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OZET

BES FARKLI BEYAZ YUMURTACI SAF TAVUK HATTINDA GENETIK
CESITLILiGIN, POPULASYON YAPISININ VE KORUMA
ONCELIKLERININ MiKROSATELLIT MARKERLER iLE

DEGERLENDIRILMESI
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Eylal 2018; 74 sayfa

Ciftlik hayvanlarinda 1slah ve genetik kaynaklarin korunmasi programlarinda ilk
asama populasyonlardaki genetik c¢esitliligin belirlenmesidir. Tiirkiye’de tavukculuk
sektoriinde damizlik materyal iiretimine yonelik ¢alismalar sadece Ankara Tavukguluk
Arastirma Enstitiisii tarafindan yapilmaktadir. Kurum biinyesinde alt1 adet kahverengi
[(Rhode Island Red-(RIRI ve RIRII); Barred Rock — (BARI ve BARII); Colombian
Rock-(COL) ve Line 54-(L-54)] ve bes adet beyaz yumurtaci [Black, Brown, Blue,D-
229 ve Maroon] saf hattin yetistiriciligi yapilmaktadir. Bu saf hatlarda genetik
cesitliligin belirlenmesi ve korunmasi, iilke tavukculugu igin surdirdlebilir Gretim
acisindan 6nemlidir. Bu c¢alisgmada bes farkli beyaz yumurtaci saf hatta [Black (n=30),
Maroon (n=30), D-229 (n=30), Brown (n=30), Blue (n=30) olmak tizere n=150] genetik
cesitlilik, populasyon yapist ve koruma Oncelikleri 19 mikrosatellit lokus kullanilarak
degerlendirilmistir.

Tiim lokuslarin polimorfik bulundugu calismada lokus bagina ortalama allel
sayist 3.947 (Blue) ile 4.842 (D-229), etkili allel sayis1 (Ne) 3.023 (Blue) ile 3.732 (D-
229) arasinda degismistir. En yliksek (0.515) ve en diisiik (0.411) ortalama gdzlenen
heterozigotluk degerleri sirasiyla D-229 ve Blue hatlarinda hesaplanmistir. Akrabali
yetistirme katsayisi (Fis) degeri Blue, Brown, D-229, Black ve Maroon hatlarinda
strastyla 0.355, 0.331, 0.276, 0.260, 0.386 olarak tespit edilmistir. Koruma onceliklerine
karar vermek icin yapilan analizlerde ise toplam genetik varyasyona en fazla katkiyi
yapan hattin D-229 (1.334) oldugu anlasilmigtir.

Arastirma materyali olarak kullanilan tavuk hatlar1 arasinda genetik farklilasma
katsay1 (ikiserli Fst) degerleri 0.069 (Brown ve D-229) ile 0.195 (Blue ve Black)
arasinda degismistir. Molekuler Varyans Analizi (AMOVA) sonuglarina gore toplam
genetik varyasyonun %13.1'1 populasyonlar arasi farkliliklardan kaynaklanmaktadir.
Nei’nin genetik mesafe temelinde yapilan UPGMA dendogrami ve FCA analizinde iki
kiime belirlenmistir. Birinci kiime Blue, Brown ve D-229 hatlarindan olusurken, ikinci
kiime Black ve Maroon populasyonlarindan olugsmaktadir. Structure analizi sonuglarina
gore li¢ farkli kiime tespit edilmistir. Birinci kiimede Blue, ikinci kiimede Brown ve D-
229 ve son kiimede Black ve Maroon hatlar1 vardir.



Arastirmadan elde edilen bulgular ¢alisilan saf tavuk hatlarinda orta seviyelerde
genetik gesitlilik ve yiiksek seviyede akrabaliga isaret etmektedir. Bu populasyonlarda
koruma caligmalari i¢in akrabaligin azaltilmasi, D-229 hattindaki genetik varyasyonun
korunmasi 6nerilmektedir.
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Yapisi, Saf Tavuk Hatlari,
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ABSTRACT

ASSESSMENT OF GENETIC DIiVERSITY, POPULATION STRUCTURE AND
CONSERVATION PRIORITIES OF FiVE DIFFERENT WHITE PURE LAYER
LiNE BY MICROSATELLITE MARKERS

Hiiseyin Goktug FIDAN
MSc Thesis in Animal Science
Supervisor: Dr. Ogr. Uyesi Taki KARSLI
September 2018; ----74 pages

The first stage both in breeding and programmes for the conservation of genetic
resources in livestock are the identification of genetic diversity in the population. In
Turkey, studies on breeding material production in the poultry sector are carried out
only by Ankara Poultry Research Institute. Six brown layer pure chicken lines [(Rhode
Island Red-(RIRI and RIRII); Barred Rock — (BARI and BARII); Colombian Rock-
(COL) and Line 54-(L-54)] and five white layer pure chicken lines [Black, Brown,
Blue, D-229 and Maroon] are reared under the institute. The determination and
conservation of genetic diversity in these pure lines is very important in terms of
sustainable production and country poultry sector. In this study was evaluated genetic
diversity, population structure and conservation priorities among five white layer pure
chicken lines [n=150 with Black (n=30), Maroon (n=30), D-229 (n=30), Brown (n=30),
Blue (n=30)] by using 19 microsatellite loci.

In this study where all loci are polymorphic, mean number of alleles per locus
(Na) ranged from 3.947 (Blue) and 4.842 (D-229), effective number of alleles (Ne)
3.023 (Blue) and 3.732 (D-229). The highest (0.515) and lowest (0.411) mean observed
heterozygosities values were calculated D-229 and Blue lines, respectively. The
inbreeding coefficient (Fis) value was detected Blue, Brown, D-229, Black and Maroon
lines as 0.355, 0.331, 0.276, 0.260, 0.386, respectively. In analyzes to decide priorities
for conservation, it was understood that made the most contribution to total genetic
diversity was D229 (1.334) line.

Genetic differentiation coefficient (pairwise FST) values ranged from 0.069
(Brown and D-229) to 0.195 (Blue and Black) among th chicken lines used as research
material. According to results of Analyses of Molecular Variance (AMOVA), 13.1 % of
the total genetic variation is due to differences between populations. Based on Nei's
genetic distance basis UPGMA dendogram and FCA analysis, two clusters were
detected. First cluster consisted of Blue, Brown ve D-229 lines, second cluster consist
of Black ve Maroon populations. Three different clusters were detected according to the
results of the Structure analysis. There are Blue in the first cluster, Brown and D-229 in
the second cluster, and Black and Maroon lines in the last cluster.



The results obtained from the study pointed intermediate levels of polymorphism
and high levels of inbreeding in studied pure chicken lines. In these populations, it is
suggested to reduce inbreeding level for conservation studies and to protect the genetic
variation in D-229 line.

Key Words: Genetic Diversity, Conservation Priorities, Microsatellite, Population
Structure, Pure Chicken Lines
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ONSOZz

Ulkemizde hayvancilik endiistrisinde entansiflesme oran1 en fazla olan sektor
tavukculuktur. Yumurta ve tavuk eti iiretimindeki artigla beraber, damizlik isletmeleri,
yem, asi1, ilag sanayi, altyapi ve ekipman tedarikcileri, muhafaza ve pazarlama
isletmeleri de oldukga biiylimiis ve tim bu alt sektorler i¢ ice gegerek yillik cirosu 6
milyar dolar olan bir endiistri haline gelmistir. Ulkemizde bugiin dogrudan veya dolayli
olarak tavukculuk sektorii iizerinden yaklagik olarak 3 milyon insan ge¢inimini
saglamaktadir. Bu kadar biiyiikk bir sektor olmasina ragmen iilkemiz tavukculukta
damizlik materyal ihtiyacinin neredeyse tamamint (%95) halen yurt disindan
saglamaktadir.

Ulkemizde damizlik materyal iiretmeye yonelik calismalar sadece Ankara
Tavukguluk Arastirma Enstitiisii tarafindan yapilmaktadir. Kurum biinyesinde 6 adet
kahverengi, 5 adet de beyaz yumurtaci saf hat vardir. Bu saf hatlardan uzun siiren
calismalar sonucunda iki adet kahverengi (Atak, Atak- S) ve bir adet de beyaz (Atabey)
yumurtaci hibrit elde edilmistir. Bu hibritler Turk Patent Entittsi ve Ulusal Irk Tescil
Komistesi tarafindan tescillenen iilkemize ait ticari degeri olan tescilli ilk hayvanlardir.
Bu hibritlerin elde edildigi saf hatlar uzun yillar 6nce (1995) Tiirkiye’ye getirilmis ve
getirildigi tarihten bu yana {izerlerinde seleksiyon islemi uygulanmistir. Ayrica bu
hayvanlar Uzerinde Tiirkiye’ye getirilmeden oncede yaklasik 50 yildir seleksiyon islemi
uygulanmistir. Bu saf hatlarda cesitli verim 6zellikleri i¢in seleksiyon islemi devam
ederken ayn1 zamanda siirdiiriilebilir {iretimin yapilmasi iilkemiz agisindan oldukca
onemlidir. Bu nedenle bu saf hatlarda molekiiler yontemlerle genetik c¢esitlilik
belirlendikten sonra elde edilen verilerden populasyon yapisinin ve koruma
onceliklerinin belirlenmesi oldukca 6nemlidir. Kahverengi yumurtaci saf hatlarda bu
amacla yapilan bir doktara tezi varken beyaz yumurtaci saf hatlarda yapilmis bir
calismaya rastlanmamistir. Bu baglamda ylritilen yiksek lisans tezinde beyaz
yumurtact saf hatlarda genetik ¢esitliligin - mikrosatellit marker yontemi ile
degerlendirilerek populasyon yapisinin ve koruma Onceliklerinin  belirlenmesi
caligilmistir.

Bana bu konuda ¢aligma firsat1 sunan danisman hocam saymn Dr. Ogr. Uyesi
Taki KARSLI'ya, materyal temini noktasinda yardimlarin1 esirgemeyen Ankara
Tavukguluk Arastirma Enstitisu Midiiri Sayin Dr. Serdar KAMANLI ile kan
orneklerinin alinmasinda yardimlarim1 esirgemeyen enstitii calisanlarina tesekkiir
ederim.

Laboratuvar olanaklarmi esirgemeyen Akdeniz Universitesi Ziraat Fakltesi
Zootekni Boliimii 6gretim {iyesi Sayin Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU’ na ve
Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Béliimii 6gretim {iyesi Sayin Prof.
Dr. Biilent UZUN’a ve Dr. Ogr. Uyesi Engin YOL'a tesekkiir ederim.

Her zaman yanimda olan, desteklerini ve inanglarini iizerimden eksik etmeyen
babam Hasan FIDAN, annem Hacer FIDAN ve abim M. Alptug FIDAN'a sonsuz
tesekkiir ederim.
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SIMGELER VE KISALTMALAR

Simgeler
A : Adenin
C : Santigrat derece
C : Sitozin
dk : Dakika
: Gram
: Guanin
M : Molarite
mg  : miligram
ml - Mililitre
mM  : Milimolar
n :Ornek Sayist
rom : Dakikadaki Revir Sayis1
T > Timin
VvV - Volt
ul : Mikrolitre
Kisaltmalar
AG  : Allel Genisligi

BAR | : Barred Plymouth Rock |

BAR II: Barred Plymouth Rock Il

be
BRO
coL

Da

: Baz Cifti
: Broiler

: Colombian Rock

-Genetik Uzaklik

DNA : Deoksiribo Nukleik Asit



F : Forward

FAO : Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii
FCA : Faktoriyel Uygunluk Analizi
Fis : Akrabal1 Yetistirme Katsayisi
Fst  :Alt Populasyonlarda Genetik Farklilagsma Katsayis1
He : Beklenen Heterozigotluk
HGK : Hayvan Gen Kaynaklar1

Ho  : Gozlenen Heterozigotluk
HW : Hardy- Weinberg Dengesi
MAS : Marker Destekli Seleksiyon
Na : Gozlenen Allel Sayisi

NC  :Kore Yerli Tavuk Irki

Ne : Etkili Allel Sayist

PCR : Polimeraz Zincir Reaksiyonu
PIC : Polimorfizm Bilgi Igerigi

R : Reverse

RIR | :Rhode Island Red |

RIR 1l : Rhode Island Red Il

vd.  :vedigerleri

WL  : White Leghorn Tavuk Irki
YNS : Yeni Nesil Sekanslama

Ondalik Yazim: 0.123



SEKILLER DiZiNi

Sekil 2. 1. D-229 hattina ait tavuk ve hOToZ .........cccoviiiiiiiiiiiic e 5
Sekil 2. 2. Mikrosatellit DNA marker yontemi (Karslt 2015) .....cococvviiiiiiiiiniiiiiiiieiiieens 6
Sekil 4. 1. DNA izolasyonuna ait agaroz jel gorintlsl...........cccccvevveieereiviesreresie e 24
Sekil 4. 2. MCWO0248 lokusunda PCRislemine ait agaroz jel gorintisti........cccoevvveeneeen. 24
Sekil 4. 3. LEI0192 lokusu i¢in fragment analiz cihazindaki pik goriinttisii................... 24
Sekil 4. 4. Genetik mesafe degerleri kullanilarak yapilan UPGMA dendogrami............. 43
Sekil 4. 5. Calisilan populasyonlarda FCA analizi ...........ccocccovviiiiiiniiiiiiicccnee 44
Sekil 4. 6. Structure Harvester programinda elde edilen AK degerleri..........cccccceevvennnnne 44
Sekil 4. 7. Calisilan tavuk hatlarinda Structure kiimeleme analizi goriintlisii .................. 45

Xi



CIZELGELER DiZiNi

Cizelge 2. 1. Evcil tavugun zoolojik sistemdeki Yeri........ccccoevviieiieie i 4
Cizelge 3.1. DNA izolasyonu i¢in kullanilan ¢ozeltilerin molarite/miktar ve igerigi ...... 18
Cizelge 3.2. Calismada uygulanan PCR reaksiyon karisimi ve PCR programi................ 18
Cizelge 3.3. Calismada kullanilan lokuslara ait tanimlayici bilgiler .............cccocvveveinennnns 19
Cizelge 3.4. Fragment analiz cihazina konulan platelerin gruplandirilmasi.................... 21
Cizelge 4. 1. Blue populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri .............. 26
Cizelge 4. 2. Brown populasyonunda elde edilen genetik gesitlilik parametreleri........... 29
Cizelge 4. 3. D-229 populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri............ 30
Cizelge 4. 4. Black populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri ............ 32
Cizelge 4. 5. Maroon populasyonunda elde edilen genetik gesitlilik parametreleri ......... 34
Cizelge 4. 6. Calisilan bes saf tavuk hattinda elde edilen genetik gesitlilik

O g TC] (=] T OSSPSR 36
Cizelge 4. 7. Bes saf tavuk hattinda elde edilen null allel frekanslart ...........cc.ccceevenennen. 38
Cizelge 4. 8. Saf tavuk hatlar1 arasinda ikiserli Fst degerleri .........ccocoovviniiiinincinnnen, 38
Cizelge 4. 9. Molekdler varyans (AMOVA) analizi..........cccocooeiiiiiiinieienec e 39
Cizelge 4. 10. Caligilan tavuk hatlarinda tespit edilen 6zgul alleller..............ccocooviinnnne. 41
Cizelge 4. 11. Nei'nin genetik uzaklik ve genetik benzerlik degerleri ...........cocvvvrvrnnnne. 42
Cizelge 4. 12. Her bir hattin genetik gesitlilige Katkist.......coocovviiiiiiiiiniiniiieic e 46

xii



GIRIS H. G. FIDAN

1. GIRIS

Tiirkiye’de hayvansal {iretim alaninda entansiflesmenin en yogun oldugu sektor
tavukculuktur. Ozellikle gectigimiz 30 yilda yumurta ve pili¢ eti iiretimindeki artisla
beraber tavukculuk sektoriinde damizlik isletmeleri, yem, as1, ilag sanayi, altyap1 ve
ekipman (kiimes, kafes, suluk ve yemlik vb.) tedarikgileri, muhafaza ve pazarlama
isletmeleri de olduk¢a biiylimiis ve tiim bu alt sektorler i¢ ice gecerek tavukculuga
endiistriyel bir yap1 kazandirmistir (Oztiirk ve Tiirkoglu 2012). Tiirkiye’de bugiin
dogrudan ya da dolayl olarak yaklasik 3 milyon insanin gec¢imini sagladig tavukculuk
sektorlinlin yillik cirosu 6 milyar dolara ulasmistir. (Baykalir ve Simsek 2014, Koca
2014). Tirkiye’de yumurta tavuk¢ulugunun yillik cirosu yaklasik 1.5 milyar dolar,
yillik ihracat miktar1 ise yaklagik 380 milyon dolardir. Bu veriler bakimindan Tiirkiye
diinyada Hollanda ve ABD’den sonra {igiincii siradadir (Anonim 1).

Tiirkiye tavukguluk sektoriinde yasanan hizli gelisme sadece tiretim teknikleri ve
miktartyla sinirlt kalmis, buna karsilik damizlik materyal temini disa bagimli olmaya
devam etmistir. Damizlik materyal yumurta tavukc¢ulugunda yaklasik olarak % 99.0
oraninda, et tavukc¢ulugunda ise %100 oraninda yurtdisindan temin edilmektedir (Sarica
vd. 2012). 2017 yilinda 129.440 adet kahverengi, 662.656 adet beyaz olmak uzere
toplam 792.096 adet damizlik yumurtaci civciv ithalati gergeklestirilmistir. Bu
civcivlerden elde edilen hibritlerden yaklasik olarak 20 milyar yumurta elde edilmistir
(Anonim 1). Tavukculuk sektori; beyaz et, yumurta tretimi ve bu Grlnlerin ihracati ile
gerek lilke ekonomisine yaptigi katki gerekse yarattigi istihdam agisindan Tiirkiye igin
olduk¢a Onemli olmasina ragmen damizlik materyal bakimindan halen disa bagiml
olmasi bazi olumsuzluklar1 beraberinde getirmektedir. Uretim alt yapis1 ne kadar iyi
olursa olsun damizliklarin ithal edilmesi Tiirkiye tavukgulugu ve ekonomisi bakimindan
bliytik riskler barindirmaktadir.

Yumurtaci tavuklarda damizlik materyal iiretimine yonelik ¢alismalar tilkemizde
yalnizca Tarim ve Orman Bakanligi biinyesindeki Ankara Tavukguluk Arastirma
Enstitiisii tarafindan yapilmaktadir. 1930’lu yillarda kurulan Enstitii’de su an 6 adet
kahverengi [ Rhode Island Red | (RIRI), Rhode Island Red Il (RIRII), Barred Rock |
(BARI), Barred Rock Il (BARII), Colombian Rock (COL), Line-54 (L-54) ] ve 5 adet
beyaz yumurtaci saf hat [Black Line, Brown Line, Blue Line, Maroon Line, D-229]
bulunmaktadir. Kahverengi yumurtacit hatlardan L-54 sentetik bir hattir ve %15
Leghorn kani tasimaktadir. Bu nedenle diger kahverengi yumurtacilara gore viicut
agirlig1 biraz daha diisiik ve yumurta kabuk rengi agik kahverengidir. D-229 saf hatti
2010 yilinda Cek Cumbhuriyeti’nden diger tiim hatlar ise 1995 yilinda Kanada’dan ithal
edilmistir. Bu saf hatlar (izerinde yapilan basarili ¢alismalar sonucunda ikisi kahverengi
(ATAK, ATAK-S), biri beyaz (ATABEY) olmak iizere {i¢ hibrit iiretilmistir. Beyaz
yumurtact ATABEY hibritinin eldesinde baba hatt1 olarak Black Line, ana hatt1 olarak
Blue Line kullanilmaktadir. Elde edilen hibritlerin degisik bolgelerdeki performans
testleri umut verici olsada ithal edilenlere gore halen bir takim eksiklikleri vardir. Bu
nedenle yerli hibritlerde cinsel olgunluk yasinin, agirhiginin, yem tiketiminin
azaltilmast ve yumurta veriminin artirilmast i¢in saf hatlarda yapilan seleksiyon
islemine yogun sekilde devam edilmektedir. (Mizrak vd. 2007; Durmus vd. 2008; Karsl
vd. 2017; Akunal 2009; Karsli ve Balcioglu 2018).
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Ankara Tavukculuk Arastirma Enstitlisi’nde yuritilen ¢alismalar sonucunda
elde edilen U¢ hibrit Tirk Patent Enstitiisii ve Ulusal Irk Tescil Komitesi tarafindan
tescil edilmis olup, tilkemizin ticari degeri olan tescilli ilk hayvanlaridir (Anonim 2).
Enstitii biinyesinde bulunan saf hatlarin kokenleri her ne kadar Tirkiye olmasa da uzun
yillardir tilkemizde yetistirilmeleri, 6nemli ekonomik potansiyellerinin bulunmasi ve tek
damizlik materyal olmalar1 bakimindan en az yerli irklarimiz kadar degerlidirler. Bu
hatlar iizerinde yapilan 1slah ¢alismalart devam ederken bir yandan da koruma
caligmalarina agirlik verilmesi, hatlarin ve iilke tavukculugunun gelecegi bakimindan
oldukga 6nemlidir.

Populasyonlarda genetik cesitliligin belirlenmesi, 1slah ve koruma ¢alismalarinin
planlanmasi i¢in olduk¢a Onemlidir. Ciftlik hayvanlarinda, genetik ¢esitlilik degisik
cevre kosullarinda bugiinkii iiretimi karsilamak ve gelecekte degismesi muhtemel 1slah
amacima uyum saglamak i¢in gereklidir (Mahmoudi vd. 2010). Ciftlik hayvanlarinda
evcillestirmeden sonraki yillarda mutasyon, seleksiyon, adaptasyon, izolasyon ve gog
yerel populasyonlarda c¢ok biiylik genetik cesitlilik yaratmistir. Ancak gectigimiz 50
yilda ¢iftlik hayvanlarinda cesitli verimlerin artirilmasi i¢in uygulanan yogun islah
caligmalart ya da yiiksek verimli irklarin yerli irklara tercih edilmesi genetik
varyasyonun azalmasina neden olmustur (Ertugrul vd. 2010). Bu durum tavukgulukta
daha dramatik bir hal almis, ticari kanatli hayvan iiretiminde yetistirme tarzindan dolay1
uretimde kullanilan kanatli irklarinin sayis1 oldukga azalmistir. Bugiin diinya ¢apinda
yumurtacilarda g, broilerlerde ise dort baskin genotip bulunmaktadir. Kullanilan bu
genotiplerde ise uygulanan yetistirme sisteminden dolayr mevcut genetik varyasyon
olduk¢a azalmistir (Flock ve Preisinger 2002). Gilinlimuzde kahverengi yumurtaci
hibritlerin eldesinde Rhode Island Red, New Hampshire, Plymouth Rock ve Australorp
wrklar1 kullanilirken, beyaz yumurtacilarin eldesinde baskin irk White Leghorn’lardir
(Hillel vd. 2003).

Cesitli nedenlerle genetik gesitlilikte yasanan hizli azalma tim dinyada gincel
kaygilardan biridir (Toro ve Caballero 2005; Anonymous 1). Hayvansal Uretimin
cevreyle uyumlu bir sekilde gerceklestirilebilmesi ve stirekliliginin saglanmasi igin
hayvan gen kaynaklar1 (HGK) ve bunlardaki genetik cesitlilik vazgecilmez unsurlardir.
HGK’nin FAO’ya (Food and Agriculture Organization of the United Nations -Birlesmis
Milletler Gida ve Tarim Orgiitii) gore kabul edilen kisaltilmis tanimi “gida ve tarimsal
uretim igin kullanilan ya da kullanilabilir olan hayvan tiirleri ya da bunlarin her bir
populasyonu” seklindedir (Cardellino ve Boyazoglu 2009; Ertugrul vd. 2015). Konunun
Oonemi degisik tarihlerde ulusal ve uluslararasi kuruluslar tarafindan da vurgulanmistir.

TUBITAK tarafindan hazirlanan “VIZYON 2023 Ulusal Bilim ve Teknoloji
Politikalar1 2003-2023 Strateji Belgesi’nde” Hayvan i1slahinda molekiiler biyoloji ve
biyoteknolojik yontemlerin kullanilmasi ile ekonomik degeri yiiksek hayvanlarin
gelistirilmesi, yaban ve evcil hayvan gen kaynaklarimizin korunmasi ve genetik olarak
tammlanmasi, bu alanda calisan insan kaynaklarinin gelistirilmesi ve desteklenmesi
oncelikli konular arasina alinmigtir (Anonim 4).

FAO tarafindan 2007 yilinda yayimlanan “Gida ve Tarim i¢in Hayvan Gen
Kaynaklar1 I. Diinya Durum Raporu” (Anonymous 1) ve “Hayvan Gen Kaynaklari
Kiiresel Eylem Plan1 “hayvan gen kaynaklarinin ve bu hayvanlardaki genetik ¢esitliligin
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belirlenmesi, onemi, korunmasi ve stirdiiriilebilir kullanimi i¢in yapilmasi gerekenleri
ayrintili olarak vurgulamistir (Anoymous 2).

Tarim ve Orman Bakanligi tarafindan 2015 yilinda hazirlanan “Turkiye Hayvan
Gen Kaynaklar1 Ulusal Strateji ve Eylem Plami (2015-2020)” raporunda sahip
oldugumuz biyolojik ¢esitlilik ve onun bir unsuru olan HGK’larindaki genetik
cesitliligin; ekonomik ve genetik zenginligin bir gostergesi oldugu, tip, tarim, gida
giivencesi ve endiistride 6nemli yararlar sagladigi vurgulanmistir. Dolayisiyla, biyolojik
cesitliligimizi korumanin ve gerektiginde kullanmanin bir zorunluluk degil, ekonomik,
bilimsel, sosyal ve kiiltiirel ihtiyaglarimizin bir geregi oldugu raporda belirtilmistir
(Anonim 3).

Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde gilinlimiizde en yaygin kullanilan yontem
Mikrosatellitler ve Tek Nukleotid Polimorfimleridir (SNP) (Karsli vd. 2013). Yeni
Nesil Sekanslama (YNS) ile tim genomdan elde edilen yiiksek yogunluktaki SNP
verileri genetik varyasyonun gosterilmesinde oldukc¢a etkindir ve kullanimi her gegen
giin artmaktadir. Mikrosatellit lokuslar iizerinden yapilan analizler sonucu elde edilen
bilgilerin genetik ¢esitliligi agiklamadaki oran1 YNS analizlerine gore oldukg¢a diisiik
olsa da teknik altyapi isteginin daha az olmasi, elde edilen verilerin istatistik
analizlerinin daha kolay olmast ve YNS analizlerine gore olduk¢a ekonomik olmasi gibi
nedenlerle halen tercih edilmektedir. Gliniimiizde tiim diinyada ¢iftlik 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; Setyawan
vd. 2015; Vahidi vd. 2016; Karabag vd. 2016; Karsli 2018). Mikrosatellit markerler
ciftlik hayvanlarinda genetik ¢esitliliginin belirlenmesi yan1 sira 1rk, eko-tip ya da
hatlarda koruma 6nceliklerinin belirlenmesinde de kullanilmaktadir (Ramadan vd. 2012;
Tadano vd. 2013).

Bu baglamda tamamlanan bu yuksek lisans tezinde;

1-) Ankara Tavukguluk Arastirma Enstitiisii biinyesinde yetistirilen bes adet beyaz
yumurtaci saf hatta genetik ¢esitliligin mikrosatellit markerler ile belirlenmesi ve hatlar
arasindaki genetik ¢esitliligin karsilastirilmast,

2-) Yaklagik yirmi yildir Tiirkiye’de ve daha dncede uzun sire getirildikleri tlkelerde
kapali populasyonlar halinde yetistirilen ve cesitli kriterler bakimindan seleksiyon
uygulanan bu saf hatlar icerisindeki akrabalik seviyesinin tespit edilmesi,

3-) Calisilan tavuk hatlart igerisinde genetik ¢esitlilige en fazla katki yapan hattin tespit
edilerek koruma onceliklerinin belirlenmesi dolayisiyla bu hatlarin siirdiiriilebilir
kullanimina katki saglanmas1 amaglanmistir.
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2. KAYNAK TARAMASI
2.1. Tavugun Zoolojik Sistematikteki Yeri

Diinyada bulunan yaklasik 600.000 hayvan tiiriinden 10.000 kadar1 kuslar
sinifina aittir. Tavuklar, diinyada muhtemelen sayica en fazla evcil hayvan grubunu
teskil eder. Tavugun evcillestirilmesi halen tartisma konusu olsa da Giney-Dogu Asya
ormanlarinda yasayan dort yabani formun [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).] evcil tavugun atasi
oldugu zannedilmektedir. Sistematikteki yeri Cizelge 2.1°de gosterilen evcil tavuklar
(Gallus gallus domesticus) diger Gallus tiirlerinden, agizlarinda dis bulunmayisi ve
baslarinda ibik olmasiyla ayrilirlar. (Tiirkoglu vd.1997; Ersaym 2001).

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 Salungiller
Subfamilia (Alt aile) Phasianinae Salunler
Genus (Cins) Gallus Tavuk
Species (Tr) Gallus gallus domesticus Evcil tavuk

2.2. Arastirmada Kullanilan Yumurtaci Saf Hatlar

Giliniimlizde tim diinyada beyaz yumurtact hibritlerin eldesinde kullanilan
baskin irk White Leghorn’lardir. Yapilan ¢alisma kapsaminda kullanilan saf hatlar da
White Leghorn’lardan elde edilmistir. Calismada kullanilan ve 1995 yilinda Kanada’dan
getirilen saf hatlar (Black, Blue, Brown ve Maroon) hizli tiiylenme, 2010 yilinda Cek
Cumbhuriyeti’nden getirilen D-229 hatt1 ise yavas tiiylenme 06zelligi gostermektedir
(Kamanli ve Tirkoglu, 2018). Beyaz yumurtact hibrit elde etmek igin yapilan
calismalarda baba hatlar1 olarak Black, Blue, Brown ve Maroon ana hatt1 olarak ise D-
229 kullanilmaktadir (Goger vd. 2017).

Leghorn tavuk irki yumurta verim yodnunden taninmis ve giiniimiizde tim
diinyada yumurtacilarda baskin irk haline gelmistir. Akdeniz 1rki olan Leghorn’lar adini
Italya’daki aym adli kasabadan alir. Leghorn’lar Italya’dan Amerika’ya gotiiriilmiis ve
burada yumurta verimi yoniinde 1slah edilerek bugiinkii ticari yumurtacilar elde
edilmistir. Ufak yapili olan bu irkin renk ve ibik sekline gore 16 varyetesi vardir. Ticari
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yumurta tretiminde kullanilan ve en ¢ok bilinen varyetesi balta ibikli beyaz
Leghorn’lardir. Adaptasyon yetenekleri oldukga iyi olan Leghorn’larda ortalama canli
agirlik horozlar i¢in 2.7 kg, tavuklar i¢in 2 kg civarindadir (Tirkoglu vd. 1997;
Senkdylii 2001).

A | y

# i§~: PG

Sekil 2. 1. D-229 hattina ait tavuk ve horoz

(cz DOMINANT internet sitesinden alinmistir; http://dominant-
cz.cz/produkt/dominant-leghorn-d-229-2/?lang=en)

2.3. Mikrosatellit DNA Marker Yontemi

Mikrosatellitler Okaryotik genoma rastgele dagilan, intron ya da ekzon
bolgelerde bulunabilen tekrarli kisa DNA dizileridir. 1-6 bg¢ biiyiikliiglinde olan ve 5-
100 kez arasi tekrar edebilen mikrosatelliler Kisa Ardisik Tekrarlar (Short Tandem
Repeats, STR) ya da Basit Dizi Tekrarlar: (Simple Sequence Repeats, SSR) olarak da
isimlendirilir (Liu ve Cordes 2004; Karsli vd. 2013; Karsli1 2015).

Mikrosatellit lokuslar yiiksek derecede polimorfik bdlgelerdir ve bunun altinda
yatan mikrosatellit bolgelerin mutasyona daha agik olmasidir. Mikrosatellit bolgelerde
mutasyon oraninin yiiksek olmasinin iki temel nedeni vardir. Bunlardan birincisi
krossing-over sirasinda esit olmayan parga degisimi sonucu olusan yeni kombinasyonlar
(Unequal Crossing Over, UCA) digeri ise replikasyon sirasindaki DNA eksen kaymast
(slippage) ya da diger bir ismi ile replikasyon kaymasidir. Mikrosatellit marker yontemi
temel olarak tekrarli bélgenin PCR islemi ile ¢ogaltilmasi daha sonra elde edilen PCR
tiriinlerinin biiyiikliiklerinin belirlenmesi esasina dayanir (Sekil 2.2). PCR ile ¢ogaltilan
tekrar birimlerinin biiyiikliiklerinin belirlenmesinde ge¢mis yillarda yogunlukla
poliakrilamid jel kullanilirken (Andrew Symons vd. 2000; Canon vd. 2001), giniimuzde
daha ¢ok kapiller sistemler (Yilmaz vd. 2014; Ceccobelli vd. 2015) kullanilmaktadir.
Kapiller sistemlerin maliyeti poliakrilamid jele gore yiksektir. Ancak uygulamada
sagladiklar1 kolayliklar ve giivenilirliklerinin yiiksek olmasi gibi nedenlerden o6tlrd
tercih edilmektedir.
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Sekil 2. 2. Mikrosatellit DNA marker yontemi (Karsli 2015)
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Mikrosatellit DNA marker yontemi, ciftlik hayvanlarinda genetik ¢esitliligin
belirlenmesi ve koruma c¢aligmalarinda (Zanetti vd. 2010), ik, hat ya da ekotip
diizeyinde filogenetik iliskinin belirlenmesinde (Tadano vd. 2012; Ceccobelli vd. 2015),
MAS (marker destekli seleksiyon) ¢alismalar1 i¢in ekonomik 6nemi olan gesitli verimler
ya da bazi hastaliklara direngle iligkili aday genlerin belirlenmesinde (Minvielle vd.
2005; Hako-Touko vd. 2013) ve ebeveyn tespitinde (Ozsensoy vd. 2014) yogun olarak
kullanilmaktadir. Mikrosatellitlerin diger marker yontemlerine gore daha fazla
kullanilmasinin nedenleri arasinda ko-dominant marker olmasi, tekrarlanabilirliginin
yiksek olmasi, multipleks uygulamalarla kapiller eloktroforez sistemleri ile is giiciinden
tasarruf edilmesi gibi 6zellikleri vardir.

2.4. Kaynak Taramalar

Gegtigimiz 15 yilda mikrosatellit lokuslar kullanilarak ¢iftlik hayvani ik, ekotip
ve hatlarinda yapilmis olan ¢ok sayida ¢alisma vardir. Bu ¢alismalarda da mikrosatellit
lokuslar kullanilarak populasyonlarda genetik ¢esitlilik, populasyonlar arasi filogenetik
iligkiler ya da koruma onceliklerinin belirlenmesi amaclanmistir. Gergeklestirilen
yiiksek lisans tez ¢alismasinin amacina uygun olarak literatiir taramasinda saf tavuk
hatlar1 ya da bu hatlardan elde edilen hibritlerde yapilan mikrosatellit ¢aligmalara agirlik
verilmistir.

Vanhala vd. (1998) u¢ White Leghorn hibriti, G¢ Finnish Landrace saf hatti, bir
Rhode Island Red saf hat ve bir broyler hibrit olmak Uzere toplam sekiz tavuk
populasyonunda dokuz mikrosatellit marker kullanarak yaptiklari ¢alismada lokus
basina allel sayisinin 4 ile 13 arasinda, hatlarda ise 1-10 arasinda degistigini
bildirmislerdir. Arastiricilar Alman Lohmann (LSL), Finlandiya Makela (M) ve
Jokionien (J) White Leghorn hibrit populasyonunlarinda lokus basina ortalama allel
sayisinin sirasiyla 2.4, 3.3 ve 3.4 olarak belirlemislerdir. Ayn1 ¢alismada LSL, M ve J
White Leghorn hibritlerinde beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerlerini ise
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sirasiyla 0.407-0.370; 0.431-0.293 ve 0.485-0.379 olarak belirlemislerdir. Arastiricilar
kahverengi yumurtact Rhode Island Red (RIR) hatt1 ve broiler (BRO) hattinda lokus
basina ortalama allel sayilarmin 4.6 ve 5.7; beklenen ve gozlenen heterozigotluk
degerlerini ise 0.608-0.450 ve 0.671-0.670 olarak raporlamislardir. Ayrica ¢alismada
mikrosatellit lokuslar tizerinden yapilan filogenetik agacta li¢ kiime olustugu, Beyaz
Leghorn’larin diger hatlardan belirgin bir sekilde ayr1 bir kiimeye ayrildig
gosterilmigtir.  Arastirmada  beklenen  hetorozigotluk  degerlerinin  gozlenenen
degerlerden yliksek olmasinin, yani genetik varyasyondaki azalmanin nedeninin kii¢lik
populasyon buyukliklerine bagli genetik drift/siiriiklenme olabilecegi vurgulanmaistir.
Arastirmacilar mikrosatellit markerlerin populasyonlarin ge¢misleri ve yetistirilme
sistemleri hakkinda oldukea kullanish bilgiler verdigini belirtmislerdir.

Zhou ve Lamont (1999) uzun yillardir kendi igerisinde yetistirilen Leghorn,
Jungle Fowl, Fayoumi ve Spanish irklarindan elde edilen 23 hatta genetik cesitliligi ve
filogenetik iliskiyi 42 mikrosatellit lokus ile incelemislerdir. Arastiricilar mikrosatellit
analizlerden elde ettikleri veriler ile yaptiklar1 filogenetik analizlerde 23 tavuk hattinin
kokenlerine uygun olarak dort farkli kiimede toplandigini bildirmislerdir. Calismadan
elde edilen sonuglar 1s1ginda mikrosatellit markerlerin uzun siireler boyunca kendi
icerisinde yetistirilmis tavuk hatlarinda bile genetik cesitliligin belirlenmesi ve
filogenetik analizlerde son derece dogru sonuglar verdigini bildirmislerdir.

Kaiser vd. (2000) yaptiklar1 ¢alismada, iki etlik pilic populasyonunda
mikrosatellit markerler ile genetik yapiy1 incelemislerdir. Red Jungle Fowl ve White
Leghorn hatlarinda ¢alisan 59 mikrosatellit lokus ile yapilan ¢alismada 57 lokus PCR’da
basar1 ile cogaltilmistir. Bu lokuslarin % 98’inin polimorfik oldugu ve uzun siire
seleksiyon yapilmis tavuk hatlarinda genetik ¢esitliligin gosterilmesinde ve haritalama
caligmalarinda basari ile kullanilabilecegi bildirilmistir.

Hillel vd. (2003) tarafindan 52 tavuk populasyonunda 22 mikrosatellit lokus
kullanilarak yapilan ¢alismada cogu Avrupa olmak iizere degisik kita ve iilkelerden
secilen ve farkli yetistirme ge¢misi olan (yabani irklar, yerel irklar, etlik pili¢ hatlari,
kahverengi ve beyaz yumurtact hatlar) populasyonlarda genetik yapi incelenmistir.
Calismada yerli tavuk irklarinin yani sira bir adet beyaz yumurtaci saf hat (A), bes adet
kahverengi yumurtaci saf hat (A, B, C, D ve E), dort adet broiler ana hatt1 (A, B, C ve
D) ile dort adet broiler baba hatt1 (A, B, C ve D) da vardir. Arastiricilar 52 populasyonu
yetistirme sekline gore (yabani, seleksiyon uygulanmamis yerli, morfolojik olarak
seleksiyon uygulanmis, yumurtacilar, etlik pilicler ve hibritler) siniflandirmistir. Lokus
basina ortalama allel sayis1 en yiiksek (4.8) yabani tiirlerde en diislik (1.3) hibritlerde
bildirilmistir. Etlik pili¢ ve yumurtaci hatlarda lokus basina ortalama allel sayis1 ise
strastyla 3.6 ve 3.4 olarak bildirilmistir. Calismada tiim markerler {izerinden hesaplanan
genetik ¢esitlilik degerleri yabani populasyonlarda 0.62, seleksiyon uygulanmamis yerli
populasyonlarda 0.56, morfolojik olarak seleksiyon uygulanmis populasyonlarda 0.46,
yumurtacilarda 0.45, etlik piliclerde 0.57 ve hibritlerde 0.05 olarak raporlanmustir.
Arastirmacilar  genetik  ¢esitliligin, seleksiyon uygulanmayan populasyonlarda
seleksiyon uygulanan populasyonlara gore daha yiiksek oldugunu, etci tavuk hatlarinda
yumurtaci tavuk hatlarina gore biraz daha yiiksek oldugunu, yumurtaci hatlar i¢inde de
kahverengi yumurtacilarda beyaz yumurtacilara gore biraz daha fazla oldugunu
raporlamislardir. Beyaz yumurtaci populasyonlar icinde ise White Leghorn’larda
genetik varyasyonun diger beyaz yumurtacilara gore daha diisiik diizeyde oldugu
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bulunmustur. Sonug¢ olarak aragtirmacilar, aragtirmadan elde edilen verilerin genel
olarak bu populasyonlarin yetistirilme tarithi ve daha oOnce yapilan bilimsel
calismalardan elde edilen sonuglarla ortiistiigiinii ve son yillarda ticari tavuk
yetistiricilerinin 0zellikle beyaz yumurtacilarda genetik varyasyonun azalmasi ile
kaygilarinda hakli olduklarini bildirmislerdir.

Rajkumar vd. (2007) Hindistan’da yetistirilen i¢lerinde saf hatlarinda bulundugu
8 populasyonda (Dahlem Red, Rhode Island Red, White Leghorn-IWD, White Leghorn-
IWEF, Bobcock, Vencobb, Aseel ve tanimsiz bir 1rk) U¢ di-niikleotid mikrosatellit marker
ile genetik cesitliligi incelemislerdir. Aragtirmacilar ¢alismada lokus basina en diisiik
ortalama allel ve etkili allel sayisinin Dahlem Red saf hattinda (5.00-2.20) en yiksek ise
Bobcock 1rkinda (9.00-4.43) oldugunu bildirmislerdir. Calismada WLH-IWD ve WLH-
IWF White Leghorn saf hatlarinda allel sayilar1 sirasiyla 5.33 ve 4.33, etkili allel
sayilar1 2.71 ve 2.81, beklenen heterozigotluk degerleri 0.63 ve 0.61, goézlenen
heterozigotluk degerleri 0.69 ve 0.92 olarak bildirilmistir. Akrabali yetistirme katsayisi
(Fis) ise -0.053 ile en diisiik WLH-IWF hattinda en yiiksek ise 0.48 ile Aseel irkinda
bildirilmistir. Aseel irkindan sonra en yiiksek Fis degeri 0.32 ile Rhode Island Red ve
0.24 ile Dahlem Red hatlarinda tespit edilmistir. Arastiricilar Rhode Island Red ve
Dahlem Red hatlarinda elde edilen yiiksek akrabaligin normal oldugunu ve bu hatlarin
uzun siire boyunca seleksiyon altinda oldugu gergegini dogruladigini belirtmislerdir.
Sasirtici olarak en ylksek Fis degerinin Aseel irkinda ¢ikmasini ise 6rneklerinin kapali
olarak yetistirilen tek siiriden alinmasina ve bu siiriideki horoz sayisinin ¢ok az
olmasma baglamiglardir. ki White Leghorn hattinda negatif ¢ikan akrabaligin ise
Enstiti  kosullarinda yapilan uygun ¢iftlestirme planlarindan kaynaklandigi
vurgulanmistir.

Muchadeyi vd. (2007) Zimbabve’nin farkli ekolojik bolgelerinde yetistirilen 13
tavuk populasyonunda genetik yapiy1r 29 mikrosatellit lokus kullanarak arastirmistir. Bu
13 populasyonun 2 tanesi beyaz yumartact saf hat (LS-S ve WL_A), iki tanesi
kahverengi yumartaci saf hat (BL_C ve BL_A) ve iki tanesi de broiler saf hatlarindan
(BRD ve BRS) olusmaktadir. Her populasyondan 30 6rnegin kullanildigr ¢alismada
beyaz yumurtaci (LS-S ve WL_A) saf hatlarinda lokus basina ortalama allel sayis1 (Na)
sirastyla 2.9 ve 2.8, 6zgiin allel sayisin1 1 ve 2, beklenen heterozigotluk (He) degerlerini
0.355 ve 0.338, gozlenen heterozigotluk (Ho) degerlerini 0.332 ve 0.309 ve akrabali
yetistirme katsayisim1 sirastyla 0.067 ve 0.086 olarak bildirilmistir. Kahverengi
yumurtaci saf hatlarda (BL_C ve BL_A) lokus basina ortalama allel sayilarini sirasiyla
2.9 ve 2.9, 6zgiin allel sayilarmi 0, beklenen heterozigotluk degerlerini 0.393 ve 0.418,
gozlenen heterozigotluk degerlerini 0.399 ve 0.391ve akrabal1 yetistirme katsayilarini -
0.015 ve 0.065 olarak belirlenmistir. Broiler saf hatlarda (BRD ve BRS) ise allel sayilari
4.8 ve 3.8, 6zgiin allel sayilar1 6 ve 0, beklenen heterozigotluk degerleri 0.626 ve 0.547,
gozlenen heterozigotluk degerleri 0.614 ve 0.526 akrabali yetistirme katsayilar1 0.019
ve 0.039 olarak bildirilmistir. Arastiricilar mikrosatellit verilerden elde ettikleri
filogenetik agacta tiim populasyonlarin kokenlerine gore dort ana grupta toplandigina, 1.
grupta beyaz yumurtacilar, 2. grupta kahverengi yumurtaci saf hatlar, 3. grupta yerli
populasyonlar ve 4. grupta broiler saf hatlarin yer aldigini raporlamiglardir.
Arastirmacilar ¢alismadan elde ettikleri sonuglar ile saf hatlarda genetik ¢esitliligin
diisiik olmakla birlikte, broiler hatlarinda yumurtacilara gore biraz daha fazla oldugunu,
yumurtact hatlarda genetik cesitliligin artirilmasi i¢in calismalar yapilmasi gerektigini
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vurgulamiglardir. Calisilan tiim populasyonlarda akrabaligin ihmal edilebilir diizeylerde
oldugu belirtilmistir. Ayrica saf hatlarda genetik farklilasmanin oldukga yiiksek
oldugunu, bu durumun altinda yatan nedenin ise bu populasyonlarin kapali siiriiler
halinde yetistirilmesi ve farkli amaclar i¢in seleksiyon uygulanmasi olabilecegini
vurgulamiglardir. Benzer sekilde bu populasyonlarda 6zgiin allel tespit edilememesinin
ya da sayisinin diisiik olmasinin altinda yatan nedeninde kapali populasyonlar halinde
yetistirilmeleri olabilecegi vurgulamiglardir.

Granevitze vd. (2007) farkli yetistirme gegmisine sahip 64 populasyonda
[seleksiyon uygulananlar (beyaz, kahverengi yumurtaci saf hatlar ve broiler saf hatlar),
standart 1rklar (bir standart i¢in seleksiyon uygulanan Cin, Avrupa, Asya kokenli irklar),
herhangi bir yetistirme sistemi ya da seleksiyon uygulanmayan yabani irklar, koruma
altindaki irklar] 1970 tavukta 29 otozomal mikrosatellit marker kullanarak genetik
cesitliligi degerlendirmislerdir. Seleksiyon uygulanan beyaz yumurtaci saf hatta, Na
2.96, Ho 0.35, He 0.40, Fis degerinide 0.086 olarak bildirilmistir. Arastirmacilar dort
adet broiler saf hatta Na 3.79-4.79, Ho degerinin 0.51-0.61, He degerinin 0.55-0.63, Fis
degerinin ise 0.00-0.044 aralifinda degistigini raporlamiglardir. Kahverengi
yumurtacilarda ise Na 3.04-3.44, Ho degerinin 0.43-0.49, He degerinin 0.44-0.51, Fis
degerinin ise 0.00-0.065 araliginda degistigi bildirilmistir. Yetistirme tarzina gore
populasyonlart siniflandirarak yapilan degerlendirmede herhangi bir yetistirme sistemi
ya da seleksiyon uygulanmayan yabani irklar, koruma altindaki irklar, seleksiyon
uygulananlar ve bir 6zellik i¢cin seleksiyon uygulanan standart irklarda lokus basina allel
sayist 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 raporlanmistir. Arastiricilar
daha oOnceki calismalarla uyumlu olarak broiler saf hatlarda genetik varyasyonun
yumurtact saf hatlara gore yiiksek oldugunu, yumurtaci saf hatlar i¢inde ise kahverengi
yumurtacilarda beyaz yumurtact saf hatlara gore yiiksek oldugunu belirtmistir. Bu
durumun diinyada White Leghorn’larin beyaz yumurta iiretiminde baskin irk haline
gelmesinden ve Leghorn’larin genetik kokenlerinde kahverengi yumurtacilar kadar ¢cok
irk bulunmamasindan kaynaklanabilecegini belirtmislerdir.

Tadano vd. (2007a) dokuz uzun kuyruklu Japon tavuk ki ve iki ticari saf hat
(White Leghorn ve White Plymouth Rock) olmak uzere toplam 11 populasyonda
genetik yapiy1 40 mikrosatellit lokus kullanilarak degerlendirmislerdir. White Leghorn
hattinda lokus basina allel sayis1 2.98, gozlenen heterozigotluk 0.471 ve beklenen
heterozigotluk 0.469 olarak bildirilirken, White Plymouth Rock hattinda ise lokus
bagma allel sayisinin 3.00, gozlenen ve beklenen heterozigotlugu 0.472 olarak
bildirilmistir. Arastiricilar White Leghorn ve White Plymouth Rock hattinda orta
seviyelerde genetik varyasyon oldugunu bildirmislerdir. Tadano vd. (2007b) 12 ticari
tavuk hattinda [U¢ adet White Leghorn (WL-A, WL-B ve WL-C); ¢ adet White
Plymouth Rock (WR-A, WR-B ve WR-C); iki adet Rhode Island Red (RIR-A ve RIR-
B); bir adet White Cornish (WCN); bir adet Red Cornish (WCN); bir adet Barred
Plymouth Rock (BPR); bir adet New Hampshire Red (NHS)] 40 mikrosatellit lokus ile
populasyon yapisini ve genetik gestliligi incelemislerdir. Calismada ortalama gézlenen
heterozigotluk degerinin en diisiik 0.295 ile New Hampshire Red hattinda, en yiiksek ise
0.664 ile broyler ana hatti olan Beyaz Plymouth Rock A hattinda tespit edildigi
bildirilmigtir. Calismada White Leghorn hatlari1 olan WR-A, WR-B ve WR-C’de
ortalama allel sayilar1 sirasiyla 2.90, 2.47 ve 3.05 olarak, Ho ve He degerleri sirasiyla
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0.485 ve 0.463, 0.431 ve 0.418, 0.489 ve 0.480 olarak raporlanmistir. PIC degerleri
sirastyla 0.394, 0.351 ve 0.414 olarak Fis degerleri ise sirasiyla -0.050, -0032, -0.020
olarak  bildirilmistir. ~ Arastiricilar RIR-A ve RIR-B  hatlarinda  g6zlenen
heterozigotluklar1 sirastyla 0.607, 0.480 beklenen heterozigotluklari ise sirasiyla 0.583,
0.473 olarak tespit etmislerdir. RIR A hattinda ortalama allel sayisi, PIC ve Fis,
degerleri sirastyla 4.25, 0.523, -0.041; RIR B hattinda ise 3.28, 0.412, -0.014 olarak
bildirilmigtir. Aragtiricilar daha onceki ¢aligsmalarla uyumlu olarak genetik cesitliligin
broyler hatlarinda yumurtaci hatlara gore yiiksek oldugunu, yumurtacilar iginde de
kahverengi yumurtacilarda daha yiiksek oldugunu bildirmistir. Genetik mesafe (Da)
temelinde yapilan dendograma gére White Leghorn hatlar1 diger hatlardan buyik
farkliliklar gostermis ve ayri bir kiime olusturmustur. Arastirmacilar giiniimiizde kanatl
endiistrisinde beyaz yumurtacilarin neredeyse tamamim1i Leghorn hatlarinin
olusturdugunu ve Leghorn’larin genetik kokeninde tek bir irk yani Balta Ibikli
Leghornlar oldugunu belirtmisler ve bu nedenle Leghorn hatlarinin digerlerinden farkli
ayr1 bir kiime olusturmalarinin normal oldugunu vurgulamislardir. Ote yandan diger
hatlar arasinda genetik iliski (Plymouth Rock, Rhode Island Red ve Cornish)
kokenleriyle uyumlu degildir. Ornegin RIR A ve RIR B ayni genetik kdkenden
olmasina ragmen dendogramda yakin degillerdir. Arastirmacilar bunun altinda yatan
nedenin uzun yillardir bu hatlarda farkli verim 6zellikleri igin yapilan seleksiyon islemi
olabilecegini belirtmislerdir.

Granevitze vd. (2009) diinyanin farkli kitalarinda farkli yetistirme gegmisine
sahip i¢lerinde saf hatlarin da oldugu 65 tavuk populasyonunda genetik iliskiyi 29 SSR
lokusu kullanarak incelemislerdir. Calisma sonucunda Asya ve Avrupa irklart ile
broiler, kahverengi ve beyaz yumurtaci saf hatlar belirgin bi¢imde ayr1 kiimelerde yer
almistir. Broiler ve kahverengi yumurtacilar genetik olarak diger irklara gore daha yakin
¢ikmistir. Arastiricilar ticari populasyonlarda ¢ok uzun siirelerdir uygulanan seleksiyon
islemlerinin  bu hatlar1  farklilagtirdigin1 ~ belirtmistir. Broiler ve kahverengi
yumurtacilarin yakin olamasinin nedenini ise bu hatlarin ortak irklardan koken almasi
olabilecegi buna ragmen uzun siire farkli yonlerde yapilan seleksiyon isleminin bu
hatlar1 farklilagtirdig1 vurgulanmastir.

Chatterjee vd. (2010) iic White Leghorn saf hattindan elde edilen alti melez
populasyonda toplam 170 bireyde 14 mikrosatellit marker kullanarak populasyonlar
aras1 genetik iliskiyi arastirmiglardir. Arastirmacilar ¢alismada kullanilan tiim lokuslarin
polimorfik oldugunu ve 2 ile 6 arasinda allel verdigini bildirmislerdir. Calismada lokus
basina ortalama allel sayisinin 3.21, etkili allel sayisinin 2.67 olarak bildirilmistir.
Gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.748 ve 0.593 olarak
hesaplamislardir. ADL0O102 ve MCWO0049 lokuslari igin Fis degerleri sirasiyla 0.032 ve
0.08 olarak bildirilmistir. Bu iki lokus disindaki lokuslar ise negatif Fis degeri
almislardir.

Dorji vd. (2011) dort Tayland yerli tavuk irki ve iig ticari hatta [Broiler (BRO),
Isa Brown (IB) ve White Leghorn (WL)] genetik c¢esitliligi 20 mikrosatellit lokus
kullanilarak belirlemislerdir. Toplam 227 allelin belirlendigi arastirmada en az allel
MCWO0111 lokusunda (6 allel) en ¢cok ise MCW0183 ve LEIO166 (16 allel) lokuslarinda
tespit edilmistir. BRO hattinda lokus basma allel sayisi, gbzlenen ve beklenen
heterozigotluklar sirasiyla 7.95, 0.57 ve 0.78 olarak, IB hattinda sirasiyla 7.6, 0.73 ve
0.75 olarak WL hattinda ise 8.1, 0.55 ve 0.78 olarak bildirilmistir. Arastirmacilar
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mikrosatellit lokuslardan elde ettikleri verilerden yaptiklari dendogramda dort grup
olustugunu, ilk grupta White Leghorn hatti, ikinci grupta broiler hatti, liglincli grupta
Luenghagkhoa, Chee ve Dang irklart oldugunu son grupta ise Pradhu Hang Dam 1rki
oldugunu raporlamistir. Arastirmacilar mikrosatellit lokuslar temelinde yapilan
filogenetik analizlerinin, yerli irklar ve ticari hatlarin daha onceki degisik molekiiler
calismalardan elde edilen sonuglarin ve wklarin yetistirilme gegmisleri ile uyumlu
oldugunu bu nedenle mikrosatellit markerlerin genetik c¢esitlilik ve filogenetik
analizlerde giivenli oldugunu bildirmislerdir.

Wilkinson vd. (2011) 24 tavuk populasyonundan 685 bireyde genetik cesitliligi
30 mikrosatellit lokus kullanarak degerlendirmislerdir. 239 allelin elde edildigi
calismada, lokus basina ortalama allel sayis1 7.97 olarak bildirilmistir. En az allel sayis1
2 allel ile MCWO0103, MCW0284, MCWO0098 lokuslarinda en ¢ok ise 24 allel ile
LEI0092 lokusunda elde edilmistir. Irklar arasindaki farklilagsmanin yiiksek derecede
(Fst 0.25) oldugu ayrica 24 irkin gogunda heterozigot eksikliginden dolay1 (ortalama Fis
0.20) Hardy-Weinberg dengesinden sapma oldugu bildirilmistir. Calismada Leghorn
irkinda ortalama allel, gbézlenen ve beklenen heterozigotluklar ile 6zgiin allel sayisi
sirastyla 3.97, 0.37, 0.54 ve 2 olarak belirlenirken, Rhode Island Red hattinda bu
degerlerin sirasiyla 4.03, 0.41, 0.57 ve 0 oldugu bildirilmistir. Arastiricilar calisilan
populasyonlarla ilgili genel olarak genetik ¢esitliligin diisiik seviyelerde oldugunu ve
hassas irklarda koruma ¢ailsmalarinin yapilmasi gerektigini 6nermislerdir.

Tadano vd. (2011) White Leghorn’lardan elde edilen 7 saf hat arasinda genetik
farklilasmayr 40 mikrosatellit lokus kullanarak dgerlendirmislerdir. WL1 hatti
Japonya’da ticari bir firma tarafindan gelistirilen biiyiik ebeveynlerdir. WL2, WL3 ve
WL4 Japonya kamu kurumlar tarafindan yetistirilmektedir. WL2 hatt1 bir WL ile beyaz
yumurtact baska bir hattin melezlenmesi ile elde edilmis ve 2004 yilindan beri kapali
olarak yetistirilmektedir. WL3 ve WL4 sirasiyla 1990 ve 1998 yilindan beri kapali
olarak yetistirilmektedir. WL5, WL6 ve WL7 cok uluslu sirketler tarafindan pazarlanan
beyaz yumurtact hibritlerdir. Arastirmada yedi WL hatti arasindaki ikiserli Fst
degerlerinin 0.0706 ile 0.2590 araliginda degistigi raporlanmigtir. Arastiricilar ayni
genetik kokene ragmen yedi hat arasinda yetistirme tarzindan dolayr yiiksek genetik
farklilagsma oldugunu ve bayesian yaklasimli kiimelemenin olduk¢a kullanislt oldugunu
vurgulamiglardir.

Akaboot vd. (2012) kirmizi orman tavugu (Gallus gallus), ve (Gallus
spadiceus), Tayland yerli tavuk irk1 olan Pradu Hang Dam ve iki ticari tavuk hattinda
(Broyler ve White Leghorn) 18 mikrosatellit lokus ve 6 fonksiyonel gen kullanarak
genetik yapiyr incelemislerdir.  Calismada broiler hattinda gozlenen ve beklenen
heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.42 ve 0.82 bulunurken, White Leghorn hattinda bu
degerler 0.40 ve 0.78 olarak tespit edilmistir. Calisma sonunda hem mikrosatellit hem
de fonksiyonel genlerden elde edilen verilerden olusturulan filogenetik agaglarin
ikisinde de benzer kiimeler elde edildigi ve populasyonlar arasinda ve igindeki benzerlik
ya da farkliliklarin belirlenmesinde fonksiyonel genlerin de mikrosatellit markerler gibi
etkili oldugunu bildirmistir.

Tadano vd. (2012) Japon Nagoya tavuklarindan uzun siire seleksiyon ile elde

edilen bes yakin akraba tavuk hatti (NG1-NGS5), iki broiler (BA-A ve BR-B), iki beyaz
yumurtact (WEL-A ve WEL-B) ve bir kahverengi yumurtaci (BEL) hatta genetik
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cesitliligi ve farklilagmay1 20 mikrosatellit lokus ile degerlendirmislerdir. NG1’in en
eski saf hat olup Nagoya irkindan 1903 yilinda elde edildigi, NG2 hattinin ise 1973
yilinda elde edildigi ve et liretimi i¢in 10 generasyon seleksiyon yapilarak viicut
agirhiginin artirildigr bildirilmistir. NG3 hattinin yine et iiretimi i¢in 1984 yilinda NGI
ve NG2’nin melezlenmesiyle elde edildigi ve 6 generasyon seleksiyon uygulandigi
vurgulanmistir. NG4 hattinin NG1 ve NG2 hatlarinin melezlenmesiyle 1992 yilinda
elde edilerek, yumurta verimi ve kabuk rengi igin 7 generasyon seleksiyon uygulandig
bildirilmistir. NG5 hattinin ise 2001 yilinda NG4 hattinin erken tiiylenme 6zelligine
sahip bireylerinden olusturuldugu belirtilmistir. Bes Nagoya hattinda lokus basina
ortalama allel sayisinin 2.35-2.85 araliginda, gozlenen heterozigotluk degerlerinin
0.385-0.507 araliginda, beklenen heterozigotluk degerlerinin 0.404-0.480 araliginda,
akrabali yetistirme katsayis1 degerlerinin ise -0.056-0.074 araliginda degistigi
bildirilmistir. BR-A ve BR-B hatlarinda lokus bagina ortalama allel sayis1 sirasiyla 5.1
ve 5.35, gozlenen heterozigotluk degerleri 0.715, 0.742, beklenen heterozigotluk
degerleri 0.666, 0.685, ve Fis degerleri -0.075 ve -0.084 olarak bildirilmistir. WEL-A ve
WEL-B hatlarinda Na sayis1 sirastyla 3.2 ve 4, Ho degerleri 0.583, 0.787, He degerleri
0.498 ve 0.586 ve Fis degerleri -0.175, -0. 354 olarak tespit edilmistir. Arastiricilar BEL
hattinda ise Na, Ho, He ve Fis degerlerinin sirasiyla 4.3, 0.744, 0.624 ve -0.196 olarak
bildirmislerdir. Arastirmacilar bes Nagoya hattinda elde edilen ikiserli Fst degerlerini
0.224 (NG4 ve NGS5 arasinda) ile 0.250 (NG1 ve NG2) arasinda tespit etmisler ve tim
ikiserli Fst degerlerinin istatistiki agidan 6nemli oldugunu (p<0.01) vurgulamislardir.
Arastirmacilar ¢alisilan tavuk hatlarinda 20 mikrosatellit lokustan elde edilen veriler ile
bayesian temelinde yapilan kiimeleme analiz sonucu Nagoya hatlarinin diger ticari
hatlardan belirgin sekilde ayrildigini, Nagoya hatlari igerisinde NG4 ve NGS5 hatlarinin
birbirine diger hatlara gore daha yakin oldugunu belirtmislerdir. Ticari hatlar i¢iresinde
broiler, beyaz ve kahverengi yumurtacilar birbirinden belirgin sekilde ayrilirken, broiler
hatlar BR-A ve BR-B kendi igerisinde ayrilmig ancak beyaz yumurtacilar
ayrilamamistir. Arastirmacilar ¢alismada elde ettikleri sonuclara dayanarak Nagoya
hatlarindaki genetik cesitlilik parametrelerinin ticari hatlardakinden daha diisiik
oldugunu vurgulamiglardir. Ayrica Nagoya hatlarinda diisiik genetik ¢esitlilige ragmen
populasyonlarda akrabaligin artmadigi, bunun altinda yatan nedenin ise kontrolll
ciftlestirme olabilecegi belirtilmistir. Broiler, kahverengi ve beyaz yumurtaci hatlarda
ise en disiik genetik c¢esitlilik parametrelerinin beyaz yumurtacilarda oldugu
bildirilmistir. Arastirmacilar Nagoya hatlarinda edilen genetik ¢esitlilik ve farklilasma
parametrelerinin 1rklarin yetistirilme amag¢ ve ge¢misleriyle uyumlu oldugunu ayrica
mikrosatellit lokuslar ile bayesian temelinde yapilan analizlerin oldukg¢a kullanigh
oldugunu vurgulamiglardir. Ayrica Nagoya hatlarinin ayn1 genetik kokenden gelmesine
ragmen uzun siire kapali yetistirme ve degisik yonlerde uygulanan seleksiyon islemi ile
farklilagmis olabilecegini belirtmislerdir.

Ramadan vd. (2012) yedi farkli irktan elde edilen Misir yerli tavuk hatlarindaki
genetik cesitliligi beyaz yumurtact White Leghorn (WL) ve kahverengi yumurtact
Rhode Island Red (RIR) hatlartyla karsilastirmiglardir. Ayrica {i¢ farkli yaklasimla
koruma Onceliklerini degerlendirmislerdir. 21 mikrosatellit lokusun kullanildig:
caligmada Misir tavuk hatlarinda ortalama allel sayisi 4.9, gozlenen ve beklenen
heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.566 ve 0.595 olarak belirlenmistir. Ayn1 degerler
WL hattinda 2.5, 0.423, 0.428 olurken RIR hattinda 3.6, 0.469 ve 0.511 olarak tespit
edilmistir. Yedi Misir tavuk hatt icersinde en diisiik Na (3.7), Ho (0.423) ve He (0.475)
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degerleri Fayoumi hattinda, en yiliksek Na (5.9), Ho (0.648) ve He (0.660 ) degerleri ise
Siani hattinda elde edilmistir. Arastiricilar koruma Onceliklerini ii¢ farkli yaklasimla
degerlendirmisler ve toplam genetik casitlilige en az katkiyr Fayoumi hattinin verdigini
tespit etmislerdir. Bu ii¢ yaklasimdan biri olan Cabellero ve Toro (2002) yaklasimina
gore genetik cesitlilige en diisiik katki Fayoumi hattinda (1.716), en yiiksek katkilar ise
sirasiyla Dandarawy ve Sinai hatlarinda (-1.404 ve -1.231) tespit edilmistir.
Arastirmacilar ¢alismadan elde ettikleri sonuglara dayanarak mikrosatellit markerlerin
genetik ¢esitliligin yan1 sira koruma Onceliginin belirlenmesinde de son derece
kullanisli oldugu ve ciftlik hayvanlarinin 1k, hat ve ekotiplerinin korunmasi
caligmalarinda giivenle kullanilabilecegini belirtmislerdir.

Tadano vd. (2013) Plymouth Rock irkindan elde edilen yedi tavuk hattinda
(PR1-PR7) genetik cesitliligi 40 mikrosatellit marker kullanarak degerlendirmislerdir.
Calismada ayrica mikrosatellit lokuslardan elde edilen bilgiler ile populasyonlar arasi
genetik farklilasma ve populasyonlarin koruma oncelikleri belirlenmistir. Ik bes hat
beyaz PR6 ve PR7 ise gubuklu Ploymout Roch hattidir. PR1 ve PR2 hatlar1 sirasiyla
1975 ve 1971, PR4 hatt1 1960’larda elde edilmistir. PR5,PR6 ve PR7 hatlar1 sirasiyla
1993, 1989 ve 1999yillarinda olusturulmustur. Lokus bagina ortalama allel sayisinin 2.6
(PR4) ile 4.2 (PR3) arasinda, go6zlenen heterozigotluk degerinin 0.39 (PR4) ile 0.66
(PR3) arasinda, beklenen heterozigotluk degerinin 0.41 (PR4) ile 0.58 (PR3) arasinda
degistigi bildirilmistir. Hatlar arasinda genetik faklilasma (ikiserli Fst) 0.201 (PR2-PR3)
- 0.422 (PR4-PR5) araliginda degismistir. Arastirmacilar PR4 hattinda et yoniinde PRS
hattinda ise yumurta yoniinde seleksiyon islemi uygulandigini, uzun siire kapali
yetistirilen ve farkli yonlerde seleksiyon uygulanan PR4 ve PRS5 hatlarinin bu nedenle
digerlerine oranla daha fazla farklilastigini belirtmislerdir. Bayesian model temelinde
yapilan kiimeleme analizinde orijinlerine uygun olarak bireyler ayr1 kiimelerde
toplanmus, karigiklik gézlenmemistir. Bu sonuglar hatlar arasinda farklilasmanin 6nemli
derecede oldugunu gostermektedir. Arastiricilar koruma onceligine karar vermek igin
Caballero ve Toro’nun (2002) bellirledigi yonteme gore her bir hattin genetik cesitlilige
katkisin1 belirlemislerdir. Calismada 4 ve 5 nolu hatlarin genetik cesitlilige katkisi
(srasiyla % 1.14 ve % 3.44) diger bes hatta gore daha fazla bulunmus ve koruma
onceliginin bu hatlara verilmesi Onerilmistir. Arastiricilar mikrosatellit markerlerin
tavuk hatlarinda genetik c¢esitliligin belirlenmesi, filogenetik analizler, tavuk gen
kaynaklarini koruma caligmalari igin koruma onceliklerinin belirlenmesinde kullanish
bilgiler verdigini vurgulamislardir.

Pham vd. (2013) 10 Tayvan ticari tavuk populasyonu, bir kirmizi orman tavugu
populasyonu, 1 broiler (BR) ve 1 White Leghorn (LG) populasyonunda 22 mikrosatellit
marker ile genetik ¢esitliligi arastirmiglardir. 10 Tayvan ticari populasyonunda lokus
basina ortalama allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He)
heterozigotluk ile akrabali yetistirme katsayilar1 (Fis) degerleri sirasiyla 4.00, 2.40,
0.439, 0.531 ve 0.174 olarak tespit edilirken ayn1 degerler BR populasyonunda 3.20,
2.20, 0.541, 0.520 ve -0.057 olarak, LG populasyonunda ise 2.90, 2.10, 0.476, 0.429 ve
-0.129 olarak bildirilmistir. Arastiricilar 10 ticari tavuk populasyonundaki yiksek
akrabaligin, populasyon biiyiikliigiinden ve et kalitesi i¢in yapilan yogun seleksiyon
uygulamalarindan kaynaklanmis olabilecegini belirtmislerdir. Calismada broiler
populasyonundaki genetik varyasyonun, LG populasyonuna gore daha iyi durumda
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oldugu ve her iki populasyonda da uygun ciftlestirme programlarindan kaynakli Fis
degerinin negatif olabilecegi vurgulanmistir.

Pratap vd. (2014) 12 mikrosatellit marker kullanarak Hindistan Kadaknath (KN)
tavuklar1 ile White Leghorn (WL) tavuklarindaki genetik ¢esitliligi karsilastirmislardir.
KN ve WL tavuklarinda lokus bagina ortalama allel sayisi, etkili allel sayisi, g6zlenen
ve beklenen heterozigotluk ile akrabali yetistirme katsayisi degerleri sirasiyla 3.58, 2.5;
2.80, 1.59; 0.50, 0.27; 0.60, 0. 37 ve 0.173, 0.270 olarak tespit etmislerdir. Aragtirmada
KN populasyonunda genetik ¢esitlilik parametrelerinin WL populasyonuna gore daha
yiiksek oldugu, akrabaligin WL populasyonunda KN populasyonuna gore daha yiiksek
oldugu, bunun da wuzun siire uygulanan seleksiyon isleminden kaynaklandigi
belirtilmistir.

Das vd. (2015) iki kahverengi yumurtaci saf hatta (RIRS ve RIR®) 24
mikrosatellit marker ile yaptiklar1 ¢aligmada akrabali yetistirme Kkatsayilarini (Fis)
sirastyla 0.091 ve 0.116, Nei'nin heterozigotluk degerlerini 0.675 ve 0.677 olarak
belirlemiglerdir. Arastirmacilar populasyonlarda orta diizeyde genetik ¢esitlilik
oldugunu ve populasyonlarda akrabaligin yiiksek oldugunu vurgulamislardir.

Seo vd. (2017) bir Kore yerli tavuk irk1 (NC), bir Kore ticari tavuk hatti (HH),
bir Leghorn (LG), bir Cornish (CS) ve bir Rhode Island Red (RIR) hattinda 20
mikrosatellit lokus kullanarak genetik yapiy1 incelemislerdir. Seo vd. (2017) HH, NC,
LH, CS ve RIR populasyonlarinda ortalama allel sayisini sirastyla 9.90, 10.05, 5.35,
6.50 ve 4.40 olarak; Ho degeri sirasiyla 0.612, 0.630, 0.420, 0.494, 0.464 ve 0.524
olarak; He degerleri ise sirasyla 0.785, 0.796, 0.586, 0.721, 0.580, 0.694 olarak
bildirmistir. Calismada en yiiksek genetik farklilasmanin LG ve RIR (% 18.9) arasinda
oldugu ve yapilan filogenetik analizlerde tiim populasyonlarin birbirinden belirgin
sekilde ayrildig1 raporlanmistir. Arastirmacilar mikrosatellit lokuslarin genetik ¢esitlilik
ve filogenetik analizler i¢in kullanish oldugunu belirtmislerdir.

Sridevi vd. (2018) iki farkli White Leghorn hattinda (IWD ve IWF) 10
mikrosatellit lokus kullanarak populasyonlarin genetik yapisini incelemislerdir.
Aragtirmacilar ¢alismada her iki hatta allel sayisin1 2-4 araliginda, lokuslarda gozlenen
heterozigotluk degerini 0.220 (ADL158) ile 0.400 (MCWO014) araliginda tespit etmistir.
Caligmada tespit edilen diislik allel sayilar1 ve heterozigotluk degerlerinin yetistirme
sistemi yani sira kullanilan poliakrilamid jel kaynakli olabilecegi onerilmistir.

Karsli ve Balcioglu (2018) Ankara Tavukguluk Arastirma Enstitiisii’nde bulunan
6 adet kahverengi yumurtact saf hattinda (Rhode Island Red-RIRI ve RIRII; Barred
Rock — BARI ve BARII; Colombian Rock-COL ve Line 54 L-54) genetik yapiy1 22
mikrosatellit lokus kullanarak arastirmigtir. Calismada lokus basina allel sayisi 4.40
(BARII) ile 5.45 (RIRI) araliginda, etkili allel sayis1 2.43 (RIRII) ile 3.11 (RIRI)
araliginda, gozlenen heterozigotluk 0.309 (RIRII)- 0.496 (BARII), akrabali yetistirme
katsayist 0.164 (L-54) ile 0.464 (RIRII) araliginda degistigi bildirilmistir. Ayrica en
diisiik ikiserli Fst degerinin BARI ve BARII (0.115) hatlar1 arasinda, en yiiksek ise L-
54 ile COL (0.352) hatlar1 arasinda belirlendigi bildirilmistir. Calismadan elde edilen
sonuglara dayanarak alti1 farkli kahverengi yumurtac1 saf hatta orta diizeyde genetik
varyasyon olmasina ragmen cok yliksek akrabaligin oldugu 6zellikle RIRII hattinda acil
Onlemler alinmast gerektigi vurgulanmistir. Akrabaligin bu denli yiiksek olmasindaki
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nedenin kicuk populasyon blyiklikleri ve kontrolsiiz ¢iftlestirme programlari
olabilecegi raporlanmistir. Calismada kullanilan hatlarin genetik olarak birbirinden
oldukca farklilastigi ve bunun altinda yatan nedenin yetistirme sistemi olabilecegi
bildirilmistir. En yiksek Fst degerinin L-54 ile COL hatlar1 arasinda elde edilmesinin
altinda ise yetistirilme sistemi yan1 sira bu iki irkin ayn1 genetik kokenden gelmesine
ragmen L-54 hattinda canli agirhigi azaltmak icin %15 Leghorn kani kullanilmasi
olabilecegi vurgulanmstir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Arastirmanin materyalini, Tarim ve Orman Bakanligi biinyesinde bulunan
Ankara Tavukguluk Arastirma Enstitiisiinde korunan ve yetistirilen bes farkli beyaz
yumurtaci saf hattan (Blue, Brown, D-229, Black, Maroon) alinan kanlardan izole
edilen DNA’lar olusturmustur. Calismada her bir saf hattan 30 tavuk olmak iizere
toplam 150 tavuktan alinan kan 6rnekleri kullanilmistir. Kan ornekleri tavuklarin kanat
alt1 toplardamarindan (venous cutenea ulnaris) K3EDTA’l1 tiiplere 2’ser ml seklinde
alinmustir. Ornekler miimkiin olan en kisa siirede Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiltesi
Zootekni Boliml Genetik Laboratuvarina getirilerek, DNA izolasyonu yapilincaya
kadar -20 °C’de korunmustur.

3.2. Metot
3.2.1. Genomik DNA izolasyonu

Genomik DNA izolasyonu Miller vd. (1988) tarafindan bildirilen protokol
Akdeniz Universitesi Ziraat Fakultesi Zootekni BOlUmiu Genetik Laboratuvari
kosullarina optimize edilerek asagida ayrintilar1 bildirildigi sekilde uygulanmistir.

1. -20 °C’de muhafaza edilen kan 6rnekleri ¢oziilene kadar oda sicakliginda (24—25 °C)
bekletilmistir.

2. Her bir kan 6rneginden 50 pl alinarak 1.5 ml’lik ependorf tiip i¢ine konulmustur.

3. Orneklerin Uzerine 1000 pl Eritrosit Lisis Tampon Cézeltisi (Cizelge 3.1.) ilave
edilmistir ve kisa bir siire vorteksle iyice karistirilarak 10 dakika oda sicakliginda
bekletilmistir.

4. Bekletme siresinin sonunda 6rnekler 3000 rpm de 10 dk santrif(ij edilmistirir.

5. Ependorf tiiplerin {ist kisminda toplanan s1v1 kisim (siipernatant) dikkatli bir sekilde
uzaklastirilmistir. Dipte kalan peletlerin (hiicre kismi1) rengi gozlenerek peletlerin rengi
beyaz olana kadar Eritrosit Lisis Tampon Cozeltisi ile tekrar muamele edilmistir
(ortalama 2-3 defa Madde 3 ve 4 tekrar edilmistir).

6. Peletlerin Gzerine 1000 pul Fizyolojik Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.1.) eklenmistir ve
kisa bir siire vortekslenmistir.

7. Ornekler 3000 rpm de 10 dk santriflij edilmistir ve santrifiij sonunda siv1 kisim
dikkatli bir sekilde tekrar uzaklastirilmistir.

8. Peletlerin lizerine 600 pl Lisis TE Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.1.) eklenmistir ve
peletlerin iyice ¢oziinmesi saglanmaistir.

9. Coziilen peletlerin iizerine 100 pl SDS solusyonu ve 5 pl proteinaz K (20 mg/ml)
eklenmistir ve hafifce karistirildiktan sonra ve 65 °C’de 1.5 saat su banyosuna
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birakilmistir. Tiipler inkiibasyon siiresince her 15 dakikada bir hafifce elle karigtirilmis
ve tipler alt Gst edilmistir.

10. inkiibasyondan ¢ikarilan drneklerin iizerine 200 pl 6M NaCl Cozeltisi (Cizelge 3.1.)
eklenmis ve 15 dk iyice vorteksle karigtirilmistir.

11. Karistirma islemi sonrasinda 6rnekler 10000 rpm de 10 dk santrifuj edilmistir.

12. Santrifuj sonunda Ustte kalan ve DNA molekillerini igeren sivi kisim dikkatli bir
sekilde yeni bir ependorf tiip i¢ine konulmustur.

13. Ornekler 10000 rpm de 5 dk tekrar santrifilj edilmis ve yine Ustte kalan siv1 kisim
yeni bir ependorf tiip i¢ine alinmustir.

14. Ornekler tizerine mevcut hacminin iki kat1 hacimde ( yaklasik 1000 pl) %99.9°luk
saf etil alkolden (—20 °C’de saklanan) ilave edilmistir.

15. Etil alkol ilave edildikten sonra ependorf tupd icindeki DNA iplikgikleri
kiimelesinceye kadar 10-15 kez hafifge alt {ist edilerek karigtirilmistir.

16. Kiimelesen DNA iplikgiklerinin tlipin dibine ¢okmesi icin tip 10000 rpm de 5 dk
santriflij edilmistir.

17. Santrifiijj sonunda etil alkol uzaklastirilarak tiipiin dibine ¢okmiis olan DNA
peletinin Gzerine 1000 ul %70’lik etil alkol ilave edilerek 10000 rpm de 5 dk santrif(j
edilmistir.

18. Santrifiij isleminden sonra tiipiin iistiinde yer alan alkol uzaklastirilmig ve tlp
icindeki alkoliin tamamen uzaklagtirilmasi i¢in ¢eker ocaga koyulmustur.

19. Tamamen kuruyan Ornekler {izerine 100 pl TE Tampon Cozeltesi (Cizelge 3.1.)
ilave edilmis ve DNA peletinin ¢oziilmesi i¢in bir gece buzdolabinda +4 °C’de
bekletilmistir.

20. Genomik DNA izolasyonunun miktar ve saflik kontrollerinin yapilmasinda
NanoDrop Spektrofotometre kullanilmistir.

DNA izolasyonunun basarili olup olmadigi %1.5'luk agaroz jel kullanilarak
kontrol edilmistir.
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Cizelge 3.1. DNA izolasyonu igin kullanilan ¢ozeltilerin molarite/miktar ve igerigi

Tampon Cozelti Molarite/Miktar Icerik
T 0.32 M Sukroz
Erltrosgilj_zlz::i;i'ampon 10 mM EDTA
5mM MgCl;
Fizyolojik Tampon 75 mM NaCl
Cozeltisi 25 mM EDTA
. 500 mM Tris-HCI
L'S'SCE'ZEGITt?STpO” 20 mM EDTA
10 mM NaCl
e 10 mM Tris
TE Tampon Cozeltisi 1mM EDTA
o i 3.50¢ NaCl
6M NaCl Gozeltisi 10 ml’ye tamamlanir Deiyonize H,O

3.2.2. Mikrosatellit lokuslarin belirlenmesi ve PCR islemi

Diger ¢iftlik hayvanlarinda oldugu gibi tavuklarda da populasyonlar arasi
genetik iligki ve genetik cesitliligin belirlenmesi i¢in kullanilan ¢ok sayida mikrosatellit
lokus vardir. Bu ¢aligmada FAO (2011) tarafindan tavuklarda genetik cesitliligin
belirlenmesi icin tavsiye edilen 30 adet mikrosatellit lokustan 20 tanesi kullanilmistir.
Bu 20 lokusun seciminde ise fragment analiz i¢in miinkiin oldugunca farkli biiyiikliikte
bant veren lokuslar tercih edilmistir. Bu sayede fragment analizinde multipleks okuma
yapilmis ve maliyet disiiriilmeye calisilmistir. Uygulanan PCR programi ve PCR
reaksiyon karisimi Cizelge 3.2°de, kullanilan lokuslara ait tanimlayici bilgiler ise
Cizelge 3.3’de gosterilmistir.

Cizelge 3.2. Calismada uygulanan PCR reaksiyon karisimi ve PCR programi

PCR Bileseni  Miktar pl (1X)
H.O 11.2 PCR programm
10X Buffer 2 (pH:8.5) [k denatiirasyon 94°C de 5 dk
dNTPs 2 (2.5 mM/ pl) Denatiirasyon 94°C de 30 sn -
(=]
HQ 1.2 Yapisma (Cizelge 3.3.) 30 sn :_§
Forward o o]
Primer 0.3(10 pmol/ul) Uzama 72°C de 30 sn ™
Reverse 0
Primer 0.3 (10 pmol/ul) Son uzama 72°C de 5 dk
Taq 0.5 (2.5 unit)
DNA 25 ul
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Cizelge 3.3. Calismada kullanilan lokuslara ait tanimlayici bilgiler

Isim Kromozom Primer Sekansi (5°---3%) Slélrl](rl]leglli r;gc) G]S:‘]ik;ﬁ?lk G;:A\Illil;lligi

Numarasi

ADL0112 10 ealiupeiiopwaliil 58 G01725  120-134
oo ORI ICACMACTA % o o
come LTSS owe
cowe 3 COCCCCOOTASCTACGE, 5 wen s
s R
o EACACIATECTITON o
wowmoe 5 FAGCCSOGMGEOWCCEATT e
womon 1 PIICIGANGMTEEN — & o
w2 EICKGCTAGACIAGAGY 5
wowmoy 3 PACCCGCONCMITACCTATA 5 o
MCWO0067 10 F: GCACTACTGTGTGCTGCAGTTT 60 G31945 176-186

R: GAGATGTAGTTGCCACATTCCGAC

(Devami arkada)




0¢
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Cizelge 3. 3.”Un devami

wowon o COCeeTETete o
wowmos 5 FCOCCBOGGAGNGETT o
w5 EGICCOGASCCECTEOs o o
o oo TTeNeTeeTTTe % e ww
oz LCOACTOMMEOROTCTT o
o CACCOCTECGACTATCEE 5 couns e
wowzn 1 COTGIOUWMGNGACNS & Guon e
MCW0301 R AGGGTOAGAGGTAACAAGTGS 55 260-302
MCW0330 17 F: TGGACCTCATCAGTCTGACAG 59 532085 956-300

R: AATGTTCTCATAGAGTTCCTGC




MATERYAL VE METOT H. G. FIDAN

3.2.3. PCR urunlerinin kontroli

PCR firiinlerin ¢alisip ¢alismadig1 agaroz jel kullanilarak elektroforez cihazinda
kontrol edilmistir. PCR ile ¢ogaltilan DNA 6rneklerinden 10 pl alinarak iizerlerine 1 pl
dye (boya) eklenerek toplam 11 upl hacimde olan ornekler jele yiiklenmistir.
Elektoroforez cihazinda 90 V'da 60 dk yiiriitilen ornekler daha sonra goriintiileme
cihazinda UV 151k altinda goriintir hale getirilmistir. Caligmayan Ornekler i¢in PCR
islemi tekrar edilmistir. PCR iriinleri fragment analizine kadar -20 °C'de saklanmustir.

3.2.4. Mikrosatellit genotiplerin tespiti

Calismada her bir tavuk hattindan 30 olmak {izere toplam 150 6rnek 19
mikrosatellit lokus ile incelenmistir. Toplamda 2850 PCR Urlnuniin bant buytklikleri
otomatik kapiller fragment analiz cihazi (ADVANCED ANALYTICAL) kullanilarak
belirlenmistir. Fragment analizinde fragment buyukliklerinin tespitinde Advanced
Analytical DNF-900 (35-500 bg) kit kullanilmigtir. Bu kit 35-500 bg¢ biiyiikliigiinde
okuma yapmaktadir.

Ormnekler cihaza 0.2 ml’lik 96’lik plate'lerde ikili veya ii¢lii gruplar halinde
yiiklenmistir. Advance Analytical fragment analiz cihazi floresan boya olmaksizin bant
blydkliklerini 2 bg farka kadar belirleyebilmektedir. Ancak yine de multipleks okuma
yapilirken bantlarin ¢akismamasi igin fragment blyukliklerinin en az 40-50 bg farkli
olmasima dikkat edilmistir. Multipleks okuma ig¢in gerek daha Onceki caligmalarda
bildirilen biiyiikliikler (Cizelge 3.3.) gerekse PCR sonrasi yapilan agaroz jel islemindeki
biiyiikliikler dikkate almarak gruplama yapilmistir. Orneklerin - buyikliiklerinin
belirlenmesi ig¢in 96’lik plateler'deki her bir kuyucuga 3 ul PCR iriinii ve her PCR
urind igin orneklerin Uzerine 22 pl dilution buffer eklenmistir.

Cizelge 3.4. Fragment analiz cihazina konulan platelerin gruplandirilmasi

Gruplar Lokus All;glu P}t;:?;elligi Gruplar Lokus Mugt:;?;Iigllel
ADLO0112 120-134 MCWO0123 76-100
1 MCWO0016 162-206 5 MCWO0020 179-185
LEI0094 247-287 MCW0183 206-326
) ADL0268 102-116 MCWO0078 135-147
MCWO0037 154-160 6 MCW0248 205-225
MCWO0081 112-136 LEI0166 354-370
3 MCWO0067 176-186 7 LEI0234 216-364
LEI0192 244-370 8 MCWO0034 212-246
MCWO0111 96-120 9 MCW0301 260-278
4 MCWO0069 158-176
MCW0330 256-300

3.2.5. Populasyon yapisi, genetik cesitlilik ve koruma 6nceliginin belirlenmesi

Mikrosatellit lokuslar ile yapilan analizler sonucu elde edilen verilerle
populasyonlarda genetik  ¢esitliligin ~ degerlendirilmesinde  kullanilan  degisik
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parametreler vardir. Bunlar arasinda en sik kullanilanlar allel biiyiikliikleri, allel
frekanslari, lokus basina ortalama allel sayisi (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen
(Ho) ve beklenen heterozigotluk (He) degerleridir (Karsli 2015).

Ayrica kullanilan lokuslarin genetik ¢esitliligin gosterilmesinde uygun olup
olmadiginin bir gostergesi olan polimorfizm bilgi igerigi (PIC) siklikla kullanilmaktadir.
PIC degerinin genetik varyasyon c¢alismalarinda 0.50’den yiiksek olmasi istenmektedir.
PIC degerinin 0.75’den yiiksek olmasi ise lokusun ¢ok daha yiiksek seviyelerde bilgi
verici oldugunu, genetik varyasyon c¢aligmalarinin yani sira genetik haritalama
calismalarinda da kullanilabilecegini gosterir (Bolstein vd. 1980).

Bir populasyonda akrabaligin artmasi heterozigotlugun azalmasi dolayisiyla
homozigotlugun artmasina neden olmaktadir. Homozigotlugun artmasi populasyonda
Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapmalar meydana getirmektedir. Bu durum
populasyonda akrabali yetistirme katsayisinin (Fis) pozitif yonde artmasina neden olur.
-1 ile +1 arasinda deger alabilen Fis degerinin pozitif yonde artmasi homozigotlugun,
negatif yonde artmasi populasyonda heterozigotlugun artiginin gostergesidir. Simon ve
Buchenauer (1993); bir populasyonda Fis degerinin 0.05’in altinda oldugunda
populasyonda herhangi bir tehlike s6z konusu olmadigini; Fis degerinin 0.05 ile 0.15
arasinda ise tehlike potansiyeli oldugunu; Fis degeri 0.15 ile 0.25 araliginda ise
tehlikenin minimum seviyede oldugunu, Fis degeri 0.40’1n tizerine ¢iktiginda tehlikenin
kritik seviyeye ulastigini ve populasyonun koruma altina alinmasit gerektigi
bildirmislerdir.

Populasyonlar arast gd¢ eden bireyler yoksa yani populasyonlar kapali
yetistiriliyorsa populasyonlar arasi genetik farklilasmanin artmasi beklenir. Genetik
farklilasma katsayis1 Fst ile gosterilir ve 0 ile 1 arasinda deger alabilir. Ciftlik hayvan
populasyonlarinda herhangi bir verim bakimindan uygulanan seleksiyon islemi de
genetik farklilagsmay1 artiran bir diger etkendir. Genetik farklilagsma katsayist Fst degeri
0 ile 1 arasinda bir deger alir. Fst degerinin 0-0.05 arasinda olmasi genetik
farklhilagsmanin diisiik; 0.05-0.15 arasinda olmasi orta diizeyde; 0.15-0.25 arasinda
olmasi yiiksek; 0.25° ten fazla olmasi ise ¢ok biiylik bir genetik farklilagmanin mevcut
oldugunu, populasyonlarin birbirinden olduk¢a farklilastigin1 yani ortak atadan
uzaklasildigini gosterir (Hartl ve Clark 2007). Populasyonlar arasi farklilagmanin bir
diger gostergeside 6zgiin allel sayisidir. Ozgiin allel sadece bir populasyonda bulunan
ve diger populasyonlarda bulunmayan allelleri ifade eder. Eger ortak atadan gelen
bireylerin olusturdugu populasyonlar arast go¢ yoksa ya da bu populasyonlarda
herhangi bir verim igin seleksiyon islemi yapiliyorsa 6zgiin allel sayisinin artmasi
beklenir. Populasyonlar arasi go¢ var ya da seleksiyon yapilmiyorsa o6zgiin allel
sayisinin azalmasi beklenir.

Mikrosatellit lokuslardan elde edilen bilgiler ile alt populasyonlarda koruma
onceliklerinin belirlenmesi igin Onerilen farkli yaklasimlar mevcuttur (Petit vd. 1998;
Caballero ve Toro, 2002). Caballero ve Toro’nun (2002) 6nerdigi yaklasima gore, tum
populasyonlarin bir arada disiiniilmesiyle toplam genetik cesitlilik belirlenmekte, daha
sonra bir populasyona ait veri seti ¢ikarilarak toplam genetik ¢esitlilikte meydana gelen
azalma hesaplanmakta ve bu miktar o populasyonun toplam genetik c¢esitlilige katkisi
olarak degerlendirilmektedir. Toplam genetik cesitlilige katki veren her bir populasyon
icin bu degerler belirlenmektedir. Sonug¢ olarak en yuksek negatif (-) degeri hangi
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populasyon elde ediyorsa toplam genetik ¢esitlilige en fazla katkiyr da o populasyon
yapiyor demektir. Koruma c¢alismalarina toplam genetik ¢esitlilige en fazla katkiyi
veren populasyondan yani en yiiksek negatif degeri alan populasyondan baslanmaktadir.
Buna zit olarak Petit vd. (1998), bir populasyonda elde edilen en yiiksek pozitif (+)
katkinin toplam genetik cesitlilige de en yiiksek katkiy1r verdigi ve korumada oncelikli
oldugunu belirtmistir.

Gergeklestirilen yiiksek lisans tezinde PCR {irlinlerinin biiyiikliikleri fragment
analiz cihazinda belirlendikden sonra elde edilen degerler Excel sayfasina CONVERT
(Glaubitz 2004) programi formatina uygun olarak girilmistir. Daha sonra bu veriler
CONVERT programu ile diger programlarin veri formatina doniistiiriilmiistiir. Ayrica
CONVERT programu ile her bir populasyonda 19 lokusta elde edilen allel frekanslar ve
Ozgiin alleller belirlenmistir. Calismada allel genislikleri, NA, Ne, Ho ve He
degerlerinin  hesaplanmasinda POPGENE (Yeh wvd. 1997), PIC degerlerinin
hesaplanmasinda Microsatellite Toolkit (Park 2001), Fis degerinin belirlenmesinde
FSTAT v.1. 2 (Goudet 1995), null allel frekanslari ML-NULLFREQ programi
(Kalinowski ve Taper 2006) ile, Molekuler varyans analizinde (AMOVA) Arlequin
(Excoffier vd. 2006) paket programlarindan yararlanilmistir.

Hatlar arasindaki genetik benzerlik ya da farkliliklardan yararlanilarak yapilacak
kiimeleme analizlerinde UPGMA (Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic
Mean) dendogrami, Faktoriyel Uygunluk Analizi (FCA, factorial correspondence
analysis) yapilmigtir. Ayrica mesafe temelli bu yontemlerden farkli olarak bu
yontemlerin baz1 eksikliklerini gideren Bayesian temelli genetik yap1 analizi (Structure)
uygulanmistir. Bu calismada UPGMA dendograminin olusturulmasinda POPTREE2
(Takezaki vd. 2010) paket programi kullanilmistir. FCA analizi i¢cin GENETIX v. 4.05
(Belkhir vd. 2004), populasyonlarin genetik yapist i¢in Structure 2.2. (Pritchard vd.
2000) programlart kullanilmistir. Structure programinda elde edilen sonuglardan
kiimeleme analizi goriintiisiiniin olusturulmasi i¢in web tabanli Structure Plot programi
(Ramasamy vd. 2014) kullanilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1. DNA lzolasyonu, PCR ve Mikrosatellit islemlerinden Elde Edilen Bulgular

DNA izolasyon isleminden sonra elde edilen DNA’larin kalite kontrolleri %1°lik
agaroz jel kullanilarak yapilmis ve elde edilen agaroz jel goriintiilerinden bir 6rnek Sekil
4.1°de gosterilmistir. DNA izolasyonu basarili olmayan 6rneklerde izolasyon islemi
tekrar edilmistir. DNA izolasyonu basarili olan oOrneklerde ise spektrofotometre
kullanilarak DNA’larin miktar ve kaliteleri kontrol edilmistir. Elde edilen DNA
miktarlarinin 80-600 ng/ul arasinda degistigi belirlenmistir. PCR uygulamasi i¢in DNA
miktarlar1 50 ng/ul olarak ayarlanmistir.

1
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Sekil 4. 1. DNA izolasyonuna ait agaroz jel goéruntusi

Calismada kullanilan 19 mikrosatellit lokus icin Cizelge 3.3’de dizilimleri
verilen primerler ile PCR islemleri gerceklestirilmistir. PCR firlinlerinin kontrolleri
%1.5’lik agaroz jel ile gerceklestirilmis elde edilen agaroz jel goriintiilerinden bir 6rnek
Sekil 4.2°de gosterilmistir.
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Sekil 4. 2. MCW0248 lokusunda PCRislemine ait agaroz jel goriintiisii
M: Marker (Thermo 50 bp; Kat. No: SM0371)

PCR isleminden sonra PCR iirlinlerinin biiytikliiklerinin belirlenmesi i¢in 96’lik
kapiller fragment analiz cihazi kullanilmis ve elde edilen pik goriintiilerinden bir 6rnek
Sekil 4.3°de gosterilmistir.
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Sekil 4. 3. Black hattinda LEIO192 lokusu icin fragment analiz cihazindaki pik
gordntisu

24



BULGULAR VE TARTISMA H. G. FIDAN

4.2. Sonuclarin Degerlendirilmesi

Tamamlanan yuksek lisans tezinde 20 lokus ¢alisildi ancak, fragment analiz
cihazinda bir lokusun (MCWO0016) bant biiyiikliikleri tam ayrilamadig1 i¢in ¢alismadan
¢ikarilmis ve 19 lokus ¢alisiimistir.

4.2.1. Lokuslar bazinda elde edilen allel frekanslari

Lokuslar bazinda elde edilen allel frekanslart EK 1-19 arasinda verilmistir.
Yapilan ¢aligmada kullanilan lokuslarda elde edilen allel genislikleri degisik arastirma
gruplari tarafindan (Tadano vd. 2007a; Muchadeyi vd. 2007; Tadano vd. 2007a, 2007b;
Pham vd. 2013; Tadano vd. 2013) ayni lokuslarda elde edilen allel genislikleri ile gok
blylk oranda benzerlik gostermektedir. Bu durum hem c¢alismay1 gerceklestiren
arastirmacilarin yontemi uygulamadaki basarisint hemde lokuslarin biiytikliiklerinin
belirlenmesi i¢in kullanilan fragment analiz cihazinin gilivenilirligini g6z Oniine
koymaktadir.

4.2.2. Blue hattinda genetik varyasyon parametreleri

Calismada Blue hattinda kullanilan 19 mikrosatellit lokusun polimorfik oldugu
anlasilmistir. Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerleri 0.141 (MCWO0081) ile 0.798
(LEIO234) araliginda degisirken, ortalama PIC degeri 0.557 olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.1). PIC calisilan lokuslarin genetik c¢esitliligi gostermedeki giiciinii ifade
eden bir degerdir. Bolstein vd. (1980) PIC degeri 0.25 ile 0.50 arasinda olan lokuslarin
genetik cesitlilik hakkinda orta diizeyde bilgi verici oldugunu, 0.50’den biiyiik olan
lokuslarin ise yiiksek diizeyde bilgi verdigini belirtmistir. Bolstein vd. (1980) PIC
degeri 0.75’den yiiksek lokuslarin ise ¢ok yiiksek diizeyde bilgi verici oldugunu, bu
lokuslarin genetik cesitlilik yan1 sira haritalama ¢alismalari i¢in ¢ok kullanigh oldugunu
vurgulamiglardir. Bu bakimdan c¢alisilan 19 lokusun bir biitlin olarak Blue
populasyonunda mevcut genetik cesitliligin ortaya cikarilmasinda yeterli oldugunu
ayrica lokus se¢iminin dogru yapildigi soylenebilir. PIC degeri 0.25’in altinda olan
MCWO0069, MCWO0081, MCWO0111, MCWO0123 lokuslar1 bu populasyon i¢in bundan
sonra yapilacak ¢alismalarda kullanilmayabilir.

Gergeklestirilen yiiksek lisans tezinde en yiksek gozlenen allel sayisi (Na)
LEI0234 lokusunda (6), en diisik MCWO0081 lokusunda (2) tespit edilmistir. Etkili allel
sayist (Ne) ise 1.180 (MCWO0081) ile 5.651 (LEI0234) araliginda degismistir. Gozlenen
heterozigotluk (Ho) degerleri 0.033 (MCWO0081) ile 0.714 (LEI0094) araliginda
degisirken, beklenen heterozigotluk (He) degerleri 0.155 (MCWO0081) ile 0.761
(LEIO094) araliginda degismistir. Calismada lokus basina diisen Na, Ne, Ho ve He
degerleri sirasiyla 3.947, 3.023, 0.411 ve 0.614 olarak hesaplanmistir. Akrabali
yetistirme katsayisi (Fis) degeri en diisiik -0.125 ile MCWO0123 lokusunda, en yiiksek
ise 0.788 ile MCWO0081 lokusunda tespit edilirken Blue populasyonu igin 19
mikrosatellit lokustan elde edilen ortalama Fis degeri 0.355 olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.1).
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Cizelge 4. 1. Blue populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri

Lokus n AG Na Ne Ho He PIC Fis
ADLO0112 30 124-134 3 2.335 0.167 0.581 0478  0.717**
ADL0268 30 108-120 6 3.429 0.533 0.720 0.661 0.263*

LE10094 28 249-265 5 3.959 0.714 0.761 0.705 0.063

LE10166 23 348-352 3 2.998 0.391 0.680 0.591  0.430**

LE10192 25 274-290 4 2.991 0.400 0.679 0.619  0.416**

LE10234 27 230-316 6 5.651 0.556 0.839 0.798  0.342**
MCW0020 28 177-183 3 2.096 0.429 0.533 0.468 0.198
MCW0034 29 238-244 4 3.298 0.310 0.709 0.642  0.567**
MCWO0037 24 148-162 4 3.088 0.583 0.691 0.618 0.158
MCWO0067 30 174-188 5 4.390 0.633 0.785 0.744 0.196*
MCWO0069 28 152-160 3 1.341 0.143 0.259 0.238  0.453**
MCWO0078 29 133-145 5 3.885 0.552 0.755 0.698 0.273*
MCW0081 30 126-128 2 1.180 0.033 0.155 0.141  0.788**
MCWO0111 29 96-102 3 1.594 0.103 0.379 0.342  0.731**
MCW0123 30 94-98 3 1.356 0.300 0.267 0.241 -0.125
MCW0183 30 298-316 4 3.250 0.600 0.704 0.636 0.150
MCW0248 27 215-221 4 3.888 0.630 0.757 0.695 0.171
MCW0301 26 262-276 5 3.896 0.269 0.758 0.703  0.649**
MCW0330 28 274-280 3 2.815 0.464 0.656 0.569 0.297*
Ortalama 3947+ 3023+ 0411+ 0614+ 0557% 0.355%*
* St. Sap. 1.129 1.169 0.200 0.208 0.188 '

(*p<0.05; **p<0.01)
gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He)
heterozigotluklar, polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali yetistirme katsayisi (Fis)

Bu calismada White Leghorn irkindan elde edilen beyaz yumurtaci Blue
populasyonunda elde ettigimiz lokus basina Na (3.957) ve Ne (3.023) degerleri Vanhala
vd. (1998) tarafindan White Leghorn hibritlerinde elde edilen lokus basina Na
degerinden (3.4), Hillel vd. (2003) tarafindan iki ticari White Leghorn populasyonunda
elde edilen Na degerlerinden (3.7 ve 2.7), Granevitze vd. (2007) tarafindan seleksiyon
uygulanan beyaz yumurtaci saf hatta elde edilen Na degerinden (2.96), Muchadeyi vd.
(2007) tarafindan iki beyaz yumurtaci saf hatta (LS-S, WL-A) elde edilen Na
degerlerinden (sirasiyla 2.9 ve 2.8), Tadano vd. (2007a) tarafindan Beyaz Leghorn
hattinda bildirilen lokus basina allel sayisindan (2.98), Tadano vd. (2007b) tarafindan Ug¢
adet White Leghorn (WL-A, WL-B ve WL-C) hattinda bildirilen allel sayilarindan
(sirasiyla 2.90, 2.47 ve 3.05), Pham vd. (2013) tarafindan bir White Leghorn
populasyonunda bildirilen lokus basina Na ve Ne sayilarindan (sirasiyla 2.90, 2.10)
yiiksektir. Yukarida bildirilenlerin aksine Rajkumar vd. (2007) tarafindan iki Beyaz
Leghorn saf hattinda (WLH-IWD ve WLH-IWF) bildirilen degerlerden (sirasiyla 5.33
ve 4.33) ve Seo vd. (2017) tarafindan bir Beyaz Leghorn hattinda bildirilen degerden
(5.35) diisiiktiir.

Blue populasyonunda 19 mikrosatellit lokus (zerinden elde edilen ortalama
gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.411, ortalama beklenen heterozigotluk degeri
(He) 0.614 olarak hesaplanmistir. Bu degerler Muchadeyi vd. (2007) tarafindan iki
beyaz yumurtaci saf hatta (LS-S, WL-A) elde edilen Ho degerleri (sirasiyla 0.332 ve
0.309) ile He degerlerinden (sirasiyla 0.355 ve 0.338), Pratap vd. (2014) tarafindan
White Leghorn (WL) tavuklarinda bildirilen Ho ve He degerlerden (sirastyla 0.27 ve 0.
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37) yuksek iken Rajkumar vd. (2007) WLH-IWD ve WLH-IWF Beyaz Leghorn saf
hatlarinda bildirilen beklenen (0.63, 0.69) ve go6zlenen heterozigotluk (0.61, 0.92)
degerlerinden diistiktiir. Tadano vd. (2007b) tarafindan White Leghorn hatlar1 olan WR-
A, WR-B ve WR-C’de bildirilen Ho (sirasiyla 0.485; 0.431 ve 0.480) degerlerine,
Ramadan vd. (2012) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Ho degerlerine
(0.423) benzerdir.

Blue saf tavuk hattinda elde edilen ortalama akrabali yetistirme katsayist (Fis)
degeri (0.355) literatiirde White Leghorn hattarinda bildirilen birgok degerden
yuksektir. Rajkumar vd. (2007) WLH-IWD ve WLH-IWF Beyaz Leghorn saf hatlarinda
Fis degerlerini sirasiyla -0.053 ve -0.11 olarak, Muchadeyi vd. (2007) beyaz yumurtaci
LS-S ve WL-A saf hatlarinda sirasiyla 0.067 ve 0.086 olarak, Granevitze vd. (2007)
uzun siire seleksiyon uygulanan beyaz yumurtaci saf hatta 0.086 olarak, Pham vd.
(2013) White Leghorn populasyonunda -0.129 olarak bildirilmistir.

Gergeklestirilen yiiksek lisans tezinde Blue saf tavuk hattinda elde edilen baslica
genetik varyasyon parametreleri Na (3.947), Ne (3.023), Ho (0.411) ve He (0.614)
populasyondaki genetik varyasyonun diisiik seviyelerde oldugunu gdstermektedir.
Populasyonun yetistirilme sekli diisiiniildigiinde bu sonuglar sasirtict degildir. Kapali
yetistirilen ve seleksiyon uygulanan populasyonda genetik cesitliligin azalmasi
beklenilen bir durumdur. Daha 6nce kaynak taramasi kisminda belirtildigi tizere Blue,
Brown, Black ve Maroon saf hatlar1 1995 yilinda Kanada’dan ithal edilmis ve o giinden
giinimiize kadar Ankara Tavukguluk Arastirma Enstitiisii tarafindan kapali olarak
yetistirilmekte ve ¢esitli verim Ozelliklerinin iyilestirilmesi i¢in bu hatlarda seleksiyon
islemine devam edilmektedir. Ayrica bu saf hatlarin Tirkiye’ye getirilmeden Once
White Leghornlardan ¢esitli verim 6zellikleri bakimindan seleksiyonla 1slah edilerek
yaklasik 50 yillik bir siiregte olusturuldugu bilinmektedir. Yani bu hatlarda yaklasik
olarak 70 wyildir seleksiyon islemi uygulanmakta ve kapali populasyonlar halinde
yetistirilmektedirler.

Calismada elde edilen Fis degeri (0.355) beklenenin aksine oldukca yuksek
bulunmustur. Kapali yetistirilen populasyonlarda akrabaligin artmasi beklenilen bir
durum olsa da bizim elde ettigimiz deger literatiirde bildirilen degerlerin oldukca
tizerindedir. Bu durumun yanhs ciftlestirme planlarindan ve kigik populasyon
biyiikliigiinden kaynaklanildigi diisiiniilmektedir. Ramadan vd. (2012) tarafindan
bildirildigine gore; Simon ve Buchenauer, Fis degerinin 0.05’in altinda olmasi
durumunda 1wrklarin 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’in {izerinde ise kritik
seviyeye ulagtigimi ve populasyonda koruma caligmalarina baglanmasi gerektigini
belirtmistir. Blue hattinda elde edilen Fis degeri tehlikeli sinirlara ulasildigini
gostermektedir. Blue hattinda akrabalik seviyesinin disiiriilmesi i¢in populasyon
biiylikliigiiniin artirilmasi, ¢iftlestirme planlarinin daha dikkatli yapilmasi gerekirse
bunun icin molekuler yontemlerden de yararlanilmasi gibi 6nlemler alinabilir.
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4.2.3. Brown hattinda genetik varyasyon parametreleri

Gergeklestirilen yiiksek lisans tezinde Brown hattinda kullanilan 19 lokusun
polimorfik oldugu goriilmiistiir. Polimorfizm bilgi icerigi 0.245 (MCWO0123) ile 0.805
(MCWO0034) araliginda deger alirken, ortalama PIC degeri 0.605 olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.2). Calismada elde edilen ortalama PIC degeri lokus se¢iminin dogru
yapildigina isaret etmektedir. PIC degeri 0.25’in altinda olan MCW0123 lokusunun bu
populasyonda mikrosatellit ¢aligmalar i¢in uygun olmadig: anlasilmaktadir. MCW0123
lokusunun PIC degeri Blue populasyonundan sonra Brown populasyonunda da 0.25’in
altinda bulunmustur.

Brown hattinda gozlenen allel sayis1t 2 (MCWO0067) ile 8 (MCWO0034)
araliginda degisirken, etkili allel sayis1 1.399 (MCWO0123) ile 5.732 (MCW0034)
araliginda degismistir. Lokus basina Na ve Ne sayilar1 sirasiyla 4.526 ile 3.408 olarak
hesaplanmistir. Brown hattinda en yliksek gozlenen heterozigotluk degeri LEI0094
(0.767) lokusunda gozlenirken en diisiik ise MCWO0111 ve MCWO0123 lokuslarinda
(0.000) belirlenmistir. Beklenen heterozigotluk degerleri ise 0.290 (MCWO0123) ile
0.840 (MCWO0034) arasinda degismistir. Brown hattinda en diisiik akrabali yetistirme
katsayis1 (-0.366) MCWO0067 lokusunda, en yiiksek (1.000) LEI0192 MCWO0111 ve
MCWO0123 lokuslarinda tespit edilmistir. Brown hattinda ortalama Fis degeri (0.331)
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.2).

Brown hattinda elde edilen lokus bagina ortalama Na (4.526) ve Ne (3.408)
sayilari, Dorji vd. (2011) tarafindan bir White Leghorn hattinda bildirilen Na
degerinden (8.1), Rajkumar vd. (2007) tarafindan iki Beyaz Leghorn saf hattinda
(WLH-IWD ve WLH-IWF) bildirilen Na ve Ne degerlerinden (sirasiyla 5.33 ve 4.33)
ve Seo vd. (2017) tarafindan bir White Leghorn hattinda bildirilen degerden (5.35)
diisiik iken, Muchadeyi vd. (2007) tarafindan iki beyaz yumurtaci saf hatta (LS-S, WL-
A) elde edilen Na degerlerinden (sirasiyla 2.9 ve 2.8), Tadano vd. (2007a) tarafindan
White Leghorn hattinda bildirilen Na degerinden (2.98), Tadano vd. (2007b) tarafindan
uc adet White Leghorn (WL-A, WL-B ve WL-C) hattinda bildirilen ortalama Na
sayilarindan (sirasiyla 2.90, 2.47 ve 3.05) ve Pham vd. (2013) tarafindan bir White
Leghorn populasyonunda bildirilen lokus basina Na ve Ne sayilarindan (sirastyla 2.90,
2.10) yuksektir.

Brown hattinda Ho (0.462), He (0.614) ve Fis (0.331) degerlerine bakildig
zaman populasyonda heterozigot eksikliginden dolay: akrabaligin arttig1 goriilmektedir.
Bu ¢alismada elde edilen Ho ve He degerleri Dorji vd. (2011) tarafindan bir White
Leghorn hattinda bildirilen Ho ve He degerlerinden (0.57 ve 0.78), Rajkumar vd. (2007)
tarafindan iki White Leghorn (WLH-IWD ve WLH-IWF) hattinda bildirilen gézlenen
heterozigotluk degerlerinden (0.69 ve 0.92) diisiik iken, Wilkinson vd. (2011) tarafindan
bir Leghorn hattinda bildirilen Ho ve He degerlerinden (0.37, 0.54), Akaboot vd. (2012)
tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Ho degerinden (0.40), Pratap vd. (2014)
tarafindan White Leghorn (WL) tavuklarinda bildirilen Ho ve He degerlerden (sirasiyla
0.27 ve 0. 37) yuksektir. Tadano vd. (2007b) tarafindan ii¢ White Leghorn hattinda WR-
A, WR-B ve WR-C’de bildirilen Ho (sirasiyla 0.485; 0.431 ve 0.489) degerine ise
benzerdir.
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Cizelge 4. 2. Brown populasyonunda elde edilen genetik gesitlilik parametreleri

Lokus n AG Na Ne Ho He PIC Fis
ADLO0112 29  122-134 4 2.832 0.414 0.658 0.584  0.375**
ADL0268 30 108-120 6 5.454 0.567 0.830 0.787  0.321**

LE10094 30 261-267 4 3.185 0.767 0.698 0.625 -0.101

LE10166 30  348-358 4 2.620 0.333 0.629 0.567  0.474**

LEI0192 28  274-290 4 1.851 0.214 0.468 0.429  0.547**

LE10234 25  234-314 7 4.940 0.440 0.814 0.771  0.465**
MCWO0020 | 29  177-183 4 2.956 0.379 0.673 0.591  0.441**
MCWO0034 | 30 218-240 8 5.732 0.733 0.840 0.805 0.128
MCWO0037 | 30  146-164 5 3.550 0.533 0.731 0.678 0.273*
MCWO0067 | 29  174-188 2 1.665 0.552 0.407 0.320 -0.366**
MCWO0069 | 30  152-160 4 2.380 0.333 0.590 0.535  0.439**
MCWO0078 | 30  133-147 6 5.310 0.567 0.825 0.792  0.317**
MCWO0081 | 27 112-128 4 3.600 0.704 0.736 0.671 0.044
MCWO0111 | 30 96-102 3 1.737 0.000 0.432 0.342  1.000**
MCWO0123 | 29 92-94 2 1.399 0.000 0.290 0.245  1.000**
MCWO0183 | 29  298-318 4 3.015 0.690 0.680 0.617 -0.014
MCW0248 | 30 217-223 4 3.272 0.500 0.706 0.639 0.296*
MCWO0301 | 30 262-270 5 4.045 0.567 0.766 0.713 0.263*
MCWO0330 | 30 274-292 6 5.214 0.500 0.820 0.782  0.394**
Ortalama 4526+ 3408+ 0.462% 0.614+  0.605% 0.331%*
+ St. Sap. 1.541 1.374 0.218 0.201 0.168

(*p<0.05; **p<0.01), gbzlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho)
ve beklenen (He) heterozigotluklar, polimorfizm bilgi icerigi (PIC) ve akrabali
yetistirme katsayisi (Fis)

Calismada Brown hattinda elde edilen Fis (0.331) degeri Tadano vd. (2007b)
tarafindan ic White Leghorn hattinda WR-A, WR-B ve WR-C’de bildirilen Fis
degerlerinden ( sirasiyla -0.050, -0032, -0.020), Rajkumar vd. (2007) WLH-IWD ve
WLH-IWF Beyaz Leghorn saf hatlarinda bildirilen Fis degerlerinden (sirasiyla -0.053
ve -0.11), Granevitze vd. (2007) tarafindan uzun siire seleksiyon uygulanan beyaz
yumurtact saf hatta bildirilen degerden (0.086) ve Pham vd. (2013) tarafindan White
Leghorn populasyonunda bildirilen degerden (-0.129) yiiksek bulunmustur.

Yapilan yiiksek lisans tez calismasinda Brown hattinda elde edilen Na ve Ne
sayilar1 Blue hattina gore biraz diisiik olsada Ho, He ve Fis degerleri Blue hattinda elde
edilen degerlerle benzerlik gostermektedir. Yapilan ¢alisma kapsaminda elde edilen
degerler Brown hattindaki diisiik genetik varyasyon ve yiiksek akrabaligi gostermistir.
Ozellikle akrabali yetistirme katsayisi literatiirde bildirilen degerlerden yiiksektir ve
populasyonda akrabaligi azaltmak i¢in bazi Onlemler alinmasi gerekliligine isaret
etmektedir.
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4.2.4. D-229 hattinda genetik varyasyon parametreleri

Diger iki populasyonda oldugu gibi D-229 hattinda da ¢alisilan 19 lokus
polimorfiktir. Populasyonda en diisilk PIC degeri 0.322 ile MCWO0123 lokusunda, en
yiiksek PIC degeri 0.826 ile LEI0234 lokusunda belirlenirken ortalama PIC degeri
0.647 olarak belirlenmistir (Cizelge 4.3). Diger iki hattin aksine D-229 hattinda ¢alisilan
19 lokus i¢in 0.25’in altinda PIC degeri tespit edilmemistir. Calisilan lokuslar D-229
hattinda ileride yapilacak mikrosatellit ¢aligmalarda kullanilabilir.

Cizelge 4. 3. D-229 populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri

Lokus n AG Na Ne Ho He PIC Fis
ADLO0112 30 124-134 3 2.936 0.533 0.671 0.585 0.208
ADL0268 28  108-124 7 4.332 0.643 0.783 0.726 0.182

LE10094 22  255-267 4 3.173 0.818 0.701 0.622 -0.172

LEI0166 29  350-360 4 3.412 0.759 0.719 0.656 -0.056

LEI0192 23  272-288 5 1.851 0.391 0.644 0.583  0.397**

LE10234 30 232-316 8 6.475 0.633 0.860 0.826  0.267**
MCWO0020 | 30 175-183 5 3.814 0.067 0.750 0.696  0.913**
MCWO0034 | 27  226-240 6 5.544 0.296 0.835 0.794  0.650**
MCWO0037 | 29  148-164 6 5.021 0.759 0.815 0.771 0.070
MCWO0067 | 29  170-188 4 2.372 0.483 0.588 0.534 0.182
MCWO0069 | 30  152-160 3 2.369 0.333 0.644 0.561  0.486**
MCWO0078 | 30  135-147 6 5.608 0.667 0.836 0.796 0.197
MCWO0081 | 29  112-128 5 4.073 0.862 0.768 0.712 -0.125
MCwWO0111 | 30 96-100 3 2.038 0.100 0.518 0.393  0.810**
MCWO0123 | 29 92-98 3 1.537 0.241 0.356 0.322  0.325*
MCWO0183 | 30 298-318 7 5.882 0.400 0.844 0.808  0.530**
MCW0248 | 29  217-223 4 2.722 0.483 0.644 0.582  0.253*
MCWO0301 | 29  260-270 6 5.160 0.621 0.820 0.780  0.247*
MCWO0330 | 30 274-280 3 2.583 0.700 0.623 0.537 -0.126

Ortalama 4.842+ 3.732+ 0.515+ 0.706+  0.64% 0.276*
+ St. Sap. 1.537 1.518 0.234 0.130 0.142

(*p<0.05; **p<0.01), gbzlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho)
ve beklenen (He) heterozigotluklar, polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali
yetistirme katsayisi (Fis)

D-229 hattinda en yiiksek gozlenen allel sayis1 8 allel ile LE10234 lokusunda, en
disiik 3 allel ile ADLO112, MCW0069, MCWO0111, MCWO0123 ve MCWO0330
lokuslarinda tespit edilmistir. En diisiik etkili allel sayis1 (1.537) MCWO0123 lokusunda
en yiksek ise (6.475) LEI0234 lokusunda saptanmistir. Populasyonda gozlenen
heterozigotluk degerleri 0.100 (MCWO111) ile 0.862 (MCWO0081) araliginda
degisirken, beklenen heterozigotluk degerleri 0.356 (MCWO0123) ile 0.860 (LEI0234)
araliginda degismistir. D-229 hattinda lokus basina Na, Ne, Ho ve He degerleri sirasiyla
4.842, 3.732, 0.515 ve 0.706 olarak hesaplanmistir. En diisiik akrabali yetistirme
katsayist LEI0094 (-0.172) lokusunda iken en yiksek MCWO0111 (0.810) lokusunda
tespit edilmistir. Akrabali yetistirme katsayisi ortalamasi 0.276 olarak saptanmistir
(Cizelge 4.3).
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Calismada D-229 hattinda elde edilen lokus basina Na (4.842) ve Ne (3.732)
sayilar1 bu calismada Blue hattinda elde edilen Na (3.957) ve Ne (3.023) degerlerinden,
Brown hattinda elde edilen Na (4.526) ve Ne (3.408) sayilarindan, Hillel vd. (2003)
tarafindan iki ticari White Leghorn populasyonunda elde edilen Na degerlerinden (3.7
ve 2.7), Granevitze vd. (2007) tarafindan bir beyaz yumurtaci saf hatta elde edilen Na
degerinden (2.96), Muchadeyi vd. (2007) tarafindan iki beyaz yumurtaci saf hatta (LS-
S, WL-A) elde edilen Na degerlerinden (sirasiyla 2.9 ve 2.8), Tadano vd. (2007a)
tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Na degerinden (2.98), Tadano vd. (2007b)
tarafindan ¢ adet White Leghorn (WL-A, WL-B ve WL-C) hattinda bildirilen ortalama
Na sayilarindan (sirasiyla 2.90, 2.47 ve 3.05) ve Pham vd. (2013) tarafindan bir White
Leghorn populasyonunda bildirilen lokus basina Na ve Ne sayilarindan (sirasiyla 2.90,
2.10) yuksektir.

D-229 populasyonunda hesaplanan ortalama Ho degeri ile He degerleri (sirasiyla
0.515 ve 0.706), Tadano vd. (2007b) tarafindan {i¢ farkli White Leghorn hattinda
bildirilen (WR-A, WR-B ve WR-C) Ho (sirasiyla 0.485; 0.431 ve 0.480) degerlerinden,
Muchadeyi vd. (2007) tarafindan iki beyaz yumurtaci saf hatta (LS-S, WL-A) bildirilen
Ho degerleri (sirasiyla 0.332 ve 0.309) ile He degerlerinden (sirasiyla 0.355 ve 0.338),
Ramadan vd. (2012) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Ho degerlerinden
(0.423) yuksek iken; Dorji vd. (2011) tarafindan bir White Leghorn hattinda bildirilen
Ho ve He degerleri ile (0.57 ve 0.78) benzemektedir. Ayrica Rajkumar vd. (2007)
tarafindan iki White Leghorn (WLH-IWD ve WLH-IWF ) hattinda bildirilen gézlenen
heterozigotluk degerlerinden (0.69 ve 0.92) diisiiktiir.

Calismada D-229 hattinda elde edilen Fis degeri (0.276) bu ¢alismada Brown ve
Blue populasyonlarinda elde edilen degerlerden (sirasiyla 0.331 ve 0.355) diisiik iken
Rajkumar vd. (2007) tarafindan WLH-IWD ve WLH-IWF White Leghorn saf hatlarinda
bildirilen degerlerden (sirastyla -0.053 ve -0.11), Granevitze vd. (2007) tarafindan uzun
slire seleksiyon uygulanan beyaz yumurtaci saf hatta bildirilen Fis degerinden (0.086) ve
Pham vd. (2013) tarafindan White Leghorn populasyonunda elde edilen degerden
(-0.129) yiiksek iken, Pratap vd. (2014) tarafindan WL hattinda elde edilen akrabali
yetistirme degerine (0.270) benzemektedir.

D-229 populasyonunda hesaplanan Ho degeri (0.515) Blue (0.462) ve Brown
(0.462) hattinda hesaplanan degerlerden yiiksektir. Buna bagli olarak Fis degeri Blue ve
Brown populasyonlarindan daha diisiik bulunmugstur. Ancak Blue ve Brown
populasyonuna gore diisiik olan bu deger bile literatiirde White Leghorn hatlarinda
bildirilen birgok degerden yiiksektir. Kaynak taramasi kisminda belirtildigi tizere
calismada kullanilan Blue, Brown, Black ve Marroon hatlar1 1995 yilinda Kanada’dan
Tiirkiye’ye getirilirken, D-229 hatt1 2010 yilinda Cek Cumhuriyeti’nden Tiirkiye’ye
getirilmistir. D-229 hatti diger dort hattan farkli olarak yavas tiiylenme 6zelligi yoniinde
1slah edilmistir. D-229 hattinda yapilan 1slah ¢alismalarinda diger dort hattan daha geg
baslanmistir. Buna bagh olarak D-229 hattinda genetik c¢esitlilik parametrelerinin Blue
ve Brown hatlarina oranla biraz daha yiiksek, populasyondaki akrabalik seviyesinin
biraz daha diisiik oldugu diisiiniilmektedir.
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4.2.5. Black hattinda genetik varyasyon parametreleri

Kullanilan 19 mikrosatellit lokusunda polimorfik bulundugu ¢alismada, tespit
edilen gozlenen allel sayis1i 2 (MCWO0123) ile 7 (MCWO0301) arasinda degisirken, etkili
allel sayis1 1.220 (MCWO0123) ile 6.377 (MCWO0301) arasinda degismistir. Gozlenen
heterozigotluk degeri en diigiikk 0.067 ile MCWO0183 lokusunda, en yuksek 0.828 ile
MCWO0248 lokusunda tespit edilirken, beklenen heterozigotluk degerleri 0.183
(MCWO0123) ile 0.859 (MCWO0301) araliginda degismistir. Calismada ortalama Na, Ne,
Ho ve He degerleri sirasiyla 4.211, 3.105, 0.482 ve 0.643 olarak hesaplanmistir. Black
populasyonunda en diisiik PIC degerinin elde edildigi lokus MCWO0123 (0.164) olurken,
en yiiksek PIC degeri (0.830) MCWO0301 lokusunda tespit edilmistir. Ortalama PIC
degeri isse 0.582 olarak saptanmistir. Calismada Fis degerleri -0.264 (MCW0248) ile
0.877 (MCWO0183) araliginda degisirken, akrabali yetistirme katsayisi1 ortalamasi 0.260
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.4).

Cizelge 4. 4. Black populasyonunda elde edilen genetik gesitlilik parametreleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
ADLO0112 | 30 124-134 4 2.635 0.500 0.631 0.562 0.211
ADL0268 | 30 108-124 6 4.167 0.667 0.773 0.716 0.139

LEIO094 | 30  259-267 5 3.508 0.733 0.727 0.661 -0.009

LEIO166 | 22  348-358 4 3.259 0.409 0.709 0.636  0.429**
LEI0192 | 30 272-286 4 2.323 0.400 0.579 0.530 0.313**
LE10234 | 28  292-316 4 2.442 0.214 0.601 0.525  0.648**
MCWO0020 | 30 177-181 3 2.456 0.367 0.603 0.514  0.396**
MCWO0034 | 30 228-238 5 4.206 0.567 0.775 0.722  0.272*
MCWO0037 | 30  148-164 5 3.442 0.567 0.722 0.665 0.217*
MCWO0067 | 30 172-186 3 2.095 0.600 0.532 0.448  -0.131
MCWO0069 | 29  152-164 5 3.696 0.448 0.742 0.686  0.400**
MCWO0078 | 29  133-145 5 3.957 0.724 0.760 0.713 0.049
MCwWO0081 | 30  110-128 3 2.582 0.700 0.623 0.542 -0.126
MCWO0111 | 29 96-102 3 1.830 0.241 0.462 0.406  0.481**
MCWO0123 | 29 94-96 2 1.220 0.133 0.183 0.164  0.275*
MCWO0183 | 30  298-314 3 2.103 0.067 0.533 0.440 0.877**
MCW0248 | 29 217-223 4 2.827 0.828 0.658 0.582 -0.264*
MCWO0301 | 26  260-278 7 6.377 0.461 0.859 0.830 0.468**
MCWO0330 | 28  280-292 5 3.871 0.536 0.755 0.710  0.294**
Ortalama 4211+ 3105+ 0.482+ 0.643+ 0.582+ 0.260%
+ St. Sap. 1.228 1.161 0.211 0.152 0.152 '

(*p<0.05; **p<0.01), gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne), gozlenen (Ho)
ve beklenen (He) heterozigotluklar, polimorfizm bilgi icerigi (PIC) ve akrabali
yetistirme katsayis1 (Fs)

Calismada Black hattinda elde edilen lokus basmma Na (4.211) ve Ne (3.105)
sayilar1 Vanhala vd. (1998) tarafindan White Leghorn hibritlerinde elde edilen lokus
basina Na degerinden (3.4), Hillel vd. (2003) tarafindan iki ticari White Leghorn
populasyonunda elde edilen Na degerlerinden (3.7 ve 2.7), Granevitze vd. (2007)
tarafindan seleksiyon uygulanan beyaz yumurtact saf hatta elde edilen Na degerinden
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(2.96), Muchadeyi vd. (2007) tarafindan iki beyaz yumurtaci saf hatta (LS-S, WL-A)
elde edilen Na degerlerinden (sirasiyla 2.9 ve 2.8), Tadano vd. (2007a) tarafindan White
Leghorn hattinda bildirilen lokus basina allel sayisindan (2.98), Tadano vd. (2007b)
tarafindan ¢ adet White Leghorn (WL-A, WL-B ve WL-C) hattinda bildirilen allel
sayilarindan (sirasiyla 2.90, 2.47 ve 3.05), Pham vd. (2013) tarafindan bir White
Leghorn populasyonunda bildirilen lokus bagina Na ve Ne sayilarindan (sirasiyla 2.90,
2.10) yiiksektir. Yukarida bildirilenlerin aksine Rajkumar vd. (2007) tarafindan iki
White Leghorn saf hattinda (WLH-IWD ve WLH-IWF) bildirilen degerlerden (sirasiyla
5.33 ve 4.33), Dorji vd. (2011) tarafindan bir White Leghorn hattinda bildirilen Na
degerinden (8.1) ve Seo vd. (2017) tarafindan bir White Leghorn hattinda bildirilen
degerden (5.35) disiiktiir.

Black hattinda hesaplanan ortalama Ho ile He degerleri (sirasiyla, 0.482 0.643),
Muchadeyi vd. (2007) tarafindan iki beyaz yumurtaci saf hatta (LS-S, WL-A) elde
edilen Ho degerleri (sirastyla 0.332 ve 0.309) ile He degerlerinden (sirasiyla 0.355 ve
0.338), Wilkinson vd. (2011) tarafindan bir Leghorn hattinda bildirilen Ho ve He
degerlerinden (0.37, 0.54), Akaboot vd. (2012) tarafindan White Leghorn hattinda
bildirilen Ho degerinden (0.40) ve Pratap vd. (2014) tarafindan White Leghorn (WL)
tavuklarinda bildirilen Ho ve He degerlerden (sirasiyla 0.27 ve 0. 37) yiksek iken,
Rajkumar vd. (2007) WLH-IWD ve WLH-IWF Beyaz Leghorn saf hatlarinda bildirilen
beklenen (0.63, 0.69) ve gozlenen heterozigotluk (0.61, 0.92) degerinden, Dorji vd.
(2011) tarafindan bir White Leghorn hattinda bildirilen Ho ve He degerlerinden (0.57 ve
0.78) diistiktiir. Ayrica Tadano vd. (2007b) tarafindan White Leghorn hatlar1 olan WR-
A, WR-B ve WR-C’de bildirilen Ho (sirasiyla 0.485; 0.431 ve 0.480) degerlerine ve
Ramadan vd. (2012) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Ho degerlerine
(0.423) benzerdir.

Black hattinda elde edilen Fis degeri (0.260) bu c¢alismada kullanilan Blue,
Brown ve D-229 populasyonlarindan elde edilen degerlerden (sirasiyla 0.355, 0.331 ve
0.276) diisiik iken, Tadano vd. (2007b) tarafindan ii¢c White Leghorn hattinda WR-A,
WR-B ve WR-C’de bildirilen Fis degerlerinden (sirasiyla -0.050, -0032, -0.020),
Rajkumar vd. (2007) WLH-IWD ve WLH-IWF Beyaz Leghorn saf hatlarinda bildirilen
Fis degerlerinden (sirasiyla -0.053 ve -0.11), Granevitze vd. (2007) tarafindan uzun siire
seleksiyon uygulanan beyaz yumurtaci saf hatta bildirilen degerden (0.086) ve Pham vd.
(2013) tarafindan White Leghorn populasyonunda bildirilen degerden (-0.129)
yuksektir. Pratap vd. (2014) tarafindan WL hattinda elde edilen akrabali yetistirme
degeri ile (0.270) benzerdir.

Tamamlanan yuksek lisans tezinde White Leghorn populasyonundan elde edilen
Black saf tavuk hattinda orta diizeyde genetik varyasyon oldugu, populasyonun
homozigot bireylerin fazlaliindan dolayr Hardy-Weinberg dengesinden saptigi, diger
lic populasyona gore diisiik olmakla birlikte akrabalik seviyesinin yiiksek oldugu
anlasilmaktadir.

4.2.6. Maroon hattinda genetik varyasyon parametreleri

Diger dort populasyonda oldugu gibi Maroon hattinda da ¢alisilan 19 lokus
polimorfik bulunmustur. En disiik PIC degeri 0.117 ile MCWO0111 lokusunda en
yuksek ise 0.806 MCWO0034 lokusunda bulunurken ortalama PIC degeri 0.579 olarak
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hesaplanmistir (Cizelge 4.4). Calismada MCWO111 lokusu ile MCW0123 lokusunun
PIC degeri 0.25'den kiigiik oldugu saptanmis, bu lokuslarin Maroon hattinda
mikrosatellit caligmalar i¢in uygun olmadigi goriilmiistiir. Ancak genel olarak c¢alisilan
19 lokusun PIC degeri ortalamasma (0.579) bakildiginda, genetik cesitliligi
gostermedeki giiciiniin yeterli oldugu anlasilmaktadir.

Cizelge 4. 5. Maroon populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri

Lokus n AG Na Ne Ho He PIC Fis
ADLO112 | 30 122-134 5 3.409 0.667 0.719 0.661 0.073
ADLO0268 | 30 110-122 4 3.468 0.566 0.723 0.646  0.220*

LEIO094 | 29 249-263 4 3.086 0.310 0.688 0.620 0.553**

LEIO166 | 30 350-360 5 4.891 0.433 0.809 0.763  0.469**

LEIO192 | 27 272-286 2 1.997 0.222 0.509 0.375 0.568**

LEI0234 | 25 236-312 6 4.845 0.680 0.810 0.763 0.163
MCWO0020 | 30 175-181 4 3.377 0.500 0.716 0.656  0.305**
MCWO0034 | 28 220-242 7 5.850 0.429 0.844 0.806  0.497**
MCWO0037 | 29 150-164 3 2.726 0.655 0.644 0.559 -0.017
MCWO0067 | 27 172-186 4 3.306 0.519 0.711 0.642 0.274*
MCWO0069 | 30 152-164 6 4.045 0.300 0.766 0.715 0.612**
MCWO0078 | 28 143-147 3 1.943 0.494 0.527 0.458  0.281*
MCWO0081 | 27 110-128 3 1.524 0.259 0.350 0.315 0.263*
MCWO0111 | 30 96-98 2 1.259 0.100 0.210 0.117  0.527*
MCWO0123 | 29 92-96 3 1.120 0.035 0.163 0.151 0.791**
MCWO0183 | 30 296-316 4 2.731 0.333 0.645 0.565 0.487**
MCWO0248 | 30 217-223 4 3.522 0.367 0.728 0.664  0.501**
MCWO0301 | 30 262-274 6 5.678 0.567 0.837 0.803 0.327**
MCWO0330 | 30 274-290 6 4.081 0.433 0.767 0.720  0.440**
Ortalama 4,263+ 3.308+ 0.414+ 0.640+ 0579+ 0.386%*
+ St. Sap. 1.447 1.387 0.182 0.201 0.206 '

(*p<0.05; **p<0.01), gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho)
ve beklenen (He) heterozigotluklar, polimorfizm bilgi igerigi (PIC) ve akrabali
yetistirme katsayisi (Fis)

Maroon hattinda gozlenen allel sayist 2 ile (LEI0O192 ve MCWO0111) 7
(MCW0034) araliginda degisirken, etkili allel sayis1 1.120 (MCWO0123) ile 5.850
(MCWO0034) araliginda degismistir. En diisik Ho ve He degerleri MCW0123 (0.035,
0.163) lokusunda tespit edilirken en yiiksek Ho ve He degeri LEI0234 (0.680) ve
MCWO0034 (0.844) lokuslarinda saptanmistir. Ortalama Na, Ne, Ho ve He degerleri
sirasiyla 4.263, 3.308, 0.414 ve 0.640 olarak hesaplanmistir. Populasyonda akrabali
yetistirme katsayis1 degerleri -0.017 (MCWO0037) ile 0.791 (MCWO0123) arasinda
degisirken ortalama Fs degeri 0.386 olarak hesaplanmustir.

Gergeklestirilen ¢calismada Maroon hattinda elde edilen lokus basina Na (4.263)
ve Ne (3.308) sayis1 Tadano vd. (2007a) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen
lokus basina allel sayisindan (2.98), Tadano vd. (2007b) tarafindan ¢ adet White
Leghorn (WL-A, WL-B ve WL-C) hattinda bildirilen lokus basina gozlenen allel
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sayilarindan (sirasiyla 2.90, 2.47 ve 3.05) ve Pham vd. (2013) tarafindan White Leghorn
populasyonunda bildirilen lokus basmma Na ve Ne sayilarindan (sirasiyla 2.90, 2.10)
yuksektir. Ancak Dorji vd. (2011) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Na
degerinden (8.1) ve Seo vd. (2017) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen lokus
basina Na (5.35) sayisindan diistiktiir.

Calismada elde edilen Ho degeri (0.414), Tadano vd. (2007b) tarafindan (¢
White Leghorn hattinda (WR-A, WR-B ve WR-C) bildirilen Ho (sirasiyla 0.485; 0.431
ve 0.480) degerlerine ve Ramadan vd. (2012) tarafindan bir WL hattinda bildirilen Ho
degerlerine (0.423) benzerdir. Maroon hattinda tespit edilen Fis degeri (0.386), Tadano
vd. (2007b) tarafindan ii¢ WL hattinda (WR-A, WR-B ve WR-C) bildirilen Fis
degerlerinden (sirasiyla -0.050, -0032, -0.020), Granevitze vd. (2007) tarafindan uzun
stire seleksiyon uygulanan beyaz yumurtaci saf hatta bildirilen degerden (0.086), Pham
vd. (2013) tarafindan WL populasyonunda bildirilen degerden (-0.129) ve Pratap vd.
(2014) tarafindan WL hattinda bildirilen degerinden (0.270) ytiksektir.

Diger dort populasyonda oldugu gibi Marroon populasyonunda genetik ¢esitlilik
ve akrabalikk parametreleri literatirde WL hatlar1 ile yapilan ¢aligmalarla
karsilastirildiginda orta seviyelerde genetik c¢esitlilik ve yiikksek akrabalik goze
carpmaktadir.

4.2.7. Saf hatlarin genelinde genetik varyasyon parametreleri

Beyaz yumurtact White Leghorn’lardan elde edilen bes saf hat bir arada
disiiniildiiginde calisilan 19 lokusta elde edilen allel sayilarinin 4 (MCWO0111.
MCWO0123) ile 16 (LEI0234) araliginda, etkili allel sayilarinin ise 1.347 (MCW0123)
ile 7.962 (LEI0234) araliginda degistigi saptanmistir. Lokus basina Na ve Ne sayilari
sirastyla 8.053 ve 4.610 olarak hesaplanmistir. Calismada en diisiik gozlenen ve
beklenen heterozigotluk degerleri (sirasiyla 0.143 ve 0.259) MCWO0123 lokusunda
saptanirken. en yiiksek Ho ve He degerleri (sirasiyla 0.662 ve 0.878) LEIO094 ve
LEI0234 lokuslarinda saptanmistir. Calismada hesaplanan lokus basmna Ho ve He
degerleri sirasiyla 0.455 ve 0.736 olmustur. Calisilan tiim lokuslarda Fis degerleri

ortalamasi 0.392 gibi ¢ok yiiksek bir deger almistir.

Calisilan tiim lokuslarin polimorfik bulundugu ¢alismada PIC degerleri 0.246
(MCW0123) ile 0.864(LEI0234) araliginda degismistir. Ortalama PIC degeri 0.704
olarak hesaplanmistir. Calismada elde edilen bu degerler lokus se¢iminin dogru
yapildigini ve secilen 19 lokusun saf tavuk hatlarinda genetik ¢esitliligi gostermede
etkili oldugunu ifade etmektedir. PIC degeri 0.25den diisiik olan MCW0123 lokusunun
ve PIC degeri 0.330 olan MCWO111 lokusunun, saf tavuk hatlarinda genetik ceistliligi
belirlemede etkili olmadigi anlasilmaktadir. Bu iki lokus diginda kalan 17 lokus saf
tavuk hatlarinda yapilacak mikrosatellit caligmalarda gilivenle kullanilabilir.

Bu caligmada beyaz yumurtaci hatlarda 19 mikrosatellit lokustan elde edilen
lokus bagina Na (8.053) ve Ne (4.610) sayilar1 Hillel vd. (2003) tarafindan beyaz
yumurtacilarda 22 lokusta elde edilen Na degerinden (4.20). Muchadeyi vd. (2007)
tarfindan bir WL hattinda bildirilen Na degerinden (2.8). Tadano vd. (2007b) tarafindan
12 ticari tavuk hattinda 40 mikrosatellit lokustan elde edilen ortalama Na degerinden
(6.7). Chatterjee vd. tarafindan (2010) ti¢ White Leghorn saf hattindan iiretilen alt1
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melez populasyonda toplam 170 bireyde 14 mikrosatellit marker kullanarak elde edilen
lokus basina Na (3.21) ve Ne (2.67) degerlerinden yiiksektir.

Cizelge 4. 6. Calisilan bes saf tavuk hattinda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri

=z
[

Lokus n AG
ADLO0112 | 149 122-134
ADL0268 | 148 108-124

LEIO094 | 139 249-267
LEIO166 | 134 348-360
LEI0O192 | 133 272-290
LEI0234 | 135 230-316
MCWO0020 | 147 175-183
MCWO0034 | 144 218-244
MCWO0037 | 142 146-164
MCWO0067 | 145 170-188
MCWO0069 | 147 152-164
MCWO0078 | 146 133-147
MCWO0081 | 143 110-128
MCWO0111 | 148 96-102
MCWO0123 | 147  92-98
MCWO0183 | 149 296-318
MCW0248 | 145 215-223

Ne Ho He PIC Fis
3.306 0.456 0.700 0.644 0.349*
5.861 0.973 0.832 0.807 -0.170
4.658 0.662 0.788 0.756 0.161*
4.684 0.470 0.790 0.762 0.405**
4.253 0.323 0.768 0.734  0.580**
7.962 0.504 0.878 0.864  0.427**
4.319 0.347 0.771 0.729 0.551*
7.835 0.472 0.875 0.859 0.461**
4.770 0.620 0.793 0.760 0.219*
4.547 0.559 0.783 0.756 0.287*
2.948 0.313 0.663 0.626 0.529**
6.568 0.842 0.851 0.829 0.010
2.761 0.511 0.640 0.603 0.203*
1.557 0.108 0.410 0.330 0.737**
1.347 0.143 0.259 0.246 0.448**
5.165 0.416 0.809 0.782  0.487**
3.658 0.559 0.729 0.684 0.234*

MCWO0301 | 141 260-278 6.051 0.645 0.835 0.815 0.230*

MCWO0330 | 146 274-292 5.348 0.835 0.816 0.789 -0.024

Ortalama 8.053+ 4.610+ 0.514+ 0.736+ 0.704 %

+ St. Sap. 3.027 1.810 0.150 0.157 0.164
(*p<0.05; **p<0.01), gbzlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho)
ve beklenen (He) heterozigotluklar, polimorfizm bilgi icerigi (PIC) ve akrabali
yetistirme katsayisi (Fis)

= = = =
oS uoRhrrNOVNOO oo E NN o

0.322*

Gergeklestirilen yiiksek lisans tezinde tim bireylerde 19 mikrosatellit lokusta
elde edilen ortalama Ho (0.514) ve He (0.736) degerleri, Granevitze vd. (2007)
tarafindan beyaz yumurtaci saf hatta elde edilen Ho (0.35) ve He (0.40) degerlerinden,
Ramadan vd. (2012) tarafindan White Leghorn hattinda bildirilen Ho degerlerinden
(0.423), Akaboot vd. (2012) tarafindan White Leghorn populasyonunda bildirilen Ho
degerinden (0.40) yiiksek iken, Chatterjee vd. (2010) tarafindan White Leghorn saf
hattindan {iretilen alt1 melez populasyonda elde edilen Ho (0.748) degerinden diisiiktiir.
Tadano vd. (2007a) tarafindan White Leghorn hattinda elde edilen Ho degeriyle (0.471)
ve Tadano vd. (2007b) tarafindan ii¢ farkli White Leghorn hattinda bildirilen (WR-A,
WR-B ve WR-C) Ho (swrastyla 0.485; 0.431 ve 0.480) degerleri ile uyum
gostermektedir. Calismada tiim bireyler tizerinden 19 mikrosatellit lokusta hesaplanan
Fis degerinin (0.322) oldukca yiiksek oldugu goriilmiistiir. Bu deger literatiirden White
Leghorn populasyonlarinda bildirilen degerlerin ¢ogundan yiiksektir (Rajkumar vd.
2007; Muchadeyi vd. 2007; Granevitze vd. 2007; Tadano vd. 2007b; Chatterjee vd.
2010; Tadano vd. 2012; Ramadan vd. 2012; Pham vd. 2013).

36



BULGULAR VE TARTISMA H. G. FIDAN

Karsli ve Balcioglu (2018) tarafindan kahverengi alt1 farkli yumurtaci saf hatta
22 mikrosatellit lokus kullanilarak yapilan ¢alismada lokus basina gézlenen allel sayisi
10.59, etkili allel sayis1 5.71, gozlenen heterozigotluk degeri 0.42 ve beklenen
heterozigotluk degeri 0.79 olarak bildirilmistir. Bildirilen bu degerler bu calismadaki
bes farkli beyaz yumurtaci saf hat ile karsilastirildiginda Na ve Ne sayilarinin yuksek,
Ho ve He degerlerinin arasinda ise ¢ok fazla fark olmadigi goriilmektedir. Bu ¢alismada
kullanilan populasyonlarin kdkeni tek bir irka dayanirken, Karsli ve Balcioglu (2018)
tarafindan yapilan ¢aligmadaki kahverengi yumurtacilarin genetik kokeni ii¢ farkli irka
dayanmaktadir. Bu nedenle genetik varyasyon parametrelerinin biraz daha yiiksek
olmas1 beklenilen bir durumdur. Kahverengi yumurtacilarda genetik ¢esitliligin beyaz
yumurtacilara gore yiiksek oldugu farkli ¢alismalarda daha once de (Hillel vd. 2003;
Granevitze vd. 2007) bildirilmistir.

Calismada tiim saf hatlarin bir arada 19 mikrosatellit lokus ile birlikte
degerlendirilmesi ile elde edilen Na ve Ne degerleri benzer populasyonlarda yapilan
calismalara gore yiiksek iken, heterozigotluk degerleri orta seviyelerde ancak akrabalik
seviyesinin ¢ok yiiksek oldugu gortlmektedir. Populasyonda heterozigot eksikliginden
dolay1 Hardy-Weinberg dengesinden sapma oldugu anlasilmaktadir. Na ve Ne
degerlerinin yiiksek ¢ikmasmin altinda ¢ok uzun siirelerdir uygulanan seleksiyon
isleminin oldugu diistiniilmektedir. Calisilan bes saf tavuk hattinin genetik kdkeni ayni
olmasina ragmen bu hatlarda farkli 6zellikler icin uygulanan seleksiyon isleminin
populasyonlarda  allel  frekanslarii  degistirdigi  diistiniilmektedir. ~ GOzlenen
heterozigotluk seviyesinin orta diizeylerde kalmasinin nedeninin populasyonlarin kapali
halde yetistirilmesinden kaynaklandigi, yuksek Fis degerinin (0.322) ise c¢alisilan
populasyonlarin ayni genetik kokenden gelmesi, populasyon biiyiikligiinin kiigiik
olmasi, populasyonlarin kapali olarak yetistirilmesi oldugu diisiniillmektedir.

4.2.7.1. Null Allel Frekanslari

Calismada bes saf hattan elde edilen ortalama null allel frekanslar1 Cizelge
4.7°de gosterilmistir. Buna goére LEIO192, MCWO0034, MCWO0111 ve MCWO0301
lokuslarinda null allel frekanslar1 0.20°nin iizerinde tespit edilirken kalan 15 lokusta
0.20’nin altinda hesaplanmistir. Tiim lokuslardan hesaplanan ortalama null allel frekansi
ise 0.151 olmustur.

Tiim populasyonlardaki asir1 homozigotlugun bir nedeni de null alleller ya da alt
populasyonlarin yapisindan (Wahlund etkisi) kaynakli olabilir buda daha yiliksek Fis
degerine ve Hardy-Weinberg dengesinden sapmaya neden olmus olabilir. Mahammi vd.
(2016) tarafindan yapilan Bati Cezayir'de ticari hatlar ve yabani orman tavugu ile
karsilastinlldiginda yerel tavuklarda genetik ¢esitlilik modellerinin  molekiilerleri
calismada, null allel fekansinin 0.20’nin altinda olmasi durumunda null allellerin goz
ard1 edilebilecegini bildirmislerdir. Yapilan ¢aligmada 19 lokustan sadece dort tanesinde
null allel frekansi 0.20’nin tizerinde bulunmasi ve tiim lokuslarin ortalamasinin 0.20’nin
altinda olmasi1 null allellerin gézardi edilebilecegini gostermektedir. Yapilan ¢alismada
elde edilen yuksek Fis degerilerinin Wahlund etkisinden ziyade kiiciik populasyon
biiyiikliiklerinden kaynaklandig: diisiiniilmektedir.
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Cizelge 4. 7. Bes saf tavuk hattinda elde edilen null allel frekanslart

Lokus n Null allel frekansi
ADLO0112 149 0,132
ADL0268 148 0.105

LEI0094 139 0,063
LEI0166 134 0,190
LE10192 133 0,229
LE10234 135 0,198
MCW0020 147 0,197
MCW0034 144 0,222
MCWO0037 142 0,071
MCWO0067 145 0,055
MCWO0069 147 0,188
MCWO0078 146 0116
MCW0081 143 0,069
MCWO0111 148 0,246
MCW0123 147 0,158
MCW0183 149 0,159
MCW0248 145 0,108
MCWwW0301 141 0,216
MCW0330 146 0,139
Ortalama
+ St. Sap. 0.151 + 0.062

4.2.8. Populasyonlar arasi genetik farkhilasma

Gergeklestirilen yliksek lisans tezinde populasyonlar arasinda genetik
farklilasmanin degerlendirilmesi i¢in populasyonlar aras1 genetik farklilasma katsayisi
(ikiserli Fst), Molekiiler varyans analizi yapilmistir. Ayrica populasyonlar arasindaki
farklilasmaya bagli olarak degisebilen 6zgiin alleller ve frekanslar1 da tespit edilmistir.

4.2.8.1. ikiserli Fst degerleri

Calismada en diisiik ikiserli Fst degeri (0.069) D-229 ile Brown populasyonlari
arasinda, en yliksek ikiserli Fst degeri (0.195) Black ve Blue populasyonlar1 arasinda
tespit edilmistir. Calismada tespit edilen tiim ikiserli Fst degerlerinin istatistiki olarak
onemli (p<0.05) oldugu bulunmustur (Cizelge 4.8). Elde edilen degerler ¢alisilan tim
populasyonlarin genetik olarak farklilagtigini ortaya koymaktadir.

Cizelge 4. 8. Saf tavuk hatlar1 arasinda ikiserli Fst degerleri

Blue Brown D-229 Black Maroon
Blue 0.000
Brown 0.133* 0.000
D-229 0.151* 0.069* 0.000
Black  0.195* 0.140* 0.131* 0.000
Maronn 0.167* 0.131* 0.121* 0.127* 0.000

(*p<0.05)
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Tadano vd. (2011) 40 mikrosatellit marker ile yedi White Leghorn tavuk
hattinda populasyonlar arasi genetik farklilasma katsayis1 (ikiserli Fst) degerlerinin
0.071 (WL4-WL5) ile 0.259 (WL1-WL7) araliginda degistigini bildirmislerdir. Tadano
vd. (2012) Nagoya tavuk wkindan elde edilen bes farkli hat arasinda ikiserli Fst
degerlerini 0.224 (NG4 ve NG5 arasinda) ile 0.250 (NGl ve NG2) arasinda tespit
etmigler ve tiim ikiserli Fst degerlerinin istatistiki acidan 6nemli oldugunu (p<0.01)
vurgulamiglaridir. Bu ¢aligmalarda elde edilen ikiserli Fst degerleri bizim ¢alismamizda
elde edilen degerlere benzerlik gosterirken Karsli ve Balcioglu (2018) tarafindan ayni
Enstitii tarafindan korunan alt1 farkli kahverengi yumurtaci saf hatta elde edilen ikiserli
Fst degerlerinden (BARI ve BARII aras1 0.115; COL ve L-54 aras1 0.352) diistiktiir.

Yuruttlen yuksek lisans tezinde kullanilan tiim saf hatlarin ayni genetik
kokenden olmasina (White Leghorn) ragmen bu hatlarda uygulanan seleksiyon
isleminin tiim hatlar1 genetik olarak farklilastirdigi diisiiniilmektedir. Seleksiyon islemi
mutasyon gibi diger evrimsel glglerin aksine, seleksiyon yogunluguna bagli olarak gen
ve genotip frekanslarini olduk¢a hizli degistirebilir. Bu durum populasyonlar arasi
genetik farklilagmanin ana kaynagidir. Kahverengi yumurtacilarda beyaz yumurtacilara
gore genetik farklilasmanin daha fazla olmasi normaldir. Ciinkii beyaz yumurtacilarin
kokeninde tek bir itk varken, kahverengi yumurtacilarda ti¢ farkli irk (Rhode Island
Red, Colombian Rock, Barred Plymouth Rock) vardir.

4.2.8.2. Molekuler varyans analizi (AMOVA)

Yiriitilen ¢alismada genetik varyasyonun saf tavuk hatlar1 arasinda ya da
icindeki dagilimini tespit etmek igin gergeklestirilen AMOVA analizi sonucunda elde
edilen varyans bilesenleri Cizelge 4.9°de gosterilmistir. Buna goére bes saf tavuk
hattindaki toplam genetik varyasyonun % 13.41°1 populasyonlar arasindaki
farkliliklardan, % 15’1 populasyonlar igindeki bireylerden ve %71.59’unun da tiim
bireyler arasindaki farkliliklardan kaynaklandigi anlasilmaktadir. Bu farkhiliklarin ise
istatistiki olarak 6nemli oldugu (p<0.05 ) tespit edilmistir. Bu sonuglara gore caligilan
saf tavuk hatlarinda en az iki tanesinin genetik yap1 olarak birbirinden énemli derecede
farklilastig1 anlagilmaktadir.

Cizelge 4. 9. Molekdler varyans (AMOVA) analizi

o Serbestlik Derecesi Kareler Toplam Varyans
Varyasyon Kaynag sp KT %
Populasyonlar Arasi 4 161.17 13.41*
Populasyonlar l¢i 145 655.03 15.00*
Bireyler Arasi
Bireyler i¢i 150 477.50 71.59*
Genel 299 1293.71 100

*p < 0.05

4.2.8.3. Ozgiin allel sayilar
Calisilan bes tavuk hattinda 19 mikrosatellit lokus icin tespit edilen toplam

Ozgilin allel sayist 41°dir. En az 6zgilin allelin tespit edildigi populasyon Black (4)
olurken, en fazla 6zgin allel D-229 (11) populasyonunda tespit edilmistir. Ozgiin allel
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frekansinin en disiik 0.033 ile ADL0112 (Black), MCW0034 (Black) ve MCW0330
(Maroon) lokuslarinda en yiiksek 0.383 ile MCWO0067 (Blue) lokusunda saptanmistir
(Cizelge 4.10).

Bu c¢alismada tespit edilen 6zgiin allel yiizdesi (26.7), Granevitze vd. (2007)
tarafindan 64 farkli populasyonda elde edilen degerden (%10), Pham vd. (2013)
tarafindan aralarinda ticari populasyonlarinda oldugu 13 populasyonda bildirilen
degerden yiiksek iken Karsli ve Balcioglu (2018) alt1 farkli kahverengi yumurtaci saf
hattan olusan populasyonda bildirilen deger (24.89) ile benzerdir.

Ozgiin alleller populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin direk olarak bir
gostergesi olmasa da populasyonlar arasi gé¢ eden bireyler ile iligkili oldugu ig¢in
populasyonlarin farklilasmasi hakkinda da fikir vermektedir. Populasyonlar arast go¢
eden bireyler populasyonlar arasi genetik farkliliklar1 ve buna bagl olarak 6zgiin allel
sayisini azaltmaktadir. Eger populasyonlar arasi gd¢ yoksa yani populasyonlar bu
calismada oldugu gibi kapali olarak yetistiriliyorsa genetik farklilasma ve 6zgiin allel
sayilar1 artmaktadir. Bu baglamda calismadaki 6zgiin allel sayisinin yiiksek olmasi
normal bir durumdur.

Calismada elde edilen ikiserli Fst degerleri, AMOVA analizi sonuglar1 ve 6zgiin
allel sayilar1 birbirini destekler niteliktedir. Caligilan populasyonlar yetistirme sistemleri
ve farklt Ozellikler i¢in uygulanan seleksiyon islemi ile ayni genetik kokenden
gelmelerine ragmen birbirinden genetik olarak farklilasmislardir.
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Cizelge 4. 10. Caligilan tavuk hatlarinda tespit edilen 6zgul alleller

Allel Biiyiikliigii (b¢)

Lokus

Frekans

Blue

Brown

D-229

Black

Maroon

ADLO0112

0.033

130

0.250

132

LE10192

0.100

278

0.180

280

0.044

282

0.065

284

LEI0234

0.222

230

0.167

232

0.167

238

0.060

282

0.080

290

0.120

296

0.100

310

0.100

312

MCWO0034

0.067

218

0.036

220

0.033

222

0.148

226

0.121

244

MCWO0037

0.083

146

MCWO0067

0.121

170

0.383

176

0.083

182

MCWO0069

0.068

154

0.100

156

MCWO0078

0.345

137

MCWO0081

0.035

118

0.083

126

MCWO0111

0.117

100

MCWO0183

0.067

302

0.083

304

0.233

306

0.183

308

0.100

310

0.241

318

MCW0248

0.278

215

MCWO0301

0.192

272

0.133

274

0.058

276

0.135

278

MCWO0330

0.033

288
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4.2.9. Populasyonlar arasindaki filogenetik iliski

Calismada populasyonlar arasindaki filogenetik iliskinin ortaya ¢ikarilmasinda
Nei’nin genetik mesafe degerlerinden yararlanilarak UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method) dendogrami, filogenetik iliskinin ii¢ boyutlu diizlemde gosterildigi FCA analizi
ve bayesian temelinde yapilan genetik yap1 (Structure) analizi uygulanmistir.

4.2.9.1. UPGMA dendogram

Calisilan populasyonlar arasi elde edilen Nei (1978)’nin genetik mesafe ve
benzerlik degerleri Cizelge 4.11°de verilmistir. Calismada en diisiik genetik mesafe
degerleri (0.221) D-229 ve Brown populasyonlari arasinda elde edilirken, en yiiksek
genetik mesafe degerleri (0.530) Black ile Blue populasyonlari arasinda tespit
edilmistir. Bu degerlerle uyumlu olarak en yiiksek genetik benzerlik degeri (0.802) D-
229 ve Brown populasyonlar arasinda elde edilirken en diisiik genetik benzerlik degeri
(0.588) Black ve Blue populasyonlar1 arasinda saptanmistir.

Cizelge 4. 11. Nei'nin genetik uzaklik ve genetik benzerlik degerleri

Blue Brown D-229 Black Maroon
Blue falaiaie 0.752 0.668 0.588 0.614
Brown 0.284 falaiatal 0.802 0.680 0.633
D-229 0.403 0.221 Fkkx 0.670 0.668
Black 0.530 0.385 0.399 Fkkx 0.736
Maroon | 0.488 0.457 0.403 0.306 falaiaie

Genetik benzerlik degerleri (kdsegen iistii), genetik mesafe degerleri (kosegen alti)

Bu calismada bes farkli saf hat arasinda elde edilen genetik mesafe degerleri
(0.221-0.530 araliginda) tespit edilmistir. Karsli ve Balcioglu (2018) alt1 farkli
kahverengi yumurtaci1 saf tavuk populasyonunda genetik mesafe degerlerinin 0.280
(BARI ve BARII) ile 1.443 (L-54-COL) araliginda oldugunu, Rajkumar vd. (2007) RIR
ve iki WL populasyonu arasindaki genetik mesafe degerinin sirasiyla 0.430 ve 0.380
oldugunu, Ramadan vd. (2012) RIR ve WL populasyonlari arasindaki genetik mesafe
degerinin 0.326 oldugunu bildirmislerdir. Seo vd. (2013) bes Kore tavuk hattinda
genetik mesafe degerlerinin 0.083 ile 0.171 arasinda degistigini bildirmislerdir. Yapilan
calismada bes populasyon arasindaki genetik mesafe degerleri ayn1 kdkenden gelen
populasyonlara gore fazla gozikmektedir. Bunun altinda yatan temel nedenin kapali
populasyonlarda uygulanan seleksiyon islemi oldugu diisiiniilmektedir.

Calisilan saf tavuk hatlar1 arasindaki filogenetik iligkinin belirlenmesi igin
Nei’nin genetik mesafe temelinde yapilan UPGMA dendogrami Sekil 4.4°de
gosterilmistir. Olusturulan UPGMA dendogramina gore iki ana kiime olusurken, birinci
kiimede Blue, Brown ve D-229 populasyonlari, ikinci kiimede Black ve Maroon
populasyonlar1 yer almistir.
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Sekil 4. 4. Genetik mesafe degerleri kullanilarak yapilan UPGMA dendogrami

Genetik mesafe degerleri ve olusturulan filogenetik aga¢ D-229 hatti ile Brown
hattinin birbirine diger populasyonlara gore daha yakin oldugunu gostermektedir.
Calisilan populasyonlarin gegmisleri diistintildiigiinde bu sonuglar sasirticidir. Ciinkii
D-229 hattt 2010 yilinda Cek Cumbhuriyeti’nden diger dort hat ise 1995 yilinda
Kanada’dan ithal edilmistir. D-229 hatt1 ya da diger hatlarin White Leghorn hattindan
degisik amaclar icin elde edildigi bilinmekte ancak bunlarin olusturulma yillar
hakkinda kesin bilgiler bulunmamaktadir. D-229 hat1 ile Brown hatti iizerinde
uygulanan seleksiyon islemlerine diger hatlara gére daha yakin bir zamanda baslanildigi
distiniilmektedir.

4.2.9.2. Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Filogenetik iliskinin ti¢ boyutlu olarak gosterildigi FCA analizi sonuglar1 Sekil
4.5’de verilmisti. UPGMA dendogramina benzer olarak D-229, Brown ve Blue
populasyonlar1 birbirine daha yakin kiimelenirken Black ve Maroon populasyonlari
farkli bolgede birbirine daha yakin olarak yer almistir. Bireyler iizerinden olusturulan
FCA analizi sonuglarina gore populasyonlar arasindaki farkliliklar yiuksek olsa da saf
hatlarin ¢ok kesin sinirlarla ayrilmadigi, populasyonlar arasinda bazi bireylerin geg¢is
yaptig1 goriilmektedir. Calisilan bes saf tavuk hattinin aym1 genetik kokenden (White
Leghorn) geldigi disiiniildiginde bu olasi bir durumdur. Bu populasyonlarda
uygulanan seleksiyon islemi ve yetistirme tarzinin populasyonlart genetik yapi
bakimindan farklilagtirdig1 ancak populasyonun ortak bir ge¢misi oldugu FCA analizi
sonuglarinda goriilmektedir.
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Axe 2 (25,51 %)

Sekil 4. 5. Calisilan populasyonlarda FCA analizi

4.2.9.3. Genetik yap1 analizi (Structure)

Calismada bes farkli tavuk hatti arasindaki genetik farklilasma ve filogenetik
iligki genetik mesafe temelinden farkli olarak ayrica Bayesian kimeleme yaklagimi
kullanilarak Structure analizi ile incelenmistir. Structure analizinden 6nce en iyi K
degerini hesaplamak icin Evanno vd. (2005) tarafindan gelistirilen algoritma web
tabanli STRUCTURE HARVESTER (Earl ve Vonholdt 2012) programi kullanilarak
test edilmistir. Bu yonteme gore en yiksek AK degerinin elde edildigi kiime 3 (K=3)
olarak tespit edilmistir (Sekil 4.6). Ozetle calistigimiz bes populasyon arasindaki
genetik farklilasma ya da filogenetik iliski en dogru olarak ii¢ ayr1 kiimede ifade
edilmektedir. Genetik mesafe temelli yapilan UPGMA dendogramindan farkli olarak
Bayesian temelli Structure analizi bu populasyonlarin genetik olarak ii¢ farkli kiimeye
ayrildigini belirtmektedir.

Sekil 4. 6. Structure Harvester programinda elde edilen AK degerleri
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En iyi K degeri belirlendikten sonra Structure analizi uygulanmis ve buradan
elde edilen sonuglar web tabanli Structure Plot (Ramasamy vd. 2014) programina
atilarak kiimeleme analizi goriintiisii olusturulmustur (Sekil 4.7).
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Sekil 4. 7. Calisilan tavuk hatlarinda Structure kiimeleme analizi goriintilisii

Structure analizi sonuglarina gore K degeri 2 oldugunda yani calisilan bes saf
tavuk populasyonu iki kiimeye ayrildiginda, birinci kiimede Blue, Brown ve D-229
populasyonlari yer alirken ikinci kiimede Black ve Maroon populasyonlari yer almistir.
En iyi K degerinin elde edildigi kiime sayisinin ii¢ oldugu durumda ise birinci kiimede
Blue, ikinci kimede Brown ve D-229, lglnci kiumede ise Black ve Maroon
populasyonlar1 vardir. Ozellikle birinci kiimedeki Blue populasyonu ile ikinci kiimedeki
Brown ve D-229 populasyonlari arasinda gen gegisleri ve ikinci kiimedeki Brown ve D-
229 populasyonlar ile ti¢lincii kiimedeki Black ve Maroon populasyonlar1 arasindaki
gen gecisleri gboze carpmaktadir. Bu durum kapali yetistirilen populasyonlarin
seleksiyon islemi ile genetik olarak farklilagtig1 ve populasyonlarin genetik kdkenlerinin
ayn1 oldugu gercegini bir kez daha yansitmaktadir.

4.2.10. Koruma onceliklerinin belirlenmesi

Daha 6nce Materyal ve Metot kisminda agiklandigi iizere koruma onceliginin
belirlenmesi igin iki farkli yaklasim kullanilmistir. Caballero ve Toro (2002) ile Petit
vd. (1998) tarafindan tanimlanan metodlara gore her bir hattin genetik cesitlilige katkisi
Cizelge 4.12°de verilmistir.
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Cizelge 4. 12. Her bir hattin genetik cesitlilige katkist

Caballero ve Toro (2002) Petit vd. (1998)
Toplam Pop.ici Pop.Arass  Toplam Pop.ici  Pop. Arasi
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
Blue -0.420 0.716 -1.136 3.739 0.253 3.486
Brown -0.209 -0.230 0.021 0.510 0.412 0.098
D-229 -1.334 -1.427 0.093 4.104 2.948 1.156
Black -0.375 0.595 -0.970 -1.316 -1.965 0.649
Maroon -0.499 0.346 -0.845 0.490 -1.648 2.138

Caballero ve Toro (2002) koruma onceliginin belirlenmesine karar verilirken
hem populasyonlar iginde hem de arasindaki genetik c¢esitliligin dikkate alinmasi
gerektigini vurgulamislardir. Yapilan calismada Caballero ve Toro’ya (2002) gore
populasyonlar arasi genetik ¢esitlilige etkisi en fazla olan hat Blue (-1.136) iken
populasyonlar i¢cinde D-229 hatt1 (-1.427) olmustur. Toplam genetik ¢esitlilige en fazla
katki ise D-229 (-1.334) hattindan gelmektedir. Benzer sekilde Petit vd. (1998)
tarafindan gelistirilen yaklasima gore D-229 hatt1 genetik varyasyona en fazla katkiy:
(4.104) yapan hattir. D-229 hattin1 3.739 ile Blue hatt1 izlemektedir. Her iki yaklagima
gore D-229 hatt1 genetik cesitliliSe en yiliksek katkiyr yapmaktadir ve koruma
calismalarina bu populasyondan baslanmas1 gerektigini isaret etmektedir. Ayrica
calisilan bes saf tavuk hatt1 icerisinde en yiiksek lokus basina Na (4.842), Ne (3.732),
Ho (0.515) ve He (0.706) degerleri D-229 hattinda elde edilmistir. Bu degerler
yukaridaki sonuglar1 destekler niteliktedir.
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5. SONUCLAR

Ankara Tavukculuk Arastirma Enstitiisii’'nde yetistirilen bes farkli beyaz
yumurtact saf hatta 19 mikrosatellit lokus bakimindan genotipik yapi, filogenetik
iliskiler ve koruma Oncelikleri belirlenereck tamamlanan bu yiiksek lisans tezinde elde
edilen sonuclar agagida maddeler halinde 6zetlenmistir.

1-) Calismada kullanilan 19 mikrosatellit lokusun hem populasyon bazinda hemde genel
olarak polimorfik oldugu saptanmistir. Calisilan lokuslar uzun siire kapali yetistirilen ve
tizerinde seleksiyon uygulanan tavuk populasyonlarinda genetik ¢esitliligin, populasyon
yapisinin  ve koruma Onceliklerinin gosterilmesi icin yapilacak mikrosatellit
caligmalarda kullanilabilir. Bu lokuslar ile ¢alismak isteyen arastirmacilarin PIC degeri
diisiik olan MCWO0111 (0.330) ve MCWO0123 (0.246) lokuslar1 yerine yeni lokuslar
kullanmas1 daha faydali olacaktir.

2-) Populasyon bazinda elde edilen genetik varyasyon parametreleri (Na, Ne, Ho, He)
karsilastirildiginda D-229 hattinda genetik c¢esitliligin diger hatlara gore daha fazla
oldugu goze c¢arpmaktadir. Calisilan bes saf tavuk hattinda tespit edilen genetik
cesitlilik paremetreleri literatlirde White Leghorn irkindan elde edilen hatlarla
karsilastirildiginda ise bu c¢aligma kapsaminda incelenen bes farkli populasyonda
genetik ¢esitliligin orta seviyelerde oldugu sdylenebilir.

3-) Populasyonlarda elde edilen akrabali yetistirme katsayilar1 (Fis) degerleri
incelendiginde tiim populasyonlarda heterozigot eksikliginden o6tiirii Hardy-Weinberg
genetik dengesinden sapma goriilmiistiir. Calisilan tiim populasyonlarda akrabaligin
yiiksek oldugu goriilmektedir. Kapali yetistirilen populasyonlarda akrabaligin artmasi
beklenilen bir durum gibi goziikse de, bu ¢alismada elde edilen Fis degerleri benzer
caligmalarda saf tavuk hatlarinda bildirilen Fis degerlerin olduk¢a iizerindedir. Tiirkiye
tavukeulugu acisindan oldukca 6nemli olan bu saf hatlarin siirdiiriilebilir kullanimi i¢in
bu populasyonlarda akrabaligin azaltilmas1  gerekmektedir. Aksi takdirde
populasyonlarda su an orta seviyelerde olan genetik ¢esitlilikte yakin gelecekte ani
diistisler, populasyonlarda hastaliklara karsi direngde azalma ya da ani 6limler gibi
istenilmeyen durumlar ile karsilasilabilir. Populasyonlarda akrabaligin azaltilmasi icin
populasyon biiytikliiklerinin artirilmasi, seleksiyon yogunlugunun azaltilmasi ya da stirti
yonetiminin daha dikkatli yapilmasi gibi 6nlemler alinabilir.

4-) Yiriitillen ylksek lisans tezinde populasyonlar arasinda elde edilen ikiserli Fst
degerleri ve tiim bireyler iizerinden yapilan AMOVA analizinde elde edilen sonuglar
populasyonlarin genetik olarak birbirinden 6nemli diizeyde (p<0.05) farklilastiklarin
ortaya koymustur. Bu populasyonlar aym1 genetik kokenden gelmesine karsin bu
populasyonlarda farkli verimler i¢in uzun siiredir uygulanan seleksiyon islemi
populasyonlarda ciddi diizeyde genetik farklilagsmaya yol agmustir.

5-) Bes farkli saf hat arasindaki iliskiyi incelemek i¢in yapilan genetik mesafe temelli
UPGMA dendogrami ile FCA Analizi sonuglarina gére Blue, Brown ve D-229 bir
kiimede yer alirken Maroon ve Black populasyonlari bir bagka kiimede yer almistir. Bu
iki kiimeleme yaklagimindan farkli olarak Bayesian temelli Structure analizinde bes
farkli populasyon ii¢ farkli kiimede yer alimistir. Birinci kiimede Blue populasyonu,
ikinci kimede D-229 ve Brown populasyonu yer alirken son kiimede Black ve Maroon
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populasyonlar1 yer almistir. Hem genetik mesafe temelli FCA analizinde, hem de
Bayesian temelli Structure analizinde olusan kiimeler ya da populasyonlar aras1 gegisler
goze carpmaktadir. Kiimeleme analizlerinden elde edilen bu sonuglar populasyonlarin
yetistirilme sistemleri ve gegmisleri ile uyumludur.

6-) Populasyonlarda koruma onceliklerinin belirlenmesi icin Caballero ve Toro (2002)
ile Petit vd. (1998) tarafindan gelistirilen yaklagimlar uygulanmistir. Her iki yaklasima
gore de toplam genetik c¢esitlilige en fazla katkiyr yapan hattin D-229 oldugu
anlasilmistir. Ayrica populasyonlarda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri de
bunu destekler niteliktedir. Bes farkli saf tavuk hattinda genetik varyasyona en fazla
katkiy1 D-229 hatti1 yapmakta dolayisiyla 6ncelikle bu populasyondaki mevcut genetik
cesitliligin korunmasi gerekmektedir.
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7. EKLER

EK-1. ADL0112 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari

Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
122 0.000 0.035 0.000 0.000 0.183
124 0.433 0.483 0.383 0.217 0.433
126 0.483 0.275 0.350 0.533 0.084
130 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000
132 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250
134 0.084 0.207 0.267 0.217 0.050
n 30 29 30 30 30
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EK-2. ADL0268 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
108 0.433 0.150 0.054 0.133 0.000
110 0.083 0.217 0.107 0.267 0.400
112 0.300 0.200 0.089 0.133 0.133
114 0.067 0.233 0.214 0.000 0.000
116 0.033 0.067 0.000 0.000 0.000
120 0.084 0.133 0.411 0.367 0.150
122 0.000 0.000 0.054 0.067 0.317
124 0.000 0.000 0.071 0.033 0.000
n 30 30 28 30 30
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EK-3. LEI0094 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
249 0.321 0.000 0.000 0.000 0.086
255 0.125 0.000 0.046 0.000 0.000
259 0.000 0.000 0.000 0.050 0.293
261 0.304 0.267 0.386 0.283 0.448
263 0.196 0.400 0.000 0.300 0.173
265 0.054 0.050 0.250 0.033 0.000
267 0.000 0.283 0.318 0.334 0.000
n 28 30 22 30 29
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EK-4. LEI0166 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
348 0,348 0,217 0,000 0,182 0,000
350 0,348 0,550 0,414 0,386 0,183
352 0,304 0,000 0,000 0,091 0,217
354 0,000 0,067 0,000 0,000 0,217
356 0,000 0,000 0,190 0,000 0,233
358 0,000 0,166 0,258 0,341 0,000
360 0,000 0,000 0,138 0,000 0,150

n 23 30 29 22 30
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EK-5. LEI0192 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
272 0.000 0.000 0.109 0.617 0.519
274 0.500 0.714 0.544 0.150 0.000
276 0.180 0.107 0.000 0.000 0.000
278 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000
280 0.180 0.000 0.000 0.000 0.000
282 0.000 0.000 0.044 0.000 0.000
284 0.000 0.000 0.065 0.000 0.000
286 0.000 0.000 0.000 0.133 0.481
288 0.000 0.125 0.238 0.000 0.000
290 0.140 0.054 0.000 0.000 0.000
n 25 28 23 30 27
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EK-6. LEI0234 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
230 0.222 0.000 0.000 0.000 0.000
232 0.000 0.000 0.167 0.000 0.000
234 0.204 0.120 0.000 0.000 0.000
236 0.000 0.000 0.150 0.000 0.180
238 0.167 0.000 0.000 0.000 0.000
282 0.000 0.060 0.000 0.000 0.000
290 0.000 0.080 0.000 0.000 0.000
292 0.167 0.320 0.000 0.554 0.280
294 0.000 0.240 0.050 0.304 0.260
296 0.000 0.120 0.000 0.000 0.000
304 0.148 0.000 0.133 0.000 0.060
306 0.000 0.000 0.017 0.000 0.120
310 0.000 0.000 0.100 0.000 0.000
312 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100
314 0.000 0.060 0.200 0.089 0.000
316 0.092 0.000 0.183 0.053 0.000
n 27 25 30 28 25
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EK-7. MCWO0020 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar

Allel Blue Brown D-229 Black Maroon

175 0.000 0.000 0.100 0.000 0.167

177 0.179 0.017 0.300 0.517 0.183

179 0.179 0.379 0.100 0.350 0.433

181 0.000 0.225 0.367 0.133 0.217

183 0.642 0.379 0.133 0.000 0.000

n 28 29 30 30 30
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EK-8. MCWO0034 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
218 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000
220 0.000 0.000 0.000 0.000 0.036
222 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000
226 0.000 0.000 0.148 0.000 0.000
228 0.000 0.000 0.130 0.233 0.179
230 0.000 0.117 0.000 0.217 0.250
232 0.000 0.083 0.000 0.000 0.179
234 0.000 0.083 0.111 0.050 0.000
236 0.000 0.183 0.167 0.317 0.000
238 0.155 0.301 0.259 0.183 0.107
240 0.397 0.133 0.185 0.000 0.143
242 0.328 0.000 0.000 0.000 0.107
244 0.120 0.000 0.000 0.000 0.000
n 29 30 27 30 28
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EK-9. MCWO0037 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
146 0.000 0.083 0.000 0.000 0.000
148 0.313 0.233 0.138 0.100 0.000
150 0.437 0.433 0.259 0.250 0.207
152 0.000 0.000 0.241 0.433 0.466
156 0.083 0.000 0.069 0.000 0.000
158 0.000 0.000 0.086 0.050 0.000
162 0.167 0.150 0.000 0.000 0.000
164 0.000 0.101 0.207 0.167 0.327

n 24 30 29 30 29
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EK-10. MCWO0067 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
170 0.000 0.000 0.121 0.000 0.000
172 0.000 0.000 0.000 0.617 0.333
174 0.167 0.724 0.603 0.083 0.389
176 0.383 0.000 0.000 0.000 0.000
178 0.100 0.000 0.000 0.000 0.111
180 0.117 0.000 0.190 0.000 0.000
182 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000
186 0.000 0.000 0.000 0.300 0.167
188 0.150 0.276 0.086 0.000 0.000

N 30 29 29 30 27
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EK-11. MCWO0069 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari

Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
152 0.089 0.167 0.267 0.207 0.033
154 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000
156 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100
158 0.857 0.599 0.483 0.397 0.333
160 0.054 0.167 0.250 0.241 0.083
162 0.000 0.000 0.000 0.086 0.133
164 0.000 0.000 0.000 0.069 0.318

N 28 30 30 29 30
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EK-12. MCWO0078 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
133 0.087 0.233 0.000 0.276 0.000
135 0.000 0.000 0.117 0.086 0.000
137 0.293 0.000 0.000 0.000 0.000
139 0.052 0.167 0.167 0.000 0.000
141 0.241 0.217 0.200 0.241 0.000
143 0.086 0.133 0.200 0.310 0.232
145 0.241 0.083 0.100 0.087 0.125
147 0.000 0.167 0.216 0.000 0.643

N 29 30 30 29 28
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EK-13. MCWO0081 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
110 0.000 0.000 0.000 0.200 0.074
112 0.000 0.333 0.293 0.283 0.000
114 0.000 0.167 0.293 0.000 0.000
116 0.000 0.167 0.172 0.000 0.130
118 0.000 0.000 0.035 0.000 0.000
126 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000
128 0.917 0.333 0.207 0.517 0.796

N 30 27 29 30 27
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EK-14. MCWO0111 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
96 0.103 0.167 0.233 0.103 0.067
98 0.828 0.767 0.700 0.707 0.933
100 0.000 0.000 0.067 0.000 0.000
102 0.069 0.066 0.000 0.190 0.000
N 29 30 30 29 30
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EK-15. MCWO0123 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon

92 0.000 0.172 0.103 0.000 0.069

94 0.850 0.828 0.794 0.900 0.914

96 0.117 0.000 0.000 0.100 0.017

98 0.033 0.000 0.103 0.000 0.000

N 30 29 29 29 29
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EK-16. MCWO0183 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
296 0.000 0.000 0.000 0.067 0.083
298 0.417 0.172 0.117 0.333 0.467
300 0.283 0.103 0.000 0.000 0.000
302 0.000 0.000 0.067 0.000 0.000
304 0.000 0.000 0.083 0.000 0.000
306 0.000 0.000 0.233 0.000 0.000
308 0.000 0.000 0.183 0.000 0.000
310 0.000 0.000 0.100 0.000 0.000
314 0.083 0.000 0.217 0.600 0.367
316 0.217 0.483 0.000 0.000 0.083
318 0.000 0.242 0.000 0.000 0.000

N 30 29 30 30 30
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EK-17. MCW0248 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslar

Allel Blue Brown D-229 Black Maroon

215 0.278 0.000 0.000 0.000 0.000

217 0.296 0.417 0.535 0.466 0.333

219 0.185 0.083 0.224 0.103 0.350

221 0.241 0.250 0.155 0.345 0.150

223 0.000 0.250 0.086 0.086 0.167

N 27 30 29 29 30
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EK-18. MCWO0301 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
260 0.000 0.000 0.155 0.135 0.000
262 0.192 0.267 0.155 0.212 0.167
264 0.385 0.350 0.310 0.115 0.150
266 0.212 0.183 0.122 0.135 0.133
268 0.000 0.100 0.103 0.095 0.200
270 0.154 0.100 0.155 0.000 0.217
272 0.000 0.000 0.000 0.154 0.000
274 0.000 0.000 0.000 0.000 0.133
276 0.057 0.000 0.000 0.000 0.000
278 0.000 0.000 0.000 0.154 0.000

N 26 30 29 26 30
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EK-19. MCWO0330 lokusunda tespit edilen alleller ve frekanslari
Allel Blue Brown D-229 Black Maroon
274 0.482 0.200 0.517 0.000 0.333
278 0.339 0.000 0.300 0.000 0.300
280 0.179 0.168 0.183 0.071 0.133
284 0.000 0.233 0.000 0.375 0.068
286 0.000 0.083 0.000 0.214 0.000
288 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033
290 0.000 0.233 0.000 0.143 0.133
292 0.000 0.083 0.000 0.197 0.000

n 28 30 30 28 30
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