.3470 0.3099 0.2885 0.5186
RIRII 0.5190 falakaled 0.3281 0.3760 0.3464 0.3800
BARI 1.0584 1.1146 folakela 0.7562 0.2825 0.3994
BARII 1.1715 0.9782 0.2795 falakalad 0.3456 0.3732
L-54 1.2430 1.0603 1.2642 1.0626 falakalad 0.2363
COL 0.6565 0.9676 0.9177 0.9855 1.4427 iolakolel

Kosegenin iistiindeki degerler genetik benzerligi, altindaki degerler ise genetik mesafeyi
gostermektedir
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Calisilan tavuk hatlar1 arasinda en yakin genetik mesafe BARI ve BARII
hatlarinda (0.279), en uzak genetik mesafe ise COL ve L-54 hatlar1 (1.443) arasinda
tespit edilmistir. Yine calismada en yiiksek genetik benzerlik BARI ve BARII hatlar
arasinda (0.756), en diisiik ise COL ve L-54 hatlar1 arasinda (0.236) tespit edilmistir.
Muchadeyi vd (2007) yaptiklar1 ¢calismada saf hatlar arasindaki Nei’nin genetik mesafe
degerini 0.610 olarak, Rajkumar vd (2007) RIR ve iki WL populasyonu arasindaki
genetik mesafe degerini sirasiyla 0.430 ve 0.380 olarak, Ramadan vd (2012) RIR ve WL
populasyonlart arasindaki genetik mesafe degerini 0.326 olarak, Seo vd (2013) bes Kore
tavuk hattinda genetik mesafe degerlerinin 0.083 ile 0.171 arasinda degistigini
bildirmislerdir.

Daha once Kuramsal Bilgiler kisminda belirtildigi tizere literatirde BARI ve
BARII hatlariin birbiri ile iligkisi olmadigi raporlanmistir (Géger ve Erdurmus 2003).
Ancak bizim bu c¢alismadan elde ettigimiz bulgular bunun aksini isaret etmektedir. Bu
calismada BARI ve BARII hatlar1 arasinda belirlenen ikiserli Fst degeri (0.115), genetik
mesafe degeri (0.2795) bu hatlar arasindaki en yakin iligkinin BARI ve BARII hatlar1
arasinda oldugunu ispatlamaktadir. Elbette bu hatlarin genetik kokenleri aynidir ve bu
hatlar arasindaki genetik mesafenin yakin olmasi beklenir. Ancak bu ¢aligmada genetik
kokeni ayni olan diger hatlar arasinda (RIRI ve RIRIIL; L-54 ve COL) tespit edilen ve
literatiirdek benzer hatlar arasinda bildirilen genetik benzerlik degerleri BAR hatlar
arasinda elde edilen degere gore ¢ok daha yiiksektir. Ayrica Cizelge 4.32°de verilen
ikiserli Fst degerleri en az farklilasmanin BAR hatlar1 arasinda oldugunu gostermistir.
Tiim bu bulgular 15181Inda BAR hatlarinin diger hatlara goére daha yakin zamanda
birbirinden ayrildigi s6ylenilebilir. Muhtemelen bu hatlarin yurt disindan ithal edildigi
kurum ticari sir kapsaminda bu bilgileri saklamis olabilir. BARI ve BARII hatlarindaki
Na, Ne, Ho ve He degerlerine bakarak BARII hattinin BARI hattindan elde edildigi
diisiiniilebilir. BARI ve BARII hattindan sonra ikinci en yakin genetik mesafe degerinin
de RIRI ve RIRII hatlar1 arasinda elde edilmistir. Ancak buradaki mesafe degerleri
literatiirdeki diger degerler ile karsilastirildiginda oldukga yiiksektir. Bunun nedeninin
bu hatlarda uygulanan seleksiyon islemlerinden kaynaklandigi diistintilmektedir.
Calismada en yiiksek genetik mesafe degerinin (1.4427) elde edildigi COL ve L-54
hatlarindaki durumun ise L-54 hattindaki %15 Leghorn kanindan kaynaklandigi
distiniilmektedir.

4.3.15. Nei’nin genetik uzakllk (Da) degeri kullanillarak yapilan kiimeleme
anazlizleri

Nei (1978)’nin yansiz genetik uzaklik (Da) degerlerinden yararlanilarak

olusturulan UPGMA (Unweighted Pair-Group Method) dendogrami Sekil 4.14°de,
komsu birlestirme agaci1 (NJ, neighbor joining tree) ise Sekil 4.15°de gosterilmistir.
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Sekil 4.14. Calisilan tavuk hatlarinda genetik mesafe (D) degerleri kullanilarak yapilan
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Sekil 4.15. Calisilan tavuk hatlarinda genetik mesafe (D) degerleri kullanilarak yapilan
NJ agaci

Nei (1978)’nin genetik mesafe degerlerinden yararlanarak NJ metodu ile
olusturulan filogenetik agacta hatlar kdkenleri ile uyumlu olarak dort gruba ayrilmigtir.
Birinci grupta BARI ve BARII hatlari, ikinci grupta RIRI ve RIRII hatlari, Giglincii
grupta L-54 hatt1 ve son grupta ise COL hatt1 yer almigtir. COL ve L-54 hatlar1 genetik
koken olarak biiyiikk oranda benzese de L-54 hattindaki %15°lik Leghorn kani bu
hatlarin filogenetik agacta ayr1 kollara ayrilmasina sebep olmustur.
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4.3.16. Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Hatlar arasindaki iliskiyi {i¢ boyutlu diizlemde ortaya koymak i¢in uygulanan
FCA sonuglart Sekil 4.16’da gosterilmistir.

Sekil 4.16. Calisilan tavuk hatlarinda FCA analizi goriintiisii

Faktoriyel uygunluk analizi sonuglart NJ agaci sonuglarina benzer olarak
caligilan hatlar1 dort gruba ayirmistir. RIRI ve RIRII hattindan bireyler, BARI ve BARII
hattindan bireyler i¢ ice 6beklenerek iki grubu olusturmustur. COL hattindan bireyler bu
iki grubun arasinda yer alarak diger bir kiimeyi olugturmustur. Son kiimeyi olusturan L-
54 hattindan bireyler ise bu ii¢ gruptan uzakta dordiincii kiimeyi olusturmustur.

4.3.17. Genetik yapi analizi (Structure)

Tavuk hatlariin  farklilasmast Bayesian kiimeleme analizi kullanilarak
STRUCTURE program ile incelenmistir. En iyi K degerinin tespit etmek i¢in Evanno
vd (2005) algoritmasi web tabanli bir program olan STRUCTURE HARVESTER (Earl
ve Vonholdt 2012) kullanilarak elde edilmistir. Bu yonteme gore en yiiksek AK
degerinin elde edildigi kiime 6 (K=6) olmustur (Sekil 4.17.). Structure analizi sonuglari
Sekil 4.18’de verilmistir.

100



Deltak = mean(|L"(K}|) f sd(L(K))

250

200

> 150
£
o]
[=]

100

50

0 <+
a 5 3 7

K
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Sekil 4.18. Calisilan tavuk hatlarinda Structure kiimeleme analizi goriintiisii
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Structure analizi sonuglarina gére K degeri 2 oldugu zaman bir grupta RIRI,
RIRII ve L-54 hatlar1 bir kiimede BARI, BARII ve COL hatlar1 ise ikinci kiimede yer
almaktadir. K degeri ii¢ oldugu zaman RIRI, RIRII ve COL hatlar1 bir kiime, BARI ve
BARII hatlar1 bir kiime, L-54 hatt1 ise bir kiimeyi olusturmaktadir. K degeri 4 oldugu
zaman RIRI ve RIRII bir kiime, BARI ve BARII bir kiime, COL ve L-54 hatlar1 da ayr1
birer kiimeyi olusturmaktadir. K degeri 5 oldugunda BARI ve BARII hatlar1 ayni
kiimede yer alirken diger dort hat farkli kiimeleri olusturmustur. En yiiksek AK degeri
K=6 oldugunda elde edilmistir. Yani en iyi kiimeleme alti grup olustugunda
edilmektedir.

Bu tez caligmasinda elde edilen ikiserli Fst degerlerinin ve genetik farklilagsma
katsayilarinin (Gsr) literatiirde bildirilen degerlerin ¢cogundan yiiksek oldugu daha 6nce
belirtilmisti. Structure analizinden elde edilen sonuglar bu bulgular1 desteklemektedir.
NJ agact ve FCA analizi sonucunda calisilan hatlar dort ana gruba ayrilmis olsa da en
yiiksek AK degerinin elde edildigi K=6’da Structure analizi ¢ok yakin olan RIRI ve
RIRII, BARI ve BARII hatlarin1 da ayr1 kiimelemistir. Bu hatlarda ¢esitli 6zellikler
bakimindan uzun siiredir uygulanan seleksiyon isleminin bu hatlar1 farklilagtirdigi
diisiiniilmektedir. Structure analizi irk bazinda kiimelemede ¢ok basarili oldugu kadar
uzun silire seleksiyon uygulanan hatlarda ya da koruma altindaki siiriilerde de cok
kullanighdir.
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5. SONUC

1-) Bu tez ¢alismasinda alt1 saf farkli hatta kullanilan 22 mikrosatellit lokusun tamami
polimorfik bulunmustur. Tiim populasyonlar bir arada diisiiniildiigiinde allel genisligi
(AG) en diisiik MCWO111 lokusunda (98-104 bg), en yiiksek LEI0192 lokusunda (256-
402 bg) belirlenmistir. Allel sayilarina bakildiginda en az allelin MCWO0111 lokusunda
(4 allel) en ¢ok ise LEI0228 lokusunda (23 allel) elde edildigi goriilmektedir (Cizelge
4.29.). Bu sonuglara bakilarak ¢alismada kullanilan 22 mikrosatellit markerin tavuklarda
hat diizeyinde genetik varyasyonun belirlenmesinde olduk¢a kullanisli oldugu
sOylenebilir.

2-) Incelenen alti populasyonda galisilan 22 mikrosatellit lokus icin PIC degeri
ortalamalar1 0.487 (RIRII) - 0.587 (RIRI) araliginda degismistir (Cizelge 4.23-4.28).
Daha 6nce Bulgular ve Tartisma kisminda da belirtildigi lizere PIC degerinin 0.25-0.50
araliginda olmasi lokusun orta diizeyde bilgi verici oldugunu, 0.50’den biiyiik olmas1
durumunda ise yiiksek diizeyde bilgi verici oldugunu gostermektedir. Bizim
calismamizda sadece RIRI populasyonunda PIC degeri ortalamasi 0.50°nin altinda
bulunmustur. Ancak RIRI hattinda elde edilen PIC degeri (0.487) 0.50’ye oldukca
yakindir. Bu bulgulara dayanarak, bu calismada genetik varyasyonun belirlenmesi i¢in
secilen markerlarin oldukca isabetli oldugu belirtilebilir. Populasyon diizeyinde 22
mikrosatellit lokus tek tek incelenerek PIC degeri 0.25’in altinda olanlar asagida
belirtilmistir. Bundan sonra bu populasyonlarda calisacak arastiricilarin bu lokuslari
tercih etmemesinde fayda vardir.

e RIRII hattinda LEI0166 (0.199) ve MCW0123 (0.156) lokuslar1

e BARI hattinda MCW0081 (0.094) lokusu

e L-54 hattinda ADL0112 (0.200) ve MCWO0123 (0.154) lokuslar1

e (COL hattinda LEI0196 (0.177) lokusu

3-) Calismada alt1 farkli saf hatta 22 mikrosatellit lokus i¢in elde edilen ortalama allel
sayisi, etkili allel sayisi, gozlenen ve beklenen heterozigotluklar Cizelge 5.1.°de
Ozetlenmistir.

Cizelge 5.1. Calisilan alt1 saf tavuk hattinda ortalama allel sayisi, etkili allel sayisi,
beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri

Populasyon Na Ne Ho He
RIRI 5.454 3.110 0.476 0.645
RIRII 4.954 2.439 0.309 0.540
BARI 5.000 2.853 0.440 0.609

BARII 4.409 2.617 0.496 0.594
L-54 4.864 2.635 0.471 0.565
COL 4.727 2.469 0.369 0.556

Cizelge 5.1.°e bakildiginda populasyonlarin hepsinde gozlenen heterozigotlugun
beklenen heterozigotluktan diisiik oldugu goriilmektedir. Bunun nedenleri arasinda bu
populasyonlarin uzun siiredir kapali olarak yetistirilmesi ve seleksiyona tabi tutulmasi
gosterilebilir. Boyle populasyonlarda heterozigot eksikligi ya da bir baska deyisle
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homozigot fazlaligi beklenilen bir durumdur. Goézlenen ve beklenen heterozigotluk
degerlerine bakildiginda tiim populasyonlardaki varyasyonun birbirine yakin ve orta
seviyelerde oldugu s6ylenebilir.

4-) Calisilan alt1 populasyonda akrabali yetistirme katsayis1 (Fis) degerleri en diisiik L-
54 hattinda (0.164), en yiiksek RIRII hattinda (0.464) elde edilmistir. RIRI hattinda 20
lokus, RIRII hattinda 20 lokus, BARI hattinda 19 lokus, BARII hattinda 15 lokus, L-54
hattinda 17 lokus ve COL hattinda 20 lokus homozigot fazlaligindan dolayr Hardy-
Weinberg dengesinden sapmustir (Cizelge 4.23 — Cizelge 4.28). Elde edilen bu degerler
tiim populasyonlarda yiliksek derecede akrabali yetistirmenin oldugunu gostermektedir.
Kendi igerisinde yetistirilen saf hatlarda belli 6zellikler i¢in uzun siire devam eden
seleksiyon isleminin akrabaligi yiikseltmesi beklenilen bir sonugtur. Ancak bu
calismada elde edilen degerler beklenilenin ¢ok {izerindedir. Daha 6nce Bulgular ve
Tartisma kisminda belirtildigi lizere benzer saf hatlarda yapilan ¢alismalarda elde edilen
degerlerin iizerindedir. Bu yliksek akrabalifin populasyon biiyiikliiklerinin kiigiik
olmasindan  kaynaklandigi  diisliniilmektedir. Eger miimkiinse  populasyon
biiyiikliiklerinin arttirilmasinin Ankara Tavukguluk Arastirma Istasyonu biinyesinde
devam eden c¢alismalarin devamliligi agisindan faydali olacag diistiniilmektedir.

5-) Bu calismada alti farkli saf hatta tespit edilen 6zgiin alleller Cizelge 4.30°da
gosterilmistir. Cizelge 4.30’da gosterilen, frekans1 0.10’un iizerinde olan alleller
(turuncu ve yesil renkte olanlar) hat spesifik allel olarak kullanilabilir. Ancak frekansi
0.50’nin iizerinde olan allellerin hat spesifik allel olarak kullanilmasi c¢ok daha
giivenilirdir. Bu ¢aligmada tespit edilen ve asagida 6zetlenen alleller ad1 gegen hatlarin
ayriminda giivenle kullanilabilir.

LEI0094 lokusunda 269 bg¢’lik allel L-54 hatt1 igin,

LEIO192 lokusunda 286 bg¢’lik allel COL hatt1 igin,

LEIO196 lokusunda 176 bg¢’lik allel COL hatt1 igin,

LEI0228 lokusunda 206 bg’lik allel RIRI hatt1 igin,

LEI0234 lokusunda 224 bg¢’lik allel L-54 hatt1 igin,

MCWO0287 lokusunda 252 b¢’lik allel L-54 hatti1 i¢in 6zgiin allel olarak giivenle
kullanilabilir.

6-) Wright’in (1965) F istatistikleri (Fis, Fir ve Fst) sirasiyla 0.273, 0.493 ve 0.295
olarak belirlenmistir. Elde edilen Fis degeri (0.273) daha once hatlarda belirlenen
degerlerin ortalamasina esit yada ¢ok yakin bir degerdir. Bu da populasyonlarda
akrabaligin oldukg¢a arttigini1 gostermektedir. Fir degeri tiim populasyondaki bireylerin
bir arada diisiiniilmesiyle elde edilen akrabali yetistirme katsayisidir. Bu c¢aligmada
hesaplanan Fir degeri (0.493) oldukga yiiksektir ve onlem alinmasi gerektigini isaret
etmektedir. Bu tezde bulunan Fst degeri alt populasyonlarda ¢ok biiyiik bir genetik
farklilasma oldugunu gostermektedir.

7-) Calisilan populasyonlar arasinda ikiserli Fst degerlerinin 0.115-0.352 araliginda
degistigi ve tiim populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin istatistiki olarak
onemli oldugu (p<0.01) tespit edilmistir (Cizelge 4.32). RIR ve Plymouth Rock
populasyonlart arasinda genetik farklilasma beklenen bir durumdur. Ancak RIR (RIRI

ve RIRII) ve Plymouth Rock populasyonlari da (BARI, BARII, COL ve L-54) kendi
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igerisinde oldukca farklilasmistir. Bu sonuglar kantitatif 6zellikler i¢in uzun siire
uygulanan seleksiyonun populasyonlarda genetik farklilasmaya neden oldugunu
gostermektedir. Calismada en yliksek ikiserli Fst degeri (0.352) L-54 ve COL hatlar1
arasinda elde edilmistir. Bunun altinda yatan nedenin L-54 hattina canli agirhigi
azaltmak icin katilan %15 Leghorn kan1 oldugu diistiniilmektedir.

8-) Incelenen alt1 populasyonda toplam heterozigotluk (Hr) 0.792 olarak hesaplanmustir.
Alt1 populasyon arasindaki genetik farklilik (Dst) 0.216, genetik farklilagma katsayisi
(Gst) 0.274 olarak tespit edilmistir (Cizelge 4.33). Bu sonuglar daha once Cizelge
4.32°de bildirilen Fst degeri ile uyumludur. Bu bilgiler dogrultusunda alt1 farkli hatta
tespit edilen toplam heterozigotlugun %79.2°sinin yaklasik tigte birinin (%27.4) bu
rklar arasindaki varyasyondan kaynaklandigi soylenebilir.

9-) Yapilan AMOVA analizi sonuglarina gore, toplam genetik varyasyonun
%29.52°sinin  populasyonlar arasindaki farkliliktan, %17.09’unun populasyonlari
olusturan bireyler arasindaki farkliliktan kaynaklandig1 anlasilmistir.

10-) Arastirmada en yakin genetik mesafe BARI ve BARII hatlarinda (0.279), en uzak
genetik mesafe ise COL ve L-54 hatlar1 (1.442) arasinda tespit edilmistir. Yine
calismada en yiiksek genetik benzerlik BARI ve BARII hatlar1 arasinda (0.756), en
diisiik ise COL ve L-54 hatlar arasinda (0.236) bulunmustur. Bu sonuglar daha 6nce
degisik arastirmalarda belirtilen sonuglarin aksine BARI ve BARII hatlarinin ¢ok yakin
iliskili oldugunu gostermektedir. Elde edilen genetik mesafe degeri, allel ve etkili allel
sayilar1 bir arada degerlendirildiginde BARII hattinin BARI hattindan elde edildigi
diistiniilebilir.

11-) UPGMA dendogrami, NJ agaci ve FCA analizi sonuglarina gore dort farkli genetik
kiime olusmustur. Birinci kiimede RIRI ve RIRII hatlari, ikinci kiimede BARI ve
BARII hatlari, iiglincii kiimede COL hatt1 ve dordiincii kiimede L-54 hatt1 yer almistir.

12-) UPGMA dendogrami, NJ agaci ve FCA analizi sonuglarindan farkli olarak

Structure analizi en iyi AK degerinin elde edildigi K=6’da alt1 farkli genetik kiime
olusturmustur.
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