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OZET: Artan diinya niifusuna bagli olarak nicelik ve nitelik bakimindan besin maddelerine olan talebin giderek artmasi, yeterli ve
dengeli beslenmenin saglanmasinda ¢iftlik hayvanlarimin 6nemini daha da artirmakta ve birden fazla verim yoniinde
gelistirilmelerini zorunlu kilmaktadir. Hayvanvancilikta, ekonomik 6nemi olan karakterler iizerinde yapilan seleksiyon ile rkin
sahip oldugu genetik varyasyon daralmakta, bu durum ise populasyonda genotipik ilerlemeyi zorlastirmaktadir. Ayrica, yerli
wklarm yetistirildigi bolgelerde tiretimi artirmak amaciyla genetik olarak iistiin hayvan irklarinin dogrudan yada dolayli olarak
devreye sokulmasi, potansiyel onemi olan yerli gen kaynaklarinmin kaybolma riskini artirmaktadir. Gen kaynaklarinin ileride
kullanim durumlar: igin korunmalar gerektiginden, 6zgiin genetik yapilarinmin belirlenmesi 6nem arzetmektedir. Son zamanlarda
genetik varyasyonun belirlenmesi, filogenetik analiz, seleksiyon ve gidalarin orjinlerinin tespiti gibi ¢esitli alanlarda kendine 6zgii
bir ¢ok oOzellige sahip ve molekiiler diizeyde tanimlamaya imkan saglayan mitokondriyal DNA (mtDNA) gibi kalitim
faktorlerinden genis bigimde faydalanilmaktadir.

Anahtar Kelimeler: Mitokondriyal DNA, Filogeni, Genetik ¢esitlilik, Ciftlik hayvanlari.
Using of Mitochondrial DNA for Genetic Characterization

ABSTRACT: Demand for quality and quantity of food substances increases consistently depending on the increasing world
population, which has made domestic farm animals more important than they have ever been before to provide efficient and
balanced nutrition and forced mankind to develop them in more than one production way. In animal breeding, a genetic variation
is confined by the selection of economically important traits, thus it may cause a difficulty for making a genetic improvement in
population. In addition, the direct or indirect utilisation of genetically superior animal breeds in the regions where native breeds
are reared are the risks for losing the native genetic resources which own potential importance. Determination of specific genetic
compositions is very important, since animal genetic resources should be kept for future use. Recently, haritability factors such as
mitochondrial DNA (mtDNA) has been utilized widely for a determining the genetic variation, the phylogenetic analysis,

selection, and a determination of the food origin due to its various advantage as a molecular tool.
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GIRIS

Artan diinya niifusuna karsin nicelik ve nitelik
acisindan azalan tarim alanlarina ilave olarak ortaya
¢ikan sosyal ve ekonomik gelismeler dengeli ve
yeterli beslenmede hayvansal iriinlere olan talebi
giderek artirmaktadir. Bu talebin karsilanmasinda,
hayvan bagina elde edilen verimin artirilmasi biiyiik
Oonem tasimaktadir. Verim artisinin saglanmasinda

cevre sartlarmin iyilestirilmesi ve klasik 1slah
metodlar1 ile doyuma ulasildiginda, genotipin
iyilestirilmesi hususunda daha sonraki

generasyonlarda kalitsal molekiiler markerlara artan
diizeylerde yer verilmektedir. Ayrica bir ¢ok
molekiiler yontemle elde edilebilen bu markerlar
hayvan yetistiriciliginde sadece islah amacli degil
son zamanlarda populasyon genetigi calismalarinda
ve gida sanayinde de kullanim alanlari ile yogun ilgi
¢cekmektedir.

Populasyonlardaki genetik varyasyon, bireylerde
DNA diizeyinde molekiiler genetik yontemler
kullanilarak ortaya konabilmektedir. Tek yumurta
ikizleri disinda eseyli ¢ogalan canlilarda her birey,
molekiiler yontemlerle belirlenebilen kendine 6zgii
bir genotipik kompozisyona sahiptirler. Son yillarda
hizla gelisen bu yontemler, her birey icin parmak
izine benzetilebilecek farkli bir genetik profil ortaya
koymaya imkan saglamaktadir. Bireyler arasindaki

genetik varyasyonun, niikleotid bazindaki degisimi
belirleyebilecek kapasitedeki hassas yontemlerle
kolay bir sekilde olciilebilmesi, arastiricilart DNA
markerlar1 ile ¢aligmaya tesvik etmektedir. Genetik
marker olarak protein veya DNA kullanilirken,
arastiricilar temel prensipleri ortak olan ¢ok sayida
yontemi ¢alistiklar1 materyale gore kolayca modifiye
edebilmektedirler. DNA diizeyinde polimorfizm
belirleme yonteminde aranacak ozellikler arasinda;
genetik polimorfizmi belirleme derecesi, analitik ve
istatistiki olarak degerlendirilebilmesi, sonuglarin
tekrarlanabilirligi ve kisa siirede elde edilebilmesi,
ayrim giiclinlin yiiksekligi, ekonomik olmasi ve kolay
uygulanabilmesi seklinde siralanabilir.

Mitokondri

Kalitimin kaynagi olarak ¢ekirdek ve stoplazmik
yapidan s6z edilmektedir. Stoplazmik kalitim iinitesi
bitkilerde kloroplastken, hayvan ve insanlarda
mitokondridir. Mitokondri  genel olarak tiim
Okaryotlarda bulunan ve hiicresel reaksiyonlar icin
gerekli enerjinin saglandigi hiicrenin en &nemli
organellerindendir. Mitokondri, ¢ift zarla g¢evrilidir
ve biiyiikligii 0.5-1 pm olup her bir hiicredeki
sayilart 500-1000 arasinda degismesine karsin bu
saymin  yumurta hiicrelerinde  embiryogenesis
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oncesinde replikasyon olmamast ve daha fazla
enerjiye ihtiya¢c duyulmasi gibi sebeplerle 10000’lere
ulastig1 bildirilmektedir (Cummins 1998; Rokas vd.
2003). Mitokondri iire siklusu, glukoneogenez, -
oksidasyon, krebs siklusu ve en 6nemlisi de oksidatif
fosforilasyonda gorevli yiizlerce proteini barmdirip
hiicrenin enerji santrali gorevini Ustlenerek toplam
enerjinin %90’dan fazlasini iretmektedir.
Mitokondride ayrica laktasyonun kismi bir evresini
olusturan  birka¢ metabolik  reaksiyonun da
gergeklestigi  bolgelerinin - oldugu  bildirilmektedir
(Freeman 1995; Boettcher vd. 1996).

mtDNA ve Ozellikleri

Mitokondri igerisinde kendine has ozelliklere
sahip ve bir ¢ok fonksiyonun yiiriitiilmesinde rol
oynayan DNA  molekiili  mevcuttur. ADP
(Adenozindifosfat)’den = ATP  (Adenozintrifosfat)
iiretmek icin gerekli olan 13 elektron tagima zinciri
proteini, 2 adet rRNA ve 22 adet tRNA geni dahil
toplam 37 geni kodlayarak kalitlanan ve dairesel bir
yap1 sergileyen mtDNA, sigirda 16338 bg (baz ¢ifti)
(Anderson vd. 1982), koyunda 16616 bg¢ (Hiendleder
vd. 1998) ve domuzda 16679 bg¢ (Ursing ve Arnason
1998) olarak bildirilmistir.

Mutasyon hizi olduk¢a yiiksektir. mtDNA’nin
yiikksek memelilerde niikleer DNA’dan daha hizh
degisime ugradig1 bir ¢ok arastirict (Upholt ve Dawid
1977; Brown vd. 1979) tarafindan bildirilmistir.
Ayrica, Avise (1991), mtDNA’nin D-loop bdlgesinin
mutasyon hizinin diger kisimlarma gore %2-4 kat,
niikleer DNA’ya gore ise en az 10 kat daha hizh
oldugunu bildirmektedir. mtDNA’nm etkili bir tamir
mekanizmasindan  yoksun olmast (Bogenhagen
1999), histon gibi  koruyucu  proteinlerin
goriilmemesi, i¢ mitokondriyal membranda meydana

gelen oksidatif fosforilasyon ile agia ¢ikan oldukca
yiiksek mutajenik etkiye sahip oksijen radikalleriyle
fiziksel iliski icerisinde bulunmasi (Richter 1988),
ayrica mevcut mutant mitokondrinin etkisi ile
mtDNA mutasyon hizinin artmasi (Lightowlers vd.
1997) gibi faktorler, mtDNA’da meydana gelen
polimorfizmin niikleer DNA’dan daha yiiksek oranda
goriilmesinin muhtemel sebeplerini olusturmaktadir.
Bunlara ilave olarak, disi tiireme hiicrelerinde
boliinme sayisinin diisiik olmasi ve olgun yumurta
hiicresinde mtDNA kopya sayisinin yiiksek olmasina
ragmen, mtDNA dizisinde generasyonlar arasinda
yiiksek farkliliklar gériilebilmektedir (Poulton vd.
1998). Bu sayilan ozelliklerin genetik
homozigotlagsmayr 6nlemede ve herhangi bir tiirlin
yok olma smir1 olarak kabul edilen darbogaz
(Bottleneck) durumlarin1 asmada biiyliik katkilar
sagladigr ifade edilebilir.

mtDNA sayist olduk¢a fazladir ve bagimsiz
olarak kalitim sergilemektedirler. Her bir hiicre
yiizlerce mitokondriye ve her bir mitokondri de 2-10
adet kopya mtDNA molekiiliine sahiptir. Hiicre
boliinmesinde mitokondriler ve genomlar1 yavru
hiicrelere  replikatif —segregasyon ile rastgele
dagimaktadir. Niikleer DNA’dan bagimsiz olarak
replikasyon yapan mtDNA, bu otonom 0&zelligi
nedeniyle hiicre boliinmesi sirasinda heteroplazmik
bir segregasyon gosterebilir. Bir hiicredeki tiim
mtDNA’larin ayni olmasi hali homoplazmi, mutant
ve normal mtDNA’larm bir arada bulunmasi hali ise
heteroplazmi olarak adlandirilmaktadir. Mutant
mtDNA’nin orani doku igerisinde belli bir seviyenin
(esik deger/threshold effect) lizerine ¢ikincaya kadar
fenotip normaldir (Sekil 1). Bu esik deger
mutasyondan mutasyona farkhilik  gostermekle
birlikte bir kez agildiginda, mutasyondaki kiiciik artig
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Sekil 1. Mitokondriyal Heteroplazmi ile Normal ve Mutant Mitokondrinin Gelecek Nesile Aktarilmasi.
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oranlarina karsilik fenotipte giderek artan seviyede
daha biiyiik degisiklikler olusturabilmektedir (Saara
1999). Ustelik her doku normal fonksiyonlar1 igin
oksidatif fosforilasyona ayni derecede bagimlilik
gostermemektedirler. Cok yiiksek enerji gereksinimi
olan ve ¢ok diisiik yenilenebilme kapasitesine sahip
beyin, kalp ve iskelet kasi gibi organlarin patojenik
mtDNA mutasyonlarina ¢ok daha duyarli olduklar
bildirilmektedir (Wallace 1994,1995).

mtDNA maternal olarak kalitim sergiler. Bir
anne kendi sahip oldugu mtDNA’larm1  tiim
yavrularina aktarirken, sadece disi yavrulari sonraki
generasyona mtDNA’larmi aktarmakta ve erkek
yavrular aktaramamaktadir. Manfredi vd. (1997)
yaptiklar1 ¢aligmalarinda, sperm mitokondrilerinin
fertilizasyon esnasinda yumurtaya girebildigini ancak
fertilizasyondan sonra embriyogenesisin iki veya dort
hiicre asamasinda iken kayboldugunu bildirmistir.
Bunun yami sira paternal mtDNA’ya in vitro
fertilizasyonda da rastlanilamamistir (Kaneda vd.
1995; Cummins, 1998; Danan vd. 1999). Buna
karsihk  Zhao vd. (2001a, 2004) koyun
populasyonlar1 iizerinde bir¢cok koyunun mtDNA’s1
iizerinde yaptiklar1 ¢alismalarmda mtDNA’nin
paternal olarak da kalitim sergiledigini bildirmis ve
bu konuda tartigmalara yol agmustir.

Bir ¢ok metabolik reaksiyonun gerceklestigi
yerdir. Oksidatif fosforilasyon, oksidatif yikim
iriinlerinden alinan elektronlarin molekiiler oksijene
aktarilirken agiga cikan enerji ile ADP’den ATP
sentezlenmesi  olayidir ve mitokondrinin  ig
membraninda gergeklesmektedir. Sitrik asit siklusu
ve yag asitlerinin oksidasyonu yine i¢ membranda ve
matrikse yakin bir yerde gerceklestigi
bildirilmektedir (Solak vd 2000).

mtDNA, boyutu kiiciik ve elde edilmesi kolay
olmasi nedeniyle bir ¢ok molekiiler yontemin (DNA
dizileme, PCR, RFLP, SSCP, SNP, v.s.) kullanimina
elverislidir. PCR-RFLP (Polimerase Chain Reaction-
Restriction Fragment Length polymorphism) ya da
RFLP metodunun mtDNA’ya uygulanmasi ile hem
tirler ve populasyonlar arasinda hem de icerisindeki
ayrintili iliskileri ortaya koymada yararli metod
olarak bildirilmektedir (Uphold ve David 1977;

Hecht 1990). Ayrica molekiiler yontemlerin
mtDNA’ya uygulanmasi ile genetik mesafe,
populasyondaki  varyasyon, gen akisi, etkili

populasyon biiylikliigli, bireyin biografisi, ortak
ebeveyn veya prenatal tani, gen klonlanmasi, doku
tiplemesi ve enfeksiyon ajanlarinin tespiti gibi
calismalarin yapilabildigi belirtilmektedir (Meghen
vd. 2002; Anonim 2005). mtDNA vasitasiyla farkli
populasyonlarin birbirleri ile ne derecede akraba
olduklarinin tespiti sayesinde 1rklardaki genetik
varyasyonun arastirilmasi, filogenetik  iligkinin
tespiti, ve basaritli  yetistirme stratejilerinin
gelistirilmesinde yetistiricilere yardimci olundugu

M.Ozdemir, U.Dogru

bildirilmektedir (Zhang ve Shi 1992; Chen ve
Leibenguth 1995).

mtDNA’nin Kullanim Alanlari

Niikleer DNA’da mutasyonun mtDNA’ya gore
daha yavas seyretmesine karsilik, genlerin her iki
ebeveynden rastgele kalitlanmasi ve de crossing-over
ile meydana gelecek yeni rekombinant bireylerin
belirtilen mekanizmalardan hangisi ile ortaya g¢iktig
gercegini aciklamada yetersiz kalmaktadir. Buna
karsilik mtDNA; mutasyon hizinin niikleer DNA ile
karsilastirildiginda 5-10 kat daha yiliksek olmasi
nedeniyle ayn1 generasyon igerisindeki mutasyonlari
dahi gosterebilmesi, maternal olarak kalitlanarak
klonal kalitim o&zelligi tasimasi, rekombinasyon
gostermemesi, bir hiicre igerisinde cok fazla sayida
kopyasinin bulunmasi ve haploid 6zellik gostermesi
(Cann vd. 1987; Rokas vd. 2003) gibi avantajlariyla
bireylerin filogenisindeki nasil, nerede ve ne zaman
gibi sorularma daha net cevap sunabilmekte ve
alternatif marker olarak genetik caligmalarda basarili
bir sekilde yer almaktadir.

Hayvan irklarimin filogenetik yapisimin ortaya
konmasinda kullaniimaktadr. Bir 1rka ait eldeki bir
hayvani tanimlamak i¢in deri renginden testis
biiyiikligiine kadar degisebilen ¢esitli fenotipik
karekterler kullanilirken bu amagla kantitatif
karakterlerden faydalanmak zor olmaktadir. Irk ici
karsilagtirmalarda herhangi bir anlamlilik
saglamayacagindan bu cesit bilgiler irki tanimlamada
da yetersiz kalmaktadir. Ornegin kan protein tipleri,
karyotipleme ve immunolojik deneyler ile elde edilen
fenotipik karekterlere ait verilerle yakin akrabali sigir
wklar1 arasindaki farkliliklart  ¢6zmek miimkiin
olamamaktadir. Bu sorunun, genomu dogrudan
incelemeye dayali molekiiler tekniklerin
kullanilmasiyla coziilebildigi bildirilmektedir
(Meghen vd. 2002). Ayrica wrk i¢i ve irklar arasi
varyasyonu degerlendirmek ve irklar arasi iliskileri
ortaya koymak bakimindan secilecek markerlarin
polimorfik olmasi gerektigi ve ancak bu sekildeki
gozlemler ile benzerliklerin ortaya konabilecegi
aciklanmaktadir (Meghen vd. 2002). mtDNA
rekombinasyon ge¢irmedigi icin annesel de olsa
wrklarm birbirleri ile ve yabani tiirlerle filogenetik
iligkilerini ortaya ¢ikarmasi ve bdylece evcillestirme
merkezlerinin yerini gostermesi bakimindan avantaj
sagladigi belirtilmistir (Troy vd. 2001; Hiendleder
vd. 2002). Ornegin evcil sigirlarin iki farkli bolgede
evcillestirildigi ve bu sigir irklarmm Yakin Dogu’da
horgiigsiiz Taurin ki (Bos taurus) ile Hindistan’in
Indus vadisinde horgiigliic Zebu ki (Bos indicus)
oldugu hem mikrosatellitler hem de mtDNA verileri
kullanilarak 1spatlanmistir (Loftus vd.1999; Troy vd.
2001; Bruford vd. 2003). Ayrica o zamana kadar
farkli bir evcillestirime merkezinde evciltildigi kabul
edilen Afrika Zebu’su sigirlarin annelerinin Taurin,
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babalarinin ise Zebu sigirlar1 oldugu mtDNA analiz
sonuglar1 sayesinde ortaya konmustur (MacHugh vd.
1997; Troy vd. 2001; Cunningham 2003). Bu
arastirmalar dis goriintimiin ve tek yonlii yapilan
analizlerin 1k guruplart ig¢inde bir wkin yerinin
tanimlanmasinda yaniltict sonuglar verebilecegini
acikca gostermektedir. Koyun ve keci’de yapilan
genetik analizler de, arkeolojik verileri destekleyerek
Anadolu'nun Dogu ve Giineydogu’suna yakin
merkezin biiylk bir olasilikla bu tiirler igin
evcillestirmenin basladigi en eski merkez oldugunu
gostermektedir (Loftus vd.1994; 1999; Luikart vd.
2001). Ayrica Hiendleder vd. (1998), koyunlara ait
mtDNA  tizerinde  yaptiklar1  ¢alismalarinda
koyunlarin orjinleri ve filogenetik yapilarma ait
bilgiler ortaya koymuslar ve koyun ile sigirin
evrimsel ayrilim zamanlarmm yaklasik 30 milyon yil
once oldugunu tahmin etmislerdir.

Hayvan 1slahinda marker olarak
kullaniimaktadir. mtDNA’nin sahip oldugu yukarida
sayilan avantajlar1 yaninda, mutasyon hizi dolayisiyla
goriilen varyasyonlarin yiliksek diizeyde bulunmasi,
polimorfik yap1 gosteren markerlar ile verim
ozellikleri arasindaki varyasyonlar1 iligkilendirme
caligmalart konusunda arastiricilara farkli bir bakis
acgist kazandirmistir. Bu sayede ¢ok yonlii verim
ozelligi tasiyan wklarin korunmasi suretiyle, bu
wklarm et, siit gibi verim o&zelliklerinin 1slahimi
saglamak, hastaliklara dayanikliliklarini artrmak ve
yetistiricilere daha fazla kar saglamak amaciyla
uygulanan stratejilerle genetik alaninda saglanan
gelismeler birlikte ele alindiginda wkin genetik
kompozisyonunda istenilen formlarmn olusturulmasi
ve 1slah caligsmalar1 hem daha kisa siirede hem de
daha etkili olarak  yapilabilmektedir. Islah
caligmalarinda DNA seviyesinde yapilan caligmalar
ile dolayli seleksiyondan yararlanmak igin, ilgili gen
icinde veya o gene ¢ok yakin bir bolgede bulunan ve
DNA segmentiyle bir sonraki generasyona aktarilan
polimorfik bdlgelerin tespiti amaglanmaktadir. Tespit
edilen bu polimorfik bolgeler marker olarak
adlandirilmaktadir. Bu markerlarin  tespiti  ise
molekiiler yontemler araciligi ile yapilabilmekte ve
tespit edilen markerlarin verim varyansi {izerine
etkileri kolayca analizlerle ortaya konulabilmektedir.
Nitekim Kantitatif Ozellik Lokuslarmm (QTL)
haritalanmasinda dogrudan ekonomik verimlerle
ilgili gen iizerinde ¢aligmak yerine, dolayli yonden
iligkili genetik markerlar1 tanimlamak daha kolay ve
etkili bir yol olarak bildirilmektedir (Ge vd. 2002).

mtDNA molekiillerinin toplam biiylikligl, gen
transkripsiyon ve translasyon firiinlerinin varligi ve
mitokondriyal oksidatif enerji transdiiksiyonunun
tamam: mtDNA’daki varyasyonlar tarafindan
etkilenebilmektedir (Brown wvd. 1989). Resiprokal
caprazlarda, paternal irktan gelen niikleer genin ayni
oranina  sahip  olduklarindan, resiprokallerin
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performanslar1 arasindaki farkliligin sitoplazmik
kalitim ile agiklanabildigi vurgulanmistir (Bell vd.
1985).

mtDNA’nin D-loop bélgesi mevcut herhangi bir
gen iiretmedigi icin kodlanmamakta ve bu nedenle bu
bolgede gergeklesen dizi varyasyonunun metabolik
zincir initeleri olan 6zel aminoasit dizilerini
degistirmemesi gerektigi bildirilmektedir. Ayrica
calismada mtDNA’nmn agir ve hafif zincirlerinin
replikasyon orijinlerine ilave olarak transkripsiyon
icin gerekli promoter bolgelerin de D-loop bolgesi
icinde uzandig1 ve bu sebeple mtDNA’daki herhangi
bir dizi farklihiginin replikasyon ve transkripsiyon
tizerine  etkisiyle  kendisini  gosterecegi  de
bildirilmektedir (Schutz vd. 1994). Baz1 6zelliklerin
fenotipe yansimasini dogrudan etkileyen genlerin
kodlanma bolgesinde etkili olan bdyle bir D-loop
polimorfizmi marker olarak kullanilabilmektedir.

Bir ¢ok arastirict ¢iftlik hayvanlarinda marker
yardimli  seleksiyon (MAS) vasitasiyla verim
artigindaki genetik kazancin oraninin
yiikseltilebilecegini  bildirmektedirler; Kashi vd.
(1990), marker yardimli seleksiyon ile giftlik
hayvanlarinda genetik kazancin oranmmm %15-30
kadar artirilabilecegini bildirmekteyken, Edwards ve
Page (1994), marker yardiml1 seleksiyon ile beklenen
toplam kazancin kullanilan modele bagli olarak
%44,7 den %99,5’e kadar degisebilecegini tahmin
etmistir.

mtDNA maternal olarak kalitim sergiler ve
maternal hatlar arasinda siit ve dol verim istiinligi
farkliliklar1  6nemli olabilir. Nitekim yapilan
calismalarda, siit ve siitiin bilesenleri i¢in hesaplanan
fenotipik varyasyonda maternal hattin etkisinin farkl
oranlarda oldugu bildirilmektedir (Bell vd. 1985;
Huizinga vd. 1986; Schutz vd. 1992).

Daha bir ¢ok arastirmaci, gesitli giftlik
hayvanlarina ait mtDNA’nin tamamini yada kismi bir
bolgesini yaptiklar1 ¢alismalarinda kullanmiglardir.
Bu arastirmacilarin bazilart sigir irklarinda (Mannen
vd. 1998; Troy vd. 2001; Bruford vd. 2003; Mirol vd.
2003; Pfeiffer vd. 2005; Ozdemir 2006), koyun
rklarinda (Bruford vd. 2003; Tapio vd. 2006), keci
irklarinda (Bruford vd. 2003; Sultana vd. 2003),
domuz 1rklarinda (Bruford vd. 2003; Clop vd. 2004)
ve kanatl hayvanlarda (Nishibori vd. 2001; Shen vd.
2002; Liu vd. 2006) filogenetik yap1 hakkinda bilgi
verirlerken, bazi arastirmacilar sigir rklarmda
(Steinborn vd.1998; Sutarno vd. 2002; Carvajal-
Carmona vd. 2003) ve koyun wklarinda (Zhao vd.
2001b) sadece polimorfik yapr tespit etmisler ve
bazilar1 da sigir irklarinda (Schutz vd. 1993; Schutz
vd. 1994; Bishop vd. 1995; Boettcher vd. 1996;
Sutarno vd. 2002; Mannen vd. 2003; Tsuji vd. 2004),
koyun 1rklarinda (Maniatis ve Pollott., 2002; Van-
Vleck vd. 2003; Hanford vd. 2003) ve kanath
hayvanlarda (Park vd. 2006) tespit edilen polimorfik



yapilart ¢esitli verim o6zellikleri ile iligskilendirmek
suretiyle seleksiyon amacgli kullanimi ig¢in marker
olma ozelliklerini incelemisler ve bu konuda 6nemli
bulgular tespit etmiglerdir.

Gudalarin orjininin tespitinde kullanilmaktadr.
Insan beslenmesinde kullanilan hayvansal orjinli
gidalarin hangi tiire ait oldugunu, 6zellikle karigim
formunda bulunan gidalarin orjinlerini tespit etmek
gerek tibbi olarak gerekse hukuksal boyutu
bakimindan 6nemli olabilmektedir. Bu amagla
arastiricilar  mitokondriyal DNA’nin  analizine
bagvurmakta ozellikle iizerindeki bazi bolgelerden
yararlanmak zorunda kalmaktadirlar. Nitekim sigir,
koyun, ke¢i, domuz, geyik, tavuk, gaz, érdek, hindi,
kedi, kopek, balik, at, esek, tavsan gibi hayvanlarin
etlerinin ve bazi hayvanlara ait siitlerin ayrimi 128
rRNA geni tizerinde (Sun ve Lin, 2003; Rodriguez
vd. 2003; 2004; Lopez-Calleja vd. 2004; Gao vd.
2004; Fajardo vd. 2006), mtDNA sitokrom b geni
iizerinde (Meyer vd. 1995; Montiel-Sosa vd. 2000;
Herman vd. 2001; Rajapaksa vd. 2003; Peter vd.
2004) calisilmis ve kullanilan yontemlerden 6zellikle
AS-PCR (Allele Spesifik PCR) metodu ile % 0.05’e
kadar karisim konsantrasyonunda bile ayirimin
duyarh sekilde yapilabildigi bildirilmistir.

mtDNA  saghkly yasam ile iliskilidir. Enerji
iretimindeki kritik énemliliginden dolayr mitokondri
bilim adamlarmin biiyiik ilgisini ¢ekerken, insanlarda
mtDNA kalitim varyantlarinin saghkli yasam ve
Omir uzunluguyla iliskili oldugu bildirilmektedir
(Benedictis vd. 1999). Nitekim giliniimiizde insanlar
iizerinde yapilan ¢aligmalarda mtDNA ile PEO

(Progressif Eksternal Oftalmopleji), Alzhemier,
Parkinson, LHON (Leber’s Herediter Optik
Noropati), NARP (Noropati Ataksi Retinitis

Pigmentoza), Wolfram sendromu, Leigh hastalig
(Subakut nekrotize ansefalomiyelit), Seker hastalig
(Diabetes mellitus), katarakt ve isitme kaybi gibi
hastaliklar arasinda iliskiler bildirilmektedir (Oztas
ve Yakan 2000).

SONUC

mtDNA’nin sahip oldugu bir ¢ok avantaji
nedeniyle bilim adamlar: tarafindan ¢esitli amagclarla
arastirma materyali olarak ¢alismalarda kullanilmaya
devam edecegi aciktir. Filogenetik caligmalarda
populasyonlara ait en dogru filogeni haritalari
mtDNA, Y-kromozomu (paternal kalitim) ve
otozomal varyasyonlarin (Mikrosatellitler, SNP vs.)
birlikte incelenebildigi analizlerle elde
edilebilmektedir. Cilinkii hem niikleer DNA hem de
maternal kalitim sergileyen mtDNA kendilerine 6zgii
bir takim avantajlara sahiptirler ve bilgileri beraber
kullanildig1 taktirde en dogru sonucu sunacaklardir.
Ayrica  bu  durumda  filogenetik  haritanin
yapilmasinda kullanilan veri sayisinin artmast
sonucun daha dogru olmasint da saglayacaktir.

M.Ozdemir, U.Dogru

Ciftlik hayvanlarinin gesitli verim 6zelliklerini nitelik
ve nicelik olarak daha yiikseklere ¢ekebilmek igin
sitoplazmik varyasyona dayali olarak yapilan islah
caligmalarinin  6nemli sonuglar ortaya koydugu
goriilebilmektedir. Onemli sitoplazmik etkiler
gliniimiizde yapilan hayvan yetistiricili§inde dikkate
almmasa da, gelecekte embriyo transferi, embriyo
bolme, dis dolleme vs. gibi teknikler yayginlik
kazandiginda ayr1 bir yer teskil edecektir. Son olarak
gidalarin hangi tiire ait oldugunu, o6zellikle karigim
formunda bulunan gidalarin orjinlerini tespit etmeye
olanak saglamasi gerek insan sagligi olarak gerekse
hukuksal boyutu bakimindan mtDNA’nin 6nemine
ayr1 bir deger kazandirmaktadir.
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