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Bu calismada Samsun, Ordu ve Amasya’da ciplak
boyunlu kéy tavuklarimin bulundugu tespit edilen
koylerdeki tavuklardan olusturulan 7 kongenik
populasyon ile referans olarak kullanilan bir Gerze
tavuk populasyonunun 28 mikrosatelit lokusunda
allelik  polimorfizm durumlarinin ve genetik
iliskilerinin belirlenmesi amag¢lanmistir. Calisilan 28
lokusta elde edilen allel sayis1 2-15 arasinda
degismektedir. En az allel LEI0192 lokusunda, en ¢ok
allel ise LEI0234 lokusunda tespit edilmistir. Bu
lokuslar ayni zamanda polimorfizm bilgi icerigi (PIC)
degeri sirasiyla en diisiik (0,375) ve en ylksek
(0,918) olan lokuslardir. Populasyonlar arasinda
genetik benzerlik katsayisi 0,000-0,177 arasinda
degismektedir. Ttim lokuslar bakimindan allel sayisi
en az olan populasyon 32 allel ile SVNN, en ¢ok olan
ise 38 allel iceren ASNNO2 ve SANNOZ2‘dir.
Kiimeleme analizleri sonucunda olusturulan
dendogramda  populasyonlarin  yetistirildikleri
bolgelere  gore  gruplandiklari  goriilmiistiir.
Filogenetik agac topolojisinde Samsun ve Amasya
populasyonlar: ile Gerze populasyonu ayni grupta
yer almis, Ordu populasyonlar1 ise ayr1 bir grup
olusturmustur. Bulgular, populasyonlarin molekiiler

olarak 6zgln genetik deger tasidigini
gostermektedir.
Anahtar kelimeler: Ciplak boyunlu tavuk,

mikrosatelitler, genetik polimorfizm

Microsatellite DNA polymorphism in some
congenic naked neck village chicken populations

Abstract

In this study, we aimed to determine of allelic
polymorphisms and genetic relationships among 7
populations generated from congenic village naked
neck chicken in Samsun, Ordu and Amasya with
Gerze chicken population used as a reference, by 28
microsatellite loci. The number of alleles obtained
from all loci was 2 to1l5. Minimum and maximum
number of alleles was determined in LEI0196 and
LEI0234 microsatellite loci, respectively. Besides,
these loci have the lowest (0.375) and the highest
(0.918) polymorphism information content (PIC)
values. Genetic similarity coefficients ranged from
0.000 to 0.177 among all populations. In terms of all
loci, the least number of alleles was seen in SVNN
population with 32 alleles and the most number of
alleles were seen in ASNNO2 and SANNO2
populations with 38 alleles. Clustering analysis
based phylogenetic dendrogram showed that the
populations were mainly grouped according to their
regions. Samsun, Amasya and Gerze populations
were took place in the same group, while Ordu
populations were in a separated group in the
phylogenetic tree topology. The findings suggest that
populations have had unique genetic richness at the
molecular level.

Key words: Naked neck chicken, microsatellites,
genetic polymorphism
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Giris

Ciplak boyunluluk geni (Na) kalitatif kriterler ile
tanimlanabilen major etkili bir gendir. Bu gene sahip
tavuklarin diger tavuklardan en belirgin farki biiytik
¢ogunlugu boyunlarinda olmakla birlikte
viicutlarindaki tlly oraninin heterozigotlarda % 20-
30, homologlarda % 40 kadar daha az olmasidur.
Ciplak boyunluluk geni tasiyan tavuklarin 6zellikle
yuksek sicaklik stresi altinda; yem tiiketimi, baz
verim Ozellikleri ve yasama giicii oranlar1 daha iyi
bulunmustur. (Yal¢in ve ark., 1997; Singh ve ark,
2001; Tixier-Boichard, 2002; Cemal ve Karaca, 2001;
Alkan ve ark., 2003; Islam ve Nishibori, 2009).

Molekiiler markorler, DNA {izerindeki cesitli bolgeler
arasindaki farkliliklar1 ortaya koyan belirteclerdir.
Ciftlik hayvanlarinda kullanilan ilk markérler, belirli
bir lokusun kodladig1 farkli proteinlerin varligina
dayali olan allozimlerdir. Allozimler, sayilarinin az ve
polimorfizm diizeylerinin de diisiik olmasi nedeniyle
kullanimlar1 simirli olan markoérlerdir. Giintimiizde
genetik teknolojilerin gelismesi ile birlikte DNA
diizeyindeki markorler genetik arastirmalarda hizlh

¥irg e

Sekil 1. Ciplak boyunlu kéy tavugu 6rnegi (Amasya/Suluova/Alakadi Koyti)

bir sekilde allozimlerin yerini almislardir (Toro ve
ark, 2009). Onemli DNA markérlerinden biri
okaryotik  organizmalarin  genomlarinda  1-6
niikleotidlik ardisik tekrarlardan olusan lokuslar
olan mikrosatelitlerdir. Bu bolgelerdeki dizi tekrari
sayilarinin farklilig genotipler arasindaki
varyasyonun belirlenmesini saglar. Mikrosatelitler,
polimorfik DNA yapisinin en énemli belirte¢lerinden
biri olarak kabul edilmektedir (Goldstein ve ark,
1995; Selkoe ve Toonen, 2006; Kaplan ve ark., 2015).
Mikrosatelit markérlerin, PZR (Polimeraz Zincir
Reaksiyonlar1) temelinde kolayca belirlenebilmeleri,
lokusa 6zgii olmalari, tiim genom boyunca dagilmis,
polimorfizm diizeylerinin ve tekrarlanabilirliklerinin
yiksek olmasi, kodominant kalitm gostermeleri
diger = markér — yontemlerine  gore  dnemli
avantajlarindandir (Powell ve ark., 1996; Korzun,
2003).

Orta Karadeniz boélgesinde daha dnce yapilan bir
calismada (Mercan ve Okumus, 2015) genetik
cesitlilik durumlarn arastirilan 445 koy tavugu
arasinda fenotipik ¢iplak boyunlu tavuklarin var
oldugu gorilmiistiir (Sekil 1).

-
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Fenotipik olarak dikkate deger bir farklilig isaret
eden bu durum, boyle genotiplerin genetik ¢esitlilik
acisindan 6zgiin bir allelik zenginlik kaynag: olarak
degerlendirilip degerlendirilemeyecegi sorusunu
giindeme getirmistir. Bu baglamda calismanin amaci

cesitli dilizeylerde c¢iplak boyunluluk fenotipi
gosteren bu 06zglin genotiplerin  bulunduklari
kiimeslerden aliman kongenik  o6rnekler ile

olusturulan farkli bolgesel populasyonlarin, ciplak
boyunluluk bakimindan hic¢bir fenotipik benzerlik
gostermeyen referans bir Gerze tavugu populasyonu
ile genetik benzerlik ve mesafe durumlarinin
molekiiler diizeyde incelenmesi olmustur.

Materyal ve Yontem

Calismanin hayvan materyalini olusturmak iizere
benzer genetik 6zgecmise sahip  olduklan
disiiniildiigiinden, fenotipik ciplak boyunlu tavuk
orneklerinin  bulundugu 7  farkli  koydeki
kiimeslerden, populasyon basina érnek sayisi en az
30 olacak sekilde 7 populasyon olusturulmus, bu
amagla toplam 237 tavuktan kan 6rnegi alinmistir.
Karsilastirma  yapabilmek amaciyla referans
populasyon olarak fenotipik ¢iplak boyunlu hi¢ bir
bireyin bulunmadigi Gerze Gida Tarim ve
Hayvanalik ilge Miidiirliigii biinyesindeki 6zgiin
Gerze tavugu populasyonuna ait 43 bireyin DNA’s1
kullanilmistir.

Kan ornekleri enjektér yardimiyla, kanat alti
toplardamarindan (Vena cutenea ulnaris) alinmis,
antikoagiilant iceren 2 ml’lik tiipler igerisinde soguk
zincirde muhafaza edilmistir. DNA 6ziitleme islemi
silika membranl;, kandan DNA ozitleme Kkiti
peqGOLD® (Peqlab, Almanya) yardimiyla kit
protokoliine goére yapilmistir. Kanath eritrositleri
cekirdek icerdiginden memeli kanindan gerekli
miktarin 1/10 hacmi kadar kullanmilmistir. Bireylere
ait DNA orneklerinin miktar ve Kkaliteleri
spektrofotometrik olarak olciilmis ve 10 ng/ul
olarak standardize edildikten sonra genotipleme
maliyetini azaltmak icin her bir populasyon igin
30’ar bireyin DNA’st bulunan 8 DNA havuzu
olusturulmustur. Populasyonlara ait DNA havuzlari,
calisma kolaylig1 agisindan ASNNO1, ASNN0O2, OKNN,
OUNN, SANNO1, SANNO2, SVNN ve GRZ_REF
seklinde kodlanmistir. Bu kodlar sirasiyla; Amasya ili
Suluova ilgesi Alakadi Kdyii'nden, Amasya ili Suluova

llcesi Yiizbeyli Kéyi'nden, Ordu ili Kumru Ilgesi
Kiran Kéyii'nden, Ordu ili Unye filgesi Yenikent
Beldesi'nden, Samsun ili Asarcik ilgesi Gokgol
Koyii'nden, Samsun [li Asarak ilgesi Ulukéy
Koyii'nden, Samsun ili Vezirkoprii ilgesi Bogazkoru
Kéyii'nden alinan populasyonlari ve Gerze tavuk 1rki
populasyonunu temsil etmektedir. Arastirmada
tavuklarda genetik cesitlilik ¢alismalarinda en sik
kullanilan mikrosatelit lokuslar1 arasinda yer alan ve
Orta Karadeniz Bolgesi'ndeki kdy tavuklari lizerinde
daha 6nce de g¢alisilan (Mercan ve Okumus, 2015) 28
mikrosatelit lokusu kullanilmistir. Bu lokuslar
otozomal kromozomlar iizerinde bulunan, yiiksek
diizeyde polimorfizm gosteren ve bagl olmayan
lokuslardir (Romanov ve Weigend, 2001; Rosenberg
ve ark., 2001; Hillel ve ark., 2003).

Polimeraz Zincir Reaksiyonlari islemleri PEQLAB
Primus 96 Gradient PCR cihazinda
gerceklestirilmistir. PZR islemleri icin reaktifler;
94°C’de 5 dakikalik ilk denatlirasyonu takiben 30
déngli boyunca; denatiirasyon icin 30 saniye 94°C,
primerlerin baglanmasi i¢in 30 saniye 58-60°C ve
uzama i¢in 30 saniye 72°C’de tutulmustur. Dongiiler
tamamlandiktan sonra son uzama (final extension)
icin 5 dakika 72°C’de bekletilmistir.

Elektroforetik  ayrimlamalar, poliakrilamid jel
kullanilarak dikey elektroforez cihazinda yapilmis
(20x20cm, 200 Volt, 2 saat 30 dakika), jel daha sonra
ethidyum bromiir ile boyandiktan sonra SYNGENE
marka jel dokiimantasyon cihazi ile goriintiilenmis,
SYNGENE GeneTools programi yardimiyla elde
edilen amplifikasyon triinlerinin skorlanmasi islemi
tamamlanmistir. Genotipler arasindaki iliskinin
belirlenmesi amaciyla NTSYSpc V2.11 (Rohlf, 2000)
programi yardimiyla genetik benzerlik degerlerinin
UPGMA (Unweighted pair-group method using
arithmetic averages- Aritmetik ortalamalar1 kullanan
tartisiz es-grup metodu) yontemine gore kiimeleme
(clustering) islemi gergeklestirilmis ve sonuglar
dendogram seklinde gorsellestirilmistir.

Bulgular

Populasyonlarin tamaminda, c¢alisilan mikrosatelit
lokuslarinda en az 2 (LEI0192), en ¢ok 15 (LEI0234)
allel gozlenmistir. Sekil 2’de MCW0104 lokusunda
elde edilen 6rnek bir poliakrilamid jel goriintiisi
verilmistir.
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Sekil 2. MCW00104 mikrosatelit lokusuna ait 6rnek poliakrilamid jel gorintiisii

Calislan mikrosatelit lokuslarimin  kromozomal  Polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri Cizelge 1'de
konumlar1 ve tim populasyonlarda tespit edilen Verilmistir.
allellerin biiytiklikleri ve sayilari ile lokuslarin

Cizelge 1. Kullanilan mikrosatelit lokuslarinin konumu (Hillel ve ark., 2003), bu lokuslarda tespit edilen allel
biiytikliikleri, allel sayilar1 ve PIC degerleri

Konum Toplam

Lokus Harita Allel Biiyukliikleri (baz gifti) Allel P}C .
Kromozom . . degeri
Bolgesi Sayis1

ADL 0112 10 19 122-124-128-132-134-140-142 7 0,844
ADL 0268 1 288 98-100-102-104-106-108-110 7 0,844
ADL 0278 8 94 106-114-118-120-124-126-128 7 0,816
LEI 0094 4 153 235-249-251-259-261-263-265-269 8 0,859
LE1 0166 3 300 360-366-378-384-390-394 6 0,758
LEI0192 6 114 350-358 2 0,375
LEI0234 2 50 256-268-272-276-304-312-324-336-340 348-352-360-364-368-372 15 0,918
MCW 0014 6 50 188-190-192-194-196 5 0,781
MCWO0016 3 247 134-136-140-144-146-162-166-170-172 9 0,852
MCWO0034 2 233 220-222-226-228-230-242 6 0,688
MCWO0037 3 317 146-150-152-154-156-158 6 0,813
MCW 0067 10 59 176-178-182-188 4 0,656
MCW 0069 26 47 148-154-156-158-162-164-170-172-180 9 0,883
MCW 0078 5 93 135-141-143-145-147 5 0,742
MCW 0080 15 49 286-288-292-296-300-304-306-310 8 0,875
MCWO0081 15 49 112-114-116-118-124-126-133-135-137-139 10 0,870
MCW 0098 4 217 285-289-291-293-295 5 0,688
MCW 0103 3 201 276-278-280-282 4 0,719
MCWO0104 6 50 186-190-196-200-206-214-218-226 8 0,797
MCW 0111 1 118 96-98-102-104-106-114 6 0,641
MCW 0123 14 45 82-88-90-92 4 0,656
MCW 0183 7 86 290-292-296-298-300-308 6 0,852
MCW 0206 2 104 229-233-235-243-245 5 0,781
MCWO0216 13 47 145-147-149-151 4 0,735
MCW 0222 3 85 220-224-226-228 4 0,656
MCW 0248 1 19 205-207-209-213-215-221 6 0,813
MCWO0295 4 75 88-90-96-98-100 5 0,805
MCW330 17 41 260-262-272-274-276-278-280-282-284-288-290-292 12 0,883

Ortalama allel sayisi:  6,536+0,513
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Cizelge 2’de her bir populasyonda calisilan tiim
lokuslarda  gozlenen ortalama allel sayilan
verilmistir. Lokus basina ortalama allel sayilar1 1,143
ile 1.357 arasinda degismistir. Yapilan ki-kare

analizine gore populasyonlar arasinda lokus basina
ortalama allel sayilar1 bakimindan farkhilik
bulunmamistir (p>0.05).

Cizelge 2. Calisilan tiim mikrosatelit lokuslar1 bakimindan populasyonlarda gozlenen allel sayilar1 ve

ortalamalari
Populasyon Allel sayis1 Lokus basina ortalama allel sayisi
OUNN 36 1,286
OKNN 37 1,321
ASNNO1 35 1,250
ASNNO02 38 1,357
SANNO2 38 1,357
SANNO1 35 1,250
SVNN 32 1,143
GRZ_REF 34 1,214
Populasyonlar arasindaki genetik benzerligin Populasyonlar arasindaki  genetik  benzerlik
oldukca  dusiik oldugu, genetik benzerlik durumlarini gésteren matris Cizelge 3’de verilmistir.
katsayillarinin 0 ile 0.177 arasinda degistigi
belirlenmistir.

Cizelge 3. Populasyonlar arasi genetik benzerlik matrisi

Populasyonlar OUNN OKNN ASNNO1 ASNNO2 SANNO2 SANNO1 SVNN GRZ_REF

OUNN 1
OKNN 0,177 1

ASNNO1 0,076 0,141 1

ASNNO2 0,057 0,000 0,159 1

SANNO2 0,074 0,071 0,074 0,169 1

SANNO1 0,060 0,059 0,094 0,090 0,177 1
SVNN 0,030 0,015 0,063 0,129 0,111 0,081 1

GRZ_REF 0,111 0,029 0,131 0,091 0,075 0,078 0,065 1

Birbirine en yakin populasyonlar; OUNN ve OKNN ile Islemler  tekrarlanmasina  ragmen, MCW0183

SANNO1 ve SANNO2 olup, birbirine en uzak
populasyonlar ise; OKNN ve ASNNO2 olarak tespit
edilmistir.

OKNN ve ASNNO2 populasyonlari arasinda calisilan
hicbir  lokusta allel paylasimmin  olmadig:
gorilmistiir. Genetik benzerlik matrisi temel
alinarak yapilan kiimeleme analizi sonuglarina gore
olusturulan dendogram Sekil 3’de verilmistir.

Calisilan 28 lokustan sadece 13’linde heterozigot
genotipler tespit edilmis olup, heterozigotlugun
populasyon icinde ¢ok diisiik oldugu gorilmistiir.

lokusunda amplifikasyon gergeklesmedigi
edilmistir.

tespit

Sonuglar ve Tartisma

Kalitatif bir ozellik olan c¢iplak boyunlulugu
determine eden major etkili geni (Na) tasidiklari
icin  secilen  fenotipik  ¢iplak  boyunlu
genotiplerin ve kongenik akrabalarinin
bulundugu populasyonlarin molekiiler
karakterizasyonunda 6nemli allelik
polimorfizmin varlig1 saptanmistir.
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Sekil 3. UPGMA yo6ntemine gore populasyonlar arasi filogenetik dendogram

Cizelge 1 incelendiginde calismada elde edilen
allel sayilarinin Mercan ve Okumus’un (2015),
Orta Karadeniz Boélgesi’'nde yapmis olduklar:
calismada ayni lokuslarda elde ettikleri 6-28
allelden az oldugu goérilmistiir. Bununla birlikte
c¢alisilan tiim lokuslar bakimindan polimorfizm
durumu en diisik olan lokusun LEI0192, en
yiksek olanin ise LEI0234 oldugunu, bu
lokuslarin ayni zamanda PIC degeri bakimindan
da en diisiik ve en yliksek degere sahip oldugunu

bildirmislerdir. Bu bakimdan elde edilen
sonug¢lar, arastirma bulgular1 ile uyum
icerisindedir.

Cizelge 2’de c¢alisilan mikrosatelit lokuslarin

yiiksek polimorfizm gdsteren lokuslar oldugu
bildirilmesine ragmen (Romanov ve Weigend,
2001; Hillel ve ark., 2003; Mercan ve Okumus,
2015) lokus basina allel sayisinin diisiik oldugu
gorilmektedir.

Bunun nedeninin, populasyonlari olusturan
bireyler arasindaki akrabalik derecesinin yliksek
olmasindan kaynaklandigi  distniilmektedir.
Genetik c¢esitlilik durumlarinin belirlenmesi
konusunda yapilan calismalarda alinan
orneklerin birbiriyle iligskisiz genotiplerden
olusmasina dikkat edilmektedir. Oysa bu
calismada 6zellikle ortak gen havuzundan 6érnek

alinmistir.  Bu  durumun allel c¢esitliligini

azaltmasi olagandir.

Populasyonlar arasindaki genetik benzerlik
durumlarin1 gosteren Cizelge 3 incelendiginde
populasyonlarin birbirlerinden olduk¢a farkl
olduklar1 goriilmektedir. Ortak allel paylasiminin
azligi, populasyonlarin genetik acidan
birbirlerine gére 6zgiin yapilara sahip olduklarini
gostermektedir.

Fenotipik benzerlige sahip genotip gruplari
arasindaki iliski filogenetik kiimelenme
boyutunda dendogram yardimiyla incelendiginde
populasyonlarin yetistirildikleri bolgelere gore
kiimelendikleri dikkati cekmektedir. Ayrica, Ordu
populasyonlarinin; Samsun, Amasya ve Gerze
populasyonlarindan ayri gruplandigi
goriilmektedir. Bu daha once boélgede yapilan
calismadaki (Mercan ve Okumus, 2015) bulgular
ile ortiismektedir. Ornek toplama asamasinda
Ordu populasyonlarini olusturan tavuklarin dis
goriinliis bakimindan da farkli olduklar1 6zellikle
dikkati ¢cekmistir. Bolgedeki bu farklilig1 gdsteren
ornek resimleri mahfuzdur.

Ciplak boyunluluk geni bakimindan heterozigot
olan bireylerin boyunlarinda birkac¢ diizine tiy
oldugu bildirilmektedir (Cemal ve Karaca, 2001).
Yapilan calismada fenotipik olarak boyun bdlgesi
tamamen tliysiiz tavuk tespit edilmemistir. Bu
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nedenle c¢alisilan populasyonlardaki ¢iplak
boyunlu tavuklarin bu gen bakimindan
heterozigot oldugu sdylenebilir.

Genomda mikrosatelit lokusunu

cevreleyen/kusatan bolgeler (flanking regions)
ayni zamanda primerlerin baglanma bélgeleridir.
PZR’de kullanilacak primerler bu bolgelerde yer
alan dizilere gore dizayn edildiklerinden primer
baglanma bolgesinde gerceklesen mutasyonlar
amplifikasyonun gergeklesmesini olumsuz etkiler
(Chapuis ve Estoup, 2007). Bu durum, ¢alisilan
bazi1 o6rneklerde meydana gelen amplifikasyon

sorunlarinin  bdyle bir mutasyon sonucu
gerceklesmis  olabilecegini  disiindiirmistir.
Populasyonlar arasi genetik benzerlik

diizeylerinin diisiik olmasi1 bu populasyonlarin
6zglin genetik niteliginin bir belirteci olarak
degerlendirilmelidir.

Molekiiler analizlerin her bir genotip icin teker
teker yapilmasi da populasyon i¢i tanimlayici
istatistikler ile populasyonlar arasi genetik
iliskinin daha hassas bir sekilde belirlenmesi
bakimindan uygun olacaktir. Genetik kaynaklarda
meydana gelen kayiplarin geri donilisiimsiiz
olmasi, yerel genetik zenginliklerimizin
korunmasina yonelik cabalarin desteklenmesini
gerektirmektedir.
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