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Ankara Tavukculuk Arastirma Enstitiisii tarafindan gelistirilen Atak-S yumurtact hibriti yerli hibritler icinde
yumurta verimi en ylksek olan hibrittir. Ancak bu hibritin yumurta verimi Isa Brown gibi yabanct kaynakl
hibritlere gére daha distiktir. Atak-S hibritinin yabanct kaynaklt hibritlerle yarisabilmesi i¢in verim ile ilgili
molekiiler 1slah ¢alismalari gerekmektedir. Bu ¢alismanin amaci Atak-S ve Isa Brown tavuk hibritlerindeki
genetik cesitliligi belirlemek ve bu hibritler arasindaki genetik cesitliligi karsilagtirmaktir. Bu amag icin, iki alt
popiilasyondan 200 tavukta 6 mikrosatelit lokusu ay11 ayr1 genotiplendirildi. Bu ¢alismada kullanilan 6 farkli SSR
markérii igin toplam da 85 polimorfik fragment bulundu. Ayrica H, degeri 0.61+0.05 olarak bulundu. Iki hibrit
arasinda H, ise; Atak-S’de 0.35%0.76, Isa Brown’da 0.26£0.68 olarak bulundu. Bu sonuc, Atak-S hibritindeki
genetik cesitliligin Isa Brown hibritine gére daha yiiksek oldugunu ortaya koymustur. Ek olarak iki hibrite ait
genetik farkliliklar ve popiilasyon yapist dendogram analizi yapilarak ortaya konmus ve farklilliklar belirlenmistir.
Sonug olarak Atak-S ve Isa Brown hibritleri icindeki ve arasinda genetik ¢esitliliklerin iyi korunmus oldugu ileri
sturtlebilir. Mikrosatellit analizi ile tahmin edilen Atak-S ve Isa Brown hibrtileri hakkindaki bilgiler, gelecekteki
genetik varyasyon aragtirmalarini tasarlamak ve koruma stratejileri gelistirmek icin hedeflerin belirlenmesinde
rehber olarak yararlt olabilir.

Anahtar Kelimeler: Atak-S; Isa Brown; SSR; Genetik ¢esitlilik

Estimated Genetic Diversity Between Atak-S and Isa Brown Chickens with SSR Markers

ABSTRACT

Atak-S layered hybrid, developed by the "Ankara Poultry Research Institute”, is the hybrid with the highest egg
productivity among local hybrids. However, egg yield are lower compared to foreign-origin hybrids such as Isa
brown. Molecular development studies as to productivity are required for Atak-S hybrid to be able to compete
with foreign-origin hybrids. The objective of this study was to detect genetic diversity within the breeds and to
compare the Atak-S and Isa Brown breeds. To achieve this goal, we individually genotyped 6 SSR loci in 200
chickens from two populations. 85 polymorphic fragments were found in total for 6 different SSR markers
employed in this study. For all loci, hich H, was observed, and means H, was 0.6120.05 among loci. Among
breeds, the mean H, was 0.3520.76 in Atak-S and 0.26£0.68 in Isa Brown. This result indicated that genetic
diversity in the Atak-S breed is higher than in the Isa Brown breed. Furthermore, genetic differences and
population structure of two hybrids were shown by virtue of dendogram analysis and differences were
detected. As a result, we could be suggested that genetic diversity is well preserved within and between Atak-S
and Isa Brown hybrids. Based on the Atak-S and Isa Brown breeds estimated by microsatellite analysis may be
useful as a guide in setting goals for designing future genetic variation studies and for improving conservation
strategies.
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GIRIS

Turkiye’de hizli niifus artisa baglt olarak siit ve
kirmizt et yaninda daha ucuza alinabilen beyaz et ve
yumurtaya olan talep daha cazip hale gelmistir.
Ayrica bu artisa baglt olarak i¢c ve dis pazarlara
dretim yapan tavukculuk isletmelerinin sayian
giderek artmistir. Diinyada oldugu gibi Tirkiye’de
de tavukculuk isletmeleri genellikle yurtdisindan
ithal edilen parent stoklarin ciftlestirilmeleriyle elde
edilen yumurtact hibritleri kullanmaktadir (Balct ve
ark. 2003). Turkiye’de yerli hibritlerin gelistirilmesi
amactyla Ulkesel Tavukguluk Projesi ve daha sonra
Tavukeuluk  Arastirma  Gelistirme  Projesi
yapilmustir. Daha sonra yapilan ¢alismalarda iiretilen
yerli hibritlerin yumurta veriminin yabanct hibritlere
gbre daha digik bulunmustur. Ancak yasama
gictiniin daha yiksek veya esdeger oldugu tespit
edilmistir (Karagay 2000, Celik 1992, Buyiikbebeci
ve Kadioglu 1992). Bu kapsamda Ankara
Tavukculuk Arastirma Enstitist tarafindan Atak,
Atak-S ve Atabey ticari yumurtact hibritleri
gelistirilmistir (Durmus ve ark. 2009).

Tavukculukta meydana gelen en  Onemli
gelismelerden biri iki verim yonli ve tek verim
yonli  tavuk hibrtilerin - yerini ticari hibritlerin
almasidir (Erensayin 2000a). Dis kaynakli olarak
ithal edilen ¢ok sayida yumurtact ve etci hibritler
Tirkiye’de yaygin olarak kullandmaya baglamistir
(Tirkoglu ve ark. 2004). Hibrit materyallerin yurt
disindan ithal edilmesi Ulkemiz tavukculuguna
olumlu yénde katki saglamasinin yaninda bazi tavuk
hastaliklarinin (G.R.D., Marek, Laringo Traheitis,
Gumboro) tlkemizde ortaya ¢ikmasina, damizlik
temininde  disa  bagimhhk gibi  sakincalar
beraberinde getirmistit  (Erensayin  2000b). Bu
nedenle damizlik materyal ihtiyacinin yurt icinden
karsilanmasi, yumurta yonld yerli hibritlerimizin
performansmnun  yilkseltilmesi, kapasite ve tretim
diizeylerinin yapilacak molekdler 1slah calismalariyla
arttirilmasi tilkemiz tavukeulugu agisindan oldukga
onemlidir (Yigitoglu ve Testik 2008).

Yerli yumurtact hibrit Atak ve Atak-S sirasiyla
Rhode Island Red I (RIR)X Barred Rockl (BAR)
ve Rhode Island Red (RIR) X Colombian Rock
(Col) ciftlesmeleri olusturulmustur (Fathel ve Elibol
2000). Atak-S yumurtact hibritinin yumurta verimi
ve yumurta agithigi yabanci kaynakli Isa brown ve
Novagen yumurtact hibritlerine gore dusiiktiir.
Ancak Atak-S yumurtact hibritinin canlt agithig
yabanct hibritlere gore fazladir (Durmus ve ark.
2009). Yerli yumurtact hibritlerin yabanct yumurtact
hibritlerine verim y6ninden yetisebilmesi icin
molekiiler yontemleri kullanarak yumurta verimiyle
iligkili markér analizinin yapilmasi, uygun markérler
kullanilarak ilgili ~hibritlere ait iliskilendirme

haritalamasinin ortaya konmast ve yumurta verimi
yiksek  cekirdek  hibrit  popiilasyonlarinin
olusturulmasi gerekmektedir.

Markor desteklt seleksiyon calismalarinda  genel
olarak SSR (basit dizi tekrarlar)) ve SNP (Single
Nucleotide  Polymorpbism:  Tek  Nikleotid
Polimorfizmi) kullandmaktadir. SSR’lar icerdikleri
niikleotid dizin sayisina gbre mikrosatellit veya
minisatellit olarakta bilinir. Mikrosatellit
markérlerin+ kullanim  alanlar;;  homozigot-
heterozigot allel varyasyonlarinin belirlenmesinde,
genom haritalarinin ¢tkarilmasinda, populasyonun
genetik parametrelerinin tahmininde ve popilasyon
farkliliklarinin - belirlenmesinde kullanilmaktadirlar
(Wenz ve ark. 1998).

SNP’ler DNA dizini icerisinde baz /bazlarda
meydana gelen nokta mutasyonlarin sebep oldugu
polimorfizmler olarak bilinir. SNP
polimorfizimlerini bulmak i¢in SSCP analizi (Choi
ve ark. 2014), heterodupleks analizi, Mikroarray
yada  dogrudan DNA  dizilim  analizleri
kullandmaktadir. Bu yéntemlerden en etkilisi DNA
dizi analizi yontemidir. DNA dizileri rastgele
stralama, PCR amplikasyonu yapidiktan sonra
siralama ve  karsilastrmali  EST  analizleri
kullanilarak siralandirilir. Gelisen molekiiler biyoloji
teknikleri ile ¢ok sayida SNP’nin analizi hizli ve
guvenilir sekilde yapilabilmektedir. SNP’ler genel
olarak, genetik gesitlilik, popiilasyon yapist,
kantitatif 6zellik lokuslart (QTL), ve markor
destekli  seleksiyon =~ (MAS)  calismalarinda
kullandmaktadir (Bakhtiarizadeh ve ark. 2012).

Bu arastirmanin amaci, Atak-S ve Isa Brown tavuk
hibritlerindeki ~ genetik  cesitliligi  belitleyerek,
tavukculuk sektdriinde yapilabilecek olan markor
destekli molekiiler 1slah  ¢alismalarina  katk:
saglamaktir. Bu amag icin, iki alt poptlasyondan
200 tavukta 6 mikrosatelit lokusu ayri ayn
genotiplendirilmistir.

MATERYAL ve METOT

Materyal

Arastirmada kullanilan hayvan materyali 200 adet
Atak-S ve 200 adet Isa brown yumurtact
tavuklardan alinan kan Orneklerinden olusmustur.
Bu calisma Atatiirk Universitesi Hayvan Deneyleri
Yerel Etik Kurulu tarafindan  onaylanmistir
(20.04.2016 tarihli ve AUHAYDEK-
E.1600096307)”.

Metot

Genomik DNA Izolasyonu

Elde edilen kanlardan DNA izolasyonu yapild:.
DNA izolasyonu Invitrogen PureLink Genomic
DNA  izolasyon kiti kullanilarak ve  kitin
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prosediiriine uygun olarak yapildi. Genomik DNA
izolasyonunda ilk olarak su banyosu veya 1s1 bloku
550C’ye ayarlandi. Streril mikrosantrifuj tipi
icerisine 200 mikro litre donmus veya taze kan
Ornegi eklendi. Daha sonra tzerine 20 mikro litre
Proteinaz K ve RNaz A eklendi ve kisa bir stre
vortexle karistirildiktan sonra oda sicakliginda 2
dakika inkube edildi. Daha sonra bu karisimin
tzerine 200 mikro litre PureLink® Genomic
Lysis/Binding Buffer eklendi ve karisim iyice
homojenize olana kadar votexle karistirildi. Daha
sonra karisim 55 C’ye ayarlanan su banyosu veya
1s1  blokunda 10  dakika inklbe edildi.
Inkiibasyondan sonra karisimin tizerine %96-100
molekiiler grade ethanol eklendi ve karisim iyice
homojenize olana kadar vortexte karistirldi. Daha
sonra hazitlanan katisim PutreLink® Spin kolonun
icerisine eklendi ve oda sicakliginda 10.000xg ‘de 1
dakika santrifuj edildi. Daha sonra spin kolon
ctkartild ve temiz bir tiipiin igerisine alindi. Spin
colum tzerine 500 mikro litre Wash Buffer 1
eklendi ve oda sicakhiginda 10.000xg ‘de 1 dakika
santrifuj edildi. Daha sonra spin colum tekrar yeni
bir tiiptin icerisine alindr ve tizerine 500 mikrolitre
Wash Buffer II eklendikten sonra oda sicakliginda
maksimum hizda 3 dakika santrifuj edildi. Santrijuj
isleminden sonra spin clumn 1.5 mikrolitrelik steril
mikrosantrifuj tipinin icerisine alindi ve iizerine
200 mikro litre Elution Buffer eklendikten sonra 1
dakika oda sicakhiginda inkiibe edildi. Son olarak
spin column oda sicakhiginda maksimum hizda 1
dakika santrifuj edildi ve bdylece genomik DNA
elde edildi. Elde edilen DNA 6rnekleri -20 °C’de
mubhafaza edildi.

Polimeraz Zincir Reaksiyonu ve Kapillar
Elektroforez

Ilgili ~ SSR  markérleri  polimeraz  zincir
reaksiyonunda analiz edildi. SSR markérlerine ait
primer bilgileri Tablo 1' de verilmistir. Her PCR
deneyi 10 pl'lik karisimdan olugsmustur. PCR
karisimi: her bir primerden 5 pikomol, 1 pl 1X
PCR tampon (10 mM Tris- HCI (pH 8.8), 50 mM
KCl), 1.5 mM MgClI2, 200 pm nucleotit karigimi
(dNTPs), 1 U Taq polimeraz ve 10-20 ng kalip
DNA ve steril distile su. PCR reaksiyonlar
ProFlex™ 3x32-Well PCR cihazt kullanilarak
yapilmisttr  (Thermo  Fisher, USA). 1k
denatiirasyon 94 © C'de 5 dakika yapildi. Donglisel
denattrasyon 94 ° C'de 30 saniye, primer baglanma
52-55 © C'de (spesifik her primer icin) 45 saniye
stuteyle ve 72 © C'de 1 dakika 35 déngl boyunca
gereeklestirildi ve bunu takiben nihai 72 © C'de 10
dakika boyunca uzatma yapildr.

Multiplex PCR, floreson boyalt iki veya dort primer
ile tek bir reaksiyonda gerceklestirildi. Reaksiyon
icin kullanilan lokus setleri: 1) ADL136 ve
ADL158; 2) ADL136 ve ADL176; 3) ADL158 ve

ADL176; 4) MCW043 ve MCWO005; 5) MCW043
ve MCWO049; 6) MCWO005 ve MCWO049; 7)
ADL136, ADL158, MCWO043, MCWO005; 8)
ADL158, ADL176, MCW005, MCW049.

PCR amplikonlar1 kapillar elektroforez cihazt
(Qiagen, Germany) kullanilarak analiz edildi. 1 ul
amplikon, 11 ul 6X formamid yikleme boyasi, bir
denatiire edici ajan (Sigma) ve standart marker olan
0.3 ul ROX 500 igeren bir tampon ile karigtirild.
Karigim 95 © C'de 3 dakika boyunca denature edildi
ve kapillar elektroforeze yiiklenmeden 6nce buz
Uzerinde inkube edildi. Allellerin ¢oéztunurluk
modelleri, Genescan  (sirim  3.1)  yazilimi
kullanilarak  incelendi ve boyut tahminleri
Genotyper 3.1 yaziimi ile yapildi. Alel skorlamasi
baz ciftleri halinde yapildr.

Veri Analizleri

Her bir SSR markérd icin, parcaciklar (Matsuoka ve
ark. 2002) tarafindan tanitilan metot kullanarak
farkli allel’leri temsil eden bin’lere boliindi. Her bir
isaretleyici icin polimorfizm bilgi icerigi (PIC-
Polymorphism information content) degeri her bir
SSR icin (Saal ve Wricke 1999) tarafindan tanitidan
formiile gére hesaplandr:

j Jooi-l
PIC=1-) P =2) > PP
i=l i=j+l j=1

pi iinci allelin sikligini (frequency) ve k ise her
lokus icin farkli allellerin  toplam  sayisini
vermektedit.

Bitin genotiplerin  6zgiin  bir  lokus  icin
mikrosatellite degetleri: var (present) icin 1, yok
(absent) i¢in 0 ve heterozigot bireyler i¢inde 0.5 gibi
degerlerle skorlandi. Bu veriler Nei’nin genetik
benzerlik indeksinin (The Nei index of genetic
similarity) hesaplanmasinda kullanddi (Nei ve Li
1979). Elde edilen bu degerler Darwin (Pertier ve
Jacquemoud-Coller 2006) ve the NTSYS computer
programi  (Rohlf 1998) ile yapilan Aritmetik
ortalama kullanilarak yapilan Sl¢tlmemis ¢ift grup
yontemi (UPGMA - unweighted pair-group
metotu) uygulanarak Tavuk Ornekleri (accessions)
arasindaki genetik iliskiyi gOsteren bir dendrogram
olusturulmasinda kullanildi. Bu ¢alisma sonunda
200 adet tavuktan olusan bir ¢ekirdek Atak-S ve Isa
brown hibrit kolleksiyon Powercore (Kim ve ark.
2007) program kullanarak olusturuldu. Olusturulan
bu koleksiyon iligkilendirme analizlerinde kullanidi.

BULGULAR

Polimorfizm, bir lokusta iki veya daha fazla allelin
ortaya c¢tkmasidir. Bu calismada kullandan tim
mikrosatellit lokuslarinin, Botstein ve ark (1980)’ na
gbre cok sekilli ve oldukca bilgilendirici oldugu
bulunmustur. Calistlan 6 kromozom lokusu,
istisnasiz olarak incelenen tim popiilasyonlarin
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genomlart vasitastyla farkl allel sayilariyla basarili

bir sekilde ¢ogaltild1.

Tablo 1: Kullanilan primerlerin 6zellikleri (Rajkumar ve ark., 2008)
Table 1: Properties of used primers (Rajkumar ve ark., 2008)

Baglanma Genbank
SNP Adi Primer sekansi Tekrar Uniti
sicaklig: °C Giris No

F: TGT CAA GCC CAT CGT ATC AC (TG)10

ADL136 52 G01561
R: CCA CCT CCT TCT CCT GTT CA TC (TG)10
F: TGG CAT GGT TGA GGA ATA CA 20

ADIL158 52 (CA)12 G01582
R: TAG GTG CTG CACTGG AAATC
F: TTG TGG ATT CTG GTG GTA GC 20

ADL176 52 (GT)12 G01598
R: TTC TCC CGT AAC ACT CGT CA
F: TGA CTA CTT TGA TAC GCA TGG AGA

MCW043 55 (T)21 140073
R: CAC CAA GTA GAC GAA AACACATTT
F: ACCTCCTGC TGG CAA ATA AAT TGC

MCW005 55 (TG)14 140048
R: TCA CTT TAG CTC CAT CAG GAT TCA
F: AGC GGC GTT GAG TGA GAG GAG CGA

MCW049 55 (GCA11 L.40077
R: TCC CCA ACC CGC GGA GAG CGC TAT

Mikrosatelit Allel Dag1limi Genetik Cesitlilik

Atak-S ve Isa Brown icin yapilan SSR taramast
sonucunda toplam 85 adet allel tespit edilmistir.
Her iki hibrit icin allel ortalamast 14.16£0.02 olarak
bulunmugtur (Tablo 1). Yapilan SSR skorlama
sonucunda Atak-S hibritlerinde SSR  markérleri
olan ADL136 icin 12, ADIL158 icin 9, ADL176 icin
6, MCW043 i¢in 6, MCWO005 icin 10, MCW049 icin
5 allel elde edilmistir (Tablo 2). Isa Brownda ise
ADIL136 icin 8, ADL158 icin 7, ADL176 i¢in 4,
MCWO043 icin 6, MCWO005 i¢in 8, MCW049 icin 4
allel elde edilmistir (Tablo 2).

Beklenen heterozigotluk (H,) ve PIC tahminleri,
her bir alt popiilasyonda ve hibritler arasindaki her
lokus icin allel frekansi verileri kullanilarak elde
edildi. Ortalama H, degeri 0.61+0.05, ortalama PIC
degeri 0.62%0.01 ve ortalama F, degeri 0.2530.05
olarak bulundu (Tablo 1). En yiksek H. degeri
0.534 (ADL136), en dusik H, degeri ise 0.210
(MCWO043) olarak tespit edildi. Ayrica ortalama H,
degeri Atak-S tavuklarinda 0.35£0.76, Isa Brown
tavuklarinda ise 0.26%0.68 olarak belirlendi. PIC
degeri en yiksek 0.48 (MCWO005), en disik 0.20
(MCW049) olarak bulundu (Tablo 3).

Tablo 2: {ki tavuk hibritinde kullanilan 6 adet markére ait tanimlayict bilgiler
Table 2: Descriptive informations of 6 markers used in two chicken hybrids

Lokus Allel biyardaga Allel say1s1 H. PIC F
(bp)
ADL136 120-168 20 0.789 0.72 0.313
ADL158 167-198 16 0.692 0.64 0.309
ADL176 172-193 10 0.564 0.53 0.215
MCWO043 110-133 12 0.434 0.62 0.154
MCWO005 208-256 18 0.672 0.82 0.320
MCW049 110-129 9 0.543 0.44 0.234
Mean*SE - 14.16%0.02 0.61£0.05 0.62%0.01 0.25%0.05
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Not: H, beklenen heterozigotluk; PIC, Polimorfizm bilgi icerigi; F,, Wright'in sabitleme endeksi

Tablo 3: Atak-S ve Isa Brown alt populasyonlart icerisinde genetik cesitlilik
Table 3: Genetic diversity within the subpopulations of Atak-S and Isa Brown

Lokus Atak-S Isa Brown
ADI136 bp 120-168 120-168
N 12 8
H, 0.429 0.372
H, 0.534 0.355
PIC 0.42 0.30
ADI158 bp 167-198 167-198
N 9 7
H, 0.423 0.267
H, 0.445 0.247
PIC 0.40 0.34
ADL176 bp 172-193 172-193
N 6 4
H, 0.253 0.249
H, 0.302 0.262
PIC 0.29 0.24
MCWO043 bp 110-133 110-133
N 6 6
H, 0.221 0.220
H, 0.210 0.224
PIC 0.30 0.32
MCWO005 bp 208-256 208-256
N 10 8
H, 0.435 0.256
H, 0.390 0.282
PIC 0.48 0.34
MCWO049 bp 110-129 110-129
N 5 4
H, 0.245 0.201
H, 0.265 0.238
PIC 0.24 0.20
Mean = SE N=* SE 81+0.76 6x0.16
H=*SE 0.33%+0.05 0.26%0.08
Ht SE 0.35+0.76 0.26%0.68
PICt SE 0.35+0.5 0.29%+0.05

Not: bp, allel buyuklgi; N, allel sayisi; H,, gbzlenen heterozigotluk; H,, beklenen heterozigotluk;

PIC, Polimorfizm bilgi igerigi.

Calismada kullanilan SSR verileri Dice coefficient
and unweighted neighbor-joining algorithma
kullanilarak olusturulan dendogram analizi ve
matris uzakligi icin kullanildi. Mantel test sonuclar
dendogram ve matris uzakligl arasinda yiksek
oranda korelasyon oldugunu gosterdi (r = 0.96).

Her iki hibrit igin SSR markoérlerine dayali genetik
farklilk  analizinde SSR  markérleri  arasinda
istatistiki farkliliklar bulunmugtur. Ayrica her iki
hibrit ti¢ farkli gruba ayrilmistr (Sekil 1). Bu durum

iki  hibrit arasinda SSR  markér bakiminda
farkliliklarin oldugunu gostermektedir.

Popiilasyon Yapis1 ve Genetik Orijinler

Popiilasyon yapist SSR verilerine gére incelendi ve
yukaridaki sonuglara benzer veriler elde edildi.
Sonuglara gore veriler K=2 modeline gére en iyi
sekilde tanimlandi ve U¢ farkli sub-popiilasyon
grubu elde edildi. Belirlenen sub-popiilasyonlarin
treshold degerinin = p=0.6 oldugu gdbzlendi.
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Popiilasyonlarin  genetik orijinleri PCoA’ya gore hibritte de SSR markérlerinin farkli frekanslarda
belirlendi. Yapilan faktoriyel analiz sonucu iki allel olusturdugu gozlemlendi (Sekil 2 ve Sekil 3).
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Sekil 1: Isa Brown ve Atak-S hibritleri icin olusturulan Unweighted neighbor-joining dendrogram (Yesil;
Atak-S, Mavi; Isa Brown). Cluster A; Isa Brown, Cluster B; Atak-S, Cluster C; Isa Brown + Atak-S.
Figure 1: Unweighted neighbor-joining dendrogram (Green; Atak-S, Blue; Isa Brown) for Isa Brown
and Atak-S hybrids. Cluster A; Isa Brown, Cluster B; Atak-S, Cluster C; Isa Brown + Atak-S.
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Sekil 2: SSR verilerine dayanan PCoA analizi (Isa Brown).
Figure 2: PCoA analysis based on SSR data (Isa Brown).
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Sekil 3: SSR verilerine dayanan PCoA analizi (Atak-S).
Figure 3: PCoA analysis based on SSR data (Atak-S).

TARTISMA

Mikrosatelit Allel Dagilimi

Bu calisma, 6nemli ticari hibritlerden olan Atak-S
ve Isa Brown yumurtact hibritlerinin karsilagtirmalt
poptilasyon yapisini ve bazt mikrosatelitler ile
yumurta verimi ve agithig arasindaki genetik iligkiyi
ortaya koymustur. Biz bu c¢alismada genomik
cesitlilik ve tavuklarin evrim geemisi ¢itkarmak igin
genom  kaynakli  mikrosatellit  markorlerini
kullandik. Mikrosatellit lokusu, eger uygun PIC
degerlerine  sahip Mendel kalittmina benzer
kosullari, farkli kromozom /baglanti gruplarindaki
varliklari ve bagimsiz gesitlilik gibi kogsullart yerine
getiriyorsa, bir popiilasyonun bagimsiz bir evrimsel
gecmisini temsil eder. Bu ¢alismada kullanilan ve
tim kosullar1 saglayan lokuslar, biyocesitlilik ve
popiilasyon  genetigi  calismalart  ig¢in  uygun
bulunmugtur. Ayrica bu calismada evrensel olarak
kabul edilmis polimorfik lokus setine dayanan,
oldukca  kararli, tekrarlanabilir  ve  yiksek
cozunurlikli bir yéntem kullanildi.

Bu calismada Onceki raporlara kiyasla cok daha
fazla mikrosatellit degisikligi oldugu ortaya ¢iktt
(Crooijmans ve ark. 1996a, Crooijmans ve ark.
1996b, Rajkumar ve ark. 2008, Kaya and Yildiz
2008). Bu calismada elde edilen allellerin sayist ve
buytkluk araliklart diger arastirmacilar tarafindan
bildirilenlerden daha yitksek bulundu (Vanhala ve
ark. 1998, Romanov and Weigend 2001, Shahbazi
ve ark., 2007, Kaya and Yidiz 2008). Osman ve
ark. (20006) yaptiklart bir ¢alismada Japon ve yabanct
tavuk popilasyonlarinda her bir lokus igin 18 allel
tespit etmistir. Pirany ve ark. (2007) tarafindan
yapilan bir calismada MCWO005 icin 27 adet allel
tespit edilmistir. Daha 6nce Turkiye’de yetistirilen
ve yerli tavuk hibritlerinden olan denizli ve gerze
tavuklarina tzerine yapilan bir ¢alismada ADL 136
icin 12, ADL 158 icin 5 ve ADL 176 icin ise 9 adet
allel bulunmustur (Kaya and Yildiz 2008).
Hindistanda ki tavuk popiilasyonlart tizerine yapilan
bir calismada ADIL 136 icin 21, ADL 158 icin 10,
ADL 176 icin 18, MCW043 i¢in 13, MCWO005 icin
26 ve MCWO049 icin 10 adet allel tespit edilmistir
(Rajkumar ve ark. 2008). Allel sayisindaki ve allel
buyuklugiindeki  farkhilhiklar, yiksek derecede
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genetik varyasyon igeren birbirleriyle bagimsiz olan
yerel  poptlasyonlarin  ve  ticari  titlerin
genotiplendirilmesinden kaynakli olabilir. Biytiik
alel buytkligi dagilimi ve lokus sayist iceren bu
calisma, farkli tavuk popilasyonlarin verimlerini
arttirmaya yonelik yapilacak olan molekiler 1slah
lizerine ¢alismalara yarar saglayacaktir.

Genetik Cesitlilik

Popiilasyonlardaki ~ heterozigotluk  tahminleri,
belirlenen allel sayisinda ve polimorfik  bilgi
iceriginde belirgin bir heterojenlik gbsteren bir dizi
markor tzerine kurulmustur. Cok degisken ve daha
az degisken mikrosatelitlerden olusan bir karisimin
kullanilmasi, agir1 degisken lokuslarin kullanilmasi
durumunda olusabilecek genetik degiskenligin asirt
tahmin edilmesi tehlikesini azaltacaktir (Wimmers
ve ark. 2000). Bu calismada tim lokuslar icin
yiksek H, gbzlemlendi ve ortalama lokuslar i¢in H,
degeri 0.61+0.05 olarak bulundu (Tablo 2). Iki
hibrit arasinda H, ise; Atak-S’de 0.35%0.76, Isa
Brown’da 0.26+0.68 olarak bulundu (Tablo 3). Bu
sonug, Atak-S hibritindeki genetik cesitliligin Isa
Brown hibritine gbre daha yitksek oldugunu ortaya
koymugtur. Kore yerli tavuklarinda yapilan bir
calismada genetik cesitliligi gdsteren He degerinin
0.63 oldugu (Kong ve ark. 2006), Afrika, Asya ve
Giliney Amerika yerel tavuklarinda yapidan bir
calismada He degerinin 0.45-0.67 arasinda oldugu
(Wimmers ve ark. 2000), Cin yerel tavuklarinda
yapilan bir c¢alismada ise He degerinin 0.63—0.86
arasinda oldugu (Shahbazi ve ark. 2007) rapor
edilmigtir. Beklenen heterozigotlugun  degisimi,
konum, 6rnek buyikligl, popilasyon yapist ve
mikrosatellit belirteclerinin kaynaklari arasindaki
farkliliklara baglt olabilir.

Ortalama PIC, allel fragmanlarinin polimorfizmini
6lgmek icin ideal bir indeksdir. Botstein ve atk.
(1980)’na gbre PIC> 0.50, oldukea bilgilendirici bir
lokusu, 0.50> PIC> 0.25, orta dulzey bilgilendirici
bir lokusu, ve 0.25> PIC dustk bilgilendirici bir
lokusu ifade eder. Bu calismada PIC ortalamast
0.6210.01 olarak bulundu. Bu sonug¢ Atak-S ve Isa
Brown  hibrtilerinde  kullanilan ~ mikrosatelit
belirteclerinin yitksek oranda bilgilendirici oldugunu
gostermektedir. Daha 6nce yapilan calismalarda
ADIO0158, ADLO0171, ADLO0176, ADI0210, ve
ADIL0267 mikrosatelitlerinin ~ ylksek seviyede
bilgilendirici oldugu tespit edilmistir (Wimmers ve
ark. 2000, Kaya and Yildiz 2008).

SONUC

Bu calismada, sinirth sayida lokus ve analiz edilen
numuneler olsa bile, Atak-S ve Isa Brown alt
poptlasyonlarini tanimlamak ve karsilastirmak icin
molekiiler belirte¢ olarak mikrosatellit primerlerinin
kullanisliligt gosterilmistir. Calismadan elde edilen
veriler, Atak-S ve Isa Brown hibritleri icindeki ve
arasinda  genetik  cesitliliklerin  iyi  korunmus

oldugunu ileri siirmektedir. Diger bir ifadeyle
calismada kullanilan SSR markétlerinin, yumurta
yonli  yerli  hibritlerimizin = performansinin
yukseltilmesi, kapasite ve Uretim dizeylerinin
arttrilmasi  tzerine yapilacak molekiiler 1slah
calismalarinda kullanilmasi faydali olacaktir. Ayrica,
mikrosatellit analizi ile tahmin edilen Atak-S ve Isa
Brown hibrtileri hakkindaki bilgiler, gelecekteki
genetik varyasyon arastirmalarint  tasarlamak ve
koruma stratejileri gelistirmek icin hedeflerin
belirlenmesinde rehber olarak yaratlt olabilir.
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