—
A

= = Anadolu Tarim Bilimleri Dergisi
= E Anadolu Journal of Agricultural Sciences
-‘%r—.\é; http://dergipark.gov.tr/omuanajas

Arastirma/Research

Anadolu Tarim Bilim. Derg./Anadolu J Agr Sci, 34 (2019)
ISSN: 1308-8750 (Print) 1308-8769 (Online)

doi: 10.7161/omuanajas.480586

Saf Gerze tavugu ve Sinop ili kdy tavugu popiilasyonlarinin sekiz polimorfik

mikrosatellit lokusu bakimindan karsilastirilmasi

Levent Mercan’, Fatih Bilgi, Merve Budak

Ondokuz Mayis University, Agriculture Faculty, Agricultural Biotechnology Department, 55139, Samsun, Turkey.

*Sorumlu yazar/Corresponding author: Imercan@omu.edu.tr

Gelig/Received 08.11.2018 Kabul/Accepted 14.03.2019

OZET

Arastirma, Sinop ili Gerze ilgesinde bulunan koruma altindaki saf Gerze tavugu popiilasyonu ve ayni
ilde yetistiriciligi yapilan kdy tavugu popiilasyonlar1 arasindaki genetik iligkinin belirlenmesi amaciyla
yuriitilmisgtiir. Calismada yiiksek diizeyde polimorfizm gosteren 8 adet mikrosatellit lokusu
kullanilmustir. Calismanin hayvan materyalini, Sinop ili Ayancik, Boyabat ve Gerze ilgelerinde bulunan
3 kOy tavugu popiilasyonuna ait 60 6rnek ve Gerze ilgesinde koruma altinda tutulan 20 adet saf Gerze
tavugu olusturmustur. Sinop Gerze Koy, Sinop Gerze (Hacikadi), Sinop Ayancik K&y ve Sinop
Boyabat K&y popiilasyonlarinda beklenen heterozigotluk (H,) degerleri sirastyla 0.820, 0.755, 0.795 ve
0.741 olarak hesaplanmustir. Popiilasyon ayrimi yapilmaksizin hesaplanan akrabali yetistirme katsayisi
(Fis) degerleri LEIO166, MCW0034 ve MCWO0069 lokuslarinda -0.131, -0.195, -0.137 ve ADL0278,
LEI0234, MCW0080, MCW0104, MCWO0330 lokuslarinda ise sirasiyla 0.178, 0.134, 0.766, 0.508 ve
0.433 olarak bulunmustur. Temel koordinatlar ve Structure analizi sonuglar1 saf Gerze (Hacikadi)
popiilasyonunun diger kOy popiilasyonlarindan genetik olarak farkli oldugunu ortaya koymustur.
Aragtirmada, halk elinde yetistiriciligi yapilan Gerze tavuklarinin saf olmadigi, bu irkin korunmasi igin
bolgede saf olarak yetistirilmesinin gerekli oldugu sonucuna varilmistir.

Comparison of Gerze and village chicken populations in Sinop by eight polymorphic
microsatellite loci

ABSTRACT

In this study, we aimed to identify the genetic relation between indigenous Gerze chicken population
which is conserved in Gerze district of Sinop province and village chicken populations which are raised
in Sinop. We used 8 highly polymorphic microsatellite loci for examinations. Animal materials of this
study are total of 60 samples from 3 village chicken populations raised in Ayancik, Boyabat and Gerze
districts, and 20 samples from Gerze chicken from the conserved population in Gerze district of Sinop
province. Expected heterozygosity (H,) values in Sinop Gerze Village, Sinop Gerze (Hacikad1), Sinop
Ayancik Village and Sinop Boyabat Village populations were calculated as 0.820, 0.755, 0.795 and
0.741, respectively. Fis values were predicted as -0.131, -0.195, -0.137 in LEI0166, MCWO0034 ve
MCWO0069 loci and 0.178, 0.134, 0.766, 0.508, 0.433 in ADL0278, LEI0234, MCW0080, MCW0104,
MCWO0330 loci respectively. Principal coordinate and Structure analyses’ results showed that Gerze
(Hacikadin) population is genetically different from the other village populations. In the study, it was
concluded that the chickens in the Gerze villages are not pure breed. Thus, pure breed raising is
necessary to conserve this breed in the region.
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1. Giris

Evcillestirme siirecinde tavuk, dogal ve yapay
seleksiyon yoluyla genetik yapisi farklilasarak biiytlik
oranda degisim gecirmistir (Romanov ve Weigend,
2001). Evcil tavugun (Gallus gallus domesticus)
gectigimiz 8000 yil igerisinde biiyiik oranda Gilineydogu
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Asya’da bulunan Kizil Orman tavugundan (Gallus
gallus) ve disiik oranda Giineybatt Hindistan’da
bulunan Gallus sonneratii ve Sri Lanka’da bulunan
Gallus lafayetii’den koken aldigr diistiniilmektedir.
Evcil tavugun go¢ ve ticaret yoluyla ozellikle Demir
Cagi’nda Cin’den Rusya lizerinden kuzey yoluyla ve
Indus Vadisi’"den Mezopotamya iizerinden giiney



Mercan ve ark. /Anadolu Tarim Bilim. Derg./Anadolu J Agr Sci 34 (2019) 164-171

yoluyla Avrupa’ya yayildigi bildirilmistir (West ve
Zhou, 1989; Lyimo ve ark. 2014). Bu durum
Anadolu’nun, evcil tavugun diinyaya agilma
kapilarindan biri oldugunu ve tavuklardaki mevcut
genetik  gesitliligin - kokeni agisindan da  Onemini
gostermektedir.

Tavukgulukta uygulanan temel 1slah stratejisi az
sayida wkin sinirli  sayida  6zellik  bakimindan
seleksiyona tabi tutulmasina dayanmaktadir. Bu durum
yiikksek diizeyde genetik benzerlik gosteren hatlarin
damizlik ebeveynleri olarak kullanilmasi sonucunu
beraberinde getirmistir (Notter, 1999). Bugiin bu tavuk
hatlar1  tavukguluk sektoriine hakim durumdadir.
Gelismis {ilkelerde genetik ve fenotipik ¢aligmalar
cogunlukla bu ticari tavuk  hatlar1  iizerine
yogunlagmaktadir.

Ticari tavukgulugun evrildigi endiistriyel iiretim
yiiksek verime sahip tavuk hatlarinin tercih edilmesini
gerektirmigtir. Diinyada yetistiriciligi yapilan genetik
kapasiteleri, yemden yararlanma oranlar1 yiikseltilmis
ve hizli gelisim gosteren ticari tavuk hatlariin iiretimde
kullanilmasi ticari avantajlar saglamaktadir. Ancak bu
durum ekonomik verim oOzellikleri bakimindan diisiik
yetenege sahip yerel popiilasyonlarda azalmaya, hatta
yok olma tehlikesiyle karsi karsiya kalmasina sebebiyet
vermektedir (Granevitze ve ark., 2007; FAO, 2007,
Sarica ve ark., 2014; Abebe ve ark., 2015). Diinya
lizerinde orta veya diisiik verime sahip olarak
karakterize edilmis, kii¢iik popiilasyonlar seklinde
yetistirilen bir¢ok yerel irk bulunmaktadir (Romanov ve
ark., 1996).

Yetersiz verim Ozellikleri nedeniyle diisiik ticari
degere sahip bulunan yerel tavuk irklart diger ¢iftlik
hayvanlarina nazaran genetik kaynaklarin korunmasi
¢alismalarinda daha az dikkat ¢ekmektedir (Wilkinson
ve ark., 2011). Yerel wklarin genetik durumlarinin
ortaya c¢ikarilmasi, bu o0Ozel ve degerli genetik
kaynaklarin  bulunduklart1  bdlgeye adaptasyonlari
stirecinde edindikleri 6zgilin allellerin  belirlenmesi
acisindan ¢ok onemlidir. Bu essiz allellere sahip yerel

irklarin  gelecekte karsilasilabilecek sorunlarm ve
ongoriilemeyecek titketici beklentilerinin
karsilanmasinda 1slah planlamalarinda  kullanilmak

iizere saklanmasi zorunlulugu bulunmaktadir (Suh ve
ark. 2014; Romanov ve Weigend, 2001; Chatterjee ve
ark., 2014).

Tavukguluk sektorii biitiin ~ diinyada tarimsal
faaliyetler arasinda 6zel bir yere sahiptir. Ulkemizde
tavuk eti tiiketimi toplam et tiiketiminin yarisindan
fazlasii olusturmaktadir. Ulkemiz, sahip oldugu tesisler
ve rekoltesi bakimindan diinyada sayili tavuk eti
iireticisi iilkeler arasinda yer almaktadir (Sarica ve ark.,
2014). Ulkemizde 2017 yilinda toplam pilic eti iiretim
miktar1 2.136.734 ton olarak gerceklesmistir (FAO,
2017). Bununla birlikte halen, kiiciik kiimeslerde
yapilan kdy tavukeulugu seklindeki iiretim sistemleri
diistik yatirim gereksinimi sebebiyle tercih edilmektedir.
Yerel koy popiilasyonlart ticari popiilasyonlardan
onemli fenotipik farkliliklar gdstermesine ragmen

genetik yapilar1 hakkinda yeterli bilgi bulunmamaktadir
(Mercan ve Okumus, 2015).

Kus gribi salgin1 nedeniyle yapilan itlaf ¢alismalar1
sonucunda yerel genetik kaynaklarda onemli kayiplar
meydana gelmistir. Ulkemiz genetik kaynaklarinin en
onemlilerinden biri olan Gerze tavugunda yapilan
caligmalarda kus gribine karst dayaniklilik ile iliskili
allellerin varligr bildirilmektedir (Fadhil ve Mercan,
2017). Gerze tavugunun yakin g¢evresinde yetistirilen
koy tavuklart ile olan genetik iligkilerinin belirlenmesi,
olas1 allel paylagimlarinin tespit edilmesi bolgedeki
genetik  yayillmimmin  ortaya konulmasi acisindan
onemlidir. Genetik markoér polimorfizmleri, diger pek
¢ok ¢iftlik hayvaninda oldugu gibi tavuklarda da genetik
cesitliligin belirlenmesinde giiclii araglardir. Tavuklarda
genetik ¢esitliligin  saptanmast i¢in bir¢cok genetik
markér  tipi  kullanmilmustir.  Mikrosatellit DNA
markorleri; kodominant 6zellikte olmalari, gosterdikleri
yiiksek polimorfizm orani ve tiim genomda bulunmalari
nedeniyle genetik ¢esitlilik ¢aligmalarinda yaygin olarak
kullanilmaktadir (Bruford ve Wayne, 1993; Tadano ve
ark., 2007; Anmarkrud ve ark., 2008; Wilkinson ve ark.,
2011). Saha galismalar1 sirasinda ¢iftgi elindeki ve saf
Gerze tavugu sayisinin oldukca az oldugu, yok olma
tehlikesiyle karsi karstya bulundugu dikkati ¢ekmistir.

Tim bu bilgiler dogrultusunda kurgulanan ve
tamamlanan bu ¢aligma, Sinop ilinde bulunan koruma
altindaki saf Gerze tavugu popiilasyonu ve Sinop ilinde
yetigtiriciligi  yapilan kOy tavugu popiilasyonlar
arasindaki genetik iliskinin 8 polimorfik mikrosatellit
markdrii kullanilarak ortaya ¢ikarilmasini amaglamaistir.

2. Materyal ve Yontem
2.1. Ornekleme ve DNA izolasyonu

Bu calismada kullanilan hayvan materyalini Sinop
ili; Ayancik, Boyabat ve Gerze ilgelerinde bulunan koy
tavugu popiilasyonlardan 2010 yilinda alinan 60 6rnek
ve Gerze ilgesinde koruma altinda bulunan saf Gerze
tavugu popiilasyonundan 2014 yilinda alinan 20 6rnek
olmak tizere 80 tavuk olusturmustur. Kan 6rneklerinin
DNA izolasyonu Miller ve ark. (1988) bildirdigi tuz
coktlirme prensibine dayali klasik DNA izolasyon
protokoliine gore yapilmistir. Elde edilen DNA’larin
saflik ve miktarlar1 spektrofotometrik olarak tespit
edilmis, Orneklerin her biri 20 ng/ul DNA igerecek
sekilde PCR iglemleri igin seyreltilmistir.

2.2. PCRislemleri

PCR islemlerinde, daha once kanatlilarda yapilan
caligmalarda (Hillel ve ark., 2007; Mercan ve Okumus,
2015) yiiksek derece polimorfizm gosterdigi bildirilen,
8 adet mikrosatellit lokusu yiikseltgenmistir (Cizelge 1).
PCR toplam hacmi 20 pl (4 pul genomik DNA + 0,5 pl
ileri primer + 0,5 pl geri primer + 4 pul PCR hazir
karigim + 11 pl steril saf su) olarak ayarlanmugtir.

PCR islemleri i¢in reaktifler, 95°C’de 5 dakikalik ilk
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denatiirasyonu takiben 35 dongii boyunca; 45’er saniye
denatiirasyon i¢in 95, primerlerin baglanmasi igin 52-58
ve uzama i¢in 72 °C’de tutulmustur. Dongiiler
tamamlandiktan sonra son uzama i¢in 10 dakika
72°C’de bekletilmistir.

2.3. Jel elektroforez islemleri

PCR’da ylikseltgenen mikrosatellit lokus
fragmentler % 10’luk poliakrilamid jel kullanilarak
dikey elektroforez sistemde 30 dk 60 V, 150 dakika 250
V’ta ayrimlanmustir. Ethidyum bromiir muamelesi ile
boyanan fragmentler Syngene jel dokiimantasyon
sistemi ile goriintiilenmistir. Tespit edilen mikrosatellit
allel buyiikliikkleri Syngene Gene Tools programi
kullanilarak belirlenmistir (Sekil 1).

Cizelge 1. Calismada kullanilan mikrosatellit lokuslar, elde edilen alleller ve polimorfik bilgi igerigi degerleri

Lokus Ad1 Toplam Allel Say1st Orel Allel Biiyiikliigi PIC degerleri
ADL0278 15 2 102-130 0.916
LEIO166 16 3 360-394 0.903
LEI0234 28 2 244-380 0.944
MCWO0034 16 2 212-242 0.916
MCWO0069 16 3 144-182 0.911
MCWO0080 16 3 280-320 0.917
MCW0104 20 5 186-232 0.919
MCWO0330 20 4 260-302 0.932

Sekil 1. MCWO0330 lokusuna ait drnek poliakrilamid jel goriintiisii

2.4. Istatistik Analizler

Tespit edilen mikrosatellit allel fragmentlerine ait
skorlar  GenAlEx yazilimina yiiklenerek; allel
frekanslari, allel genislikleri, F istatistikleri, gozlenen
(H,) ve beklenen (H,) heterozigotluk, allel sayisi (N,) ve
allelik zenginlik degerleri hesaplanmustir.
Popiilasyonlarin Temel koordinatlar analizi
popiilasyonlara ait genetik benzerlik matrisi kullanilarak
NTSYSpc programi  (Rohlf, 2000) yardimiyla
yapilmigtir. Metrik ¢ok boyutlu o6lgekleme (Metric
multidimensional scaling-MDS), Klasik 6l¢ekleme
(Classic scaling) ya da Torgerson dlgeklemesi olarak da
ifade edilebilen Temel koordinatlar analizi (Principle
coordinate analysis-PCoA), verilerin benzerlik ve
farkliliklarinin =~ aragtirillmast  ve  gorsellestirilmesi
amaciyla kullanilan bir yontemdir (Anderson ve Willis,
2003). Temel koordinatlar analizi ile genel olarak bir
dizi gozlem arasindaki farklilik matrisindeki verinin
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boyutu indirgenmis olarak grafik goriinimii ortaya
c¢ikarilmaktadir (Elmaci ve Berry, 1999). Popiilasyonlar
arast genetik iliskinin belirlenmesinde kullanilan
Structure programi ile (Pritchard ve ark., 2000)
popiilasyonlara ait bireylerden elde edilen molekiiler
veriler dogrultusunda 6nceden bilinmeyen ve deneme
yanilma yoluyla varsayilan gruplara bireyler dagitilarak
dogru kiime sayist ve bireylerin kiimelere dagilim
tahmin edilmektedir.

3. Bulgular

Sinop Gerze Koy, Sinop Gerze (Hacikadi), Sinop
Ayanctk Koy ve Sinop Boyabat Koy tavuk
popiilasyonlarina ait genetik ¢esitlilik parametreleri
GenAlEx yazilimi ile hesaplanmistir (Peakall ve
Smouse, 2012). Calisma sonucu elde edilen genetik
cesitlilik parametrelerine ait degerler Cizelge 2, 3 ve
4’te verilmistir.
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Cizelge 2. Sinop Gerze Koy (Popl), Sinop Gerze Hacikad1 (Pop2), Sinop Ayancik Koy (Pop3) ve Sinop Boyabat Koy
(Pop4) popiilasyonlarinda her bir mikrosatellit lokusa ait 6rnek sayis1 (N), allel sayis1 (N,), etkili allel sayis1
(Ne), bilgi dizini (I), gozlenen heterozigotluk (H,), beklenen ortalama heterozigotluk (H,), tarafsiz beklenen
heterozigotluk (uHe) ve fiksasyon indeksi (F) degerleri

Pop Lokus N N, Ne I H, H. uH, F
ADL0278 18 7.000 5.226 1.790 0.722 0.809 0.832 0.107
LEIO166 15 10.000 6.522 2.053  1.000 0.847 0.876 -0.181
LEI0234 20 6.000 3.478 1.440  0.450 0.713 0.731 0.368
Popl MCWO0034 19 8.000 7.010 2.007  0.947 0.857 0.881 -0.105
MCWO0069 20 8.000 5.128 1.794  1.000 0.805 0.826 -0.242
MCWO0080 20 7.000 5.479 1.792  0.600 0.818 0.838 0.266
MCWO0104 20 8.000 5.405 1.834  0.200 0.815 0.836 0.755
MCWO0330 20 12.000 10.000 2374  0.250 0.900 0.923 0.722
ADL0278 20 7.000 5.161 1.774  0.750 0.806 0.827 0.070
LEIO166 15 9.000 6.923 2.027  1.000 0.856 0.885 -0.169
LEI0234 20 7.000 5.755 1.832  0.950 0.826 0.847 -0.150
MCWO0034 20 6.000 5.195 1.714  1.000 0.808 0.828 -0.238
Pop2 MCWO0069 20 5.000 2.920 1.215 1.000 0.658 0.674 -0.521
MCWO0080 20 7.000 4.651 1.688  0.350 0.785 0.805 0.554
MCWO0104 20 3.000 2.299 0.927  0.000 0.565 0.579 1.000
MCWO0330 20 5.000 3.774 1.431  0.000 0.735 0.754 1.000
ADL0278 20 6.000 4.444 1579  0.550 0.775 0.795 0.290
LEIO166 16 14.000 9.660 2.439  1.000 0.896 0.925 -0.115
LEI0234 20 6.000 3.738 1512  0.550 0.733 0.751 0.249
Pop3 MCWO0034 18 6.000 5.586 1.756  1.000 0.821 0.844 -0.218
MCWO0069 19 10.000 5.918 2.016  0.684 0.831 0.853 0.177
MCWO0080 20 5.000 3.670 1.397  0.450 0.728 0.746 0.381
MCWO0104 17 10.000 4.898 1.900 0.588 0.796 0.820 0.261
MCWO0330 20 7.000 4.494 1.659  0.300 0.778 0.797 0.614
ADL0278 20 6.000 3.846 1509  0.550 0.740 0.759 0.257
LEI0166 18 12.000 9.000 2325 0.944 0.889 0.914 -0.063
LEI0234 18 7.000 3.192 1.405 0.611 0.687 0.706 0.110
Pop4 MCWO0034 16 7.000 5.505 1.791  1.000 0.818 0.845 -0.222
MCWO0069 20 8.000 7.143 2.017  0.900 0.860 0.882 -0.047
MCWO0080 20 4.000 1.677 0.763  0.150 0.404 0.414 0.628
MCWO0104 14 8.000 3.733 1.658  0.643 0.732 0.759 0.122
MCWO0330 20 8.000 4.938 1.780  0.200 0.798 0.818 0.749
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Cizelge 3. Sinop Gerze Koy (Popl), Sinop Gerze Hacikadi1 (Pop2), Sinop Ayancik Koy (Pop3) ve Sinop Boyabat Koy
(Pop4) popiilasyonlarinda tiim mikrosatellit lokusa ait ortalama 6rnek sayisi (N), allel sayis1 (N,), etkili allel
sayis1 (Ng), bilgi dizini (1), gézlenen heterozigotluk (H,), beklenen heterozigotluk (H.), tarafsiz beklenen
heterozigotluk (uHe) ve fiksasyon indeksi (F) degerleri

Pop N Na Ne I H, He uH F
Ort 19.000 8.250 6.031 1.885 0.646 0.820 0.843 0.211
opt SH 0.627 0.675 0.676 0.095 0.115 0.019 0.020 0.137
Ort 19.375 6.125 4.585 1.576 0.631 0.755 0.775 0.193
op? SH 0.625 0.639 0.538 0.128 0.158 0.035 0.036 0.207
Ort 18.750 8.000 5.301 1.782 0.640 0.795 0.817 0.205
ops SH 0.559 1.086 0.683 0.118 0.088 0.020 0.021 0.094
bood Ort 18.250 7.500 4.879 1.656 0.625 0.741 0.762 0.192
op

SH 0.796 0.802 0.824 0.163 0.114 0.054 0.055 0.120

Cizelge 4. Tim lokus ve popiilasyonlara ait ortalama 6rnek sayisi (N), allel sayisi (Na), etkili allel sayist (Ne), bilgi
dizini (I), gozlenen heterozigotluk (H,), beklenen heterozigotluk (He), tarafsiz beklenen heterozigotluk
(uHe) ve fiksasyon indeksi (F) degerleri

N N, N, | H, He uH, F
Ort 18.844 7.469 5.199 1.725 0.636 0.778 0.799 0.200
Toplam
SH 0.321 0.416 0.341 0.065 0.058 0.017 0.018 0.069

Cizelge 5. Wright'n F istatistikleri

Lokus Fis Frr Fst Nm

ADL0278 0.178 0.218 0.049 4.849
LEI0166 -0.131 -0.076 0.049 4.880
LE10234 0.134 0.193 0.068 3.444
MCWO0034 -0.195 -0.152 0.036 6.791
MCWO0069 -0.137 -0.037 0.088 2.599
MCWO0080 0.433 0.503 0.124 1.762
MCW0104 0.508 0.571 0.128 1.708
MCW0330 0.766 0.790 0.103 2.182
Ortalama 0.195 0.251 0.080 3.527
SH 0.123 0.121 0.013 0.645

Wright'in F-istatistikleri (Fis, Fir, Fst) popiilasyon  (Hacikadi), Sinop Ayancik Koy ve Sinop Boyabat Koy
farki gozetmeksizin tiim lokuslar igin ayri ayr1  popiilasyonlar1 i¢in lokus seviyesinde hesaplanan
hesaplanmigtir. Sinop Gerze Koy, Sinop Gerze  Wright'in F istatistigi degerleri Cizelge 5’te verilmistir.
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Fst popiilasyonlar arasi farklilagmanin bir 6l¢iisiidiir.
Fsr’nin degeri ne kadar yiiksek olursa popiilasyonlar
aras1 farklilasmada o kadar fazla olacaktir (Wright,
1951). Gen akis1 (N,) degeri ise popiilasyondaki genetik
farklilasmanin kaynagini ortaya koyan bir degerdir
(Wright, 1969). Ny,’nin degerinin; 0.5'in altinda olmasi

popiilasyondaki ~ genetik  farklilagmada  genetik
stiriiklenmenin, 0.5'in {stiinde olmast ise genetik
A
“.l

farklilasmada gen akiginin rol
koymaktadir.

Sinop Gerze Koy, Sinop Gerze (Hacikadi), Sinop
Ayancik Koy ve Sinop Boyabat Koy popiilasyonlarinda
genetik  varyasyonu belirlemek amaciyla Temel
koordinatlar analizi (PCoA) yapilmis ve popiilasyonlar
arasi iligki Sekil 2’de gosterilmistir.

oynadigin1 ortaya

B Gerze kiy tavugu
® Ayanck koy tavugu

&+ Boyabat kdy tavugu

A Gerze Hackad

Sekil 2. Popiilasyonlar arast iligkinin Temel koordinatlar analizi (PCoA) ile gosterimi (Her popiilasyon farkli renk ve

sekil ile temsil edilmistir)
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0.80
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Gerze Koy
(n=20)

TR

Saf Gerze(Hacikads)
(n=20)

Boyabat Koy
(n=20)

Ayancuk Koy
(n=20)

Sekil 3. Structure analiz sonuglarina gore popiilasyonlar arasi genetik iliskinin gosterimi (Her birey, renkli kesimlere

ayrilmis tek bir dikey ¢izgi ile temsil edilmektedir)
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Temel koordinatlar analizi sonucglarma gore Gerze
(Hacikadi) popiilasyonunun popiilasyonlarindan
ayrildignr agikga goriilmiistiir. Koy popiilasyonlar
icerisinde Boyabat Koy popiilasyonun bazi bireylerinin
diger kdy popiilasyonlariyla benzerlik gosterdigi dikkati
cekmektedir. Ayancik ve Gerze Koy popiilasyonlar
yakin goriinmekle birlikte Gerze popiilasyonunun
Ayancik popiilasyonuna gore daha siki kiimelendigi
tespit edilmistir.

Sinop popiilasyonlarinin genetik iliskisi Structure
programu ile K2, K3, K4 ve K5 diizeyinde incelenmis
elde edilen sonuglar Sekil 3°te verilmistir.

K=2’de Gerze (Hacikad1) popiilasyonunun Gerze
Koy, Ayancik Koy, ve Boyabat Koy
popiilasyonlarindan  ag¢ik  bir  sekilde ayrildig

goriilmiistir. K=3’te Gerze Koy ve Ayancik Koy
popiilasyonlarinin birbirine benzer oldugu gézlenmistir.
K=4’te Ayancik ve Boyabat Koy popiilasyonlarinin
birbirleri arasinda benzerlik gosterdigi, K=5’te ise
Gerze (Hacikadi) popiilasyonunun diger
popiilasyonlardan acik bir sekilde ayrildigi tespit
edilmistir. Gerze Koy ve Ayancik Koy popiilasyonlar
arasinda benzerlik bulundugu bununla birlikte Boyabat
Koy popilasyonunun diger koy popiilasyonlarindan
ayrildig1 gozlenmistir.

4. Tartisma ve Sonug

Sinop ilinde yetistiriciligi yapilan Gerze Koy,
Ayancik Koy, Boyabat Koy ve Gerze (Hacikadi)

popiilasyonlar1 ~ ADL0278, LEI0166, LEI0234,
MCWO0034, MCWO0069, MCWO0080, MCWO0104,
MCWO0330 mikrosatellit  lokuslar1  bakimindan

tanimlanmis, lokuslarin polimorfizm bilgi igerigi (PIC)
degerleri sirastyla; 0.823, 0.917, 0.793, 0.856, 0.864,
0.780, 0.833 ve 0.894 olarak bulunmus ve tim
lokuslarmn  genetik  gesitliligin ~ tanimlanmasinda
kullanilabilecek etkin markdr lokuslari oldugu sonucuna
varilmgtir.

Genetik c¢esitliligin baslica gostergesi olan beklenen
heterozigotluk (H¢) degerinin Sinop Gerze Koy (He:
0.820), Sinop Gerze Hacikadi (He: 0.755), Sinop
Ayancik Koy (He: 0.795) ve Sinop Boyabat Koy (He:
0.741) popiilasyonlarinda birbirlerine olduk¢a yakin
deger aldig1 gozlemlenmistir. Ancak Sinop Gerze Koy
popiilasyonunun diger popiilasyonlara gore daha yiiksek
bir genetik cesitlilige sahip oldugu tespit edilmistir.
Chen ve ark. (2008), 15 yerel Cin tavuk irkinda aym
lokuslar {iizerine yaptiklar1 ¢alismalarinda beklenen
heterozigotlugu 0.440 ile 0.644 degerleri arasinda
bulduklarini bildirmislerdir. Suh ve ark. (2014), 9 Kore
tavuk wkinda ayni lokuslar1 kullandiklar1 genetik
cesitlilik caligmalarinda beklenen heterozigotlugu 0.416
ile 0.629 degerleri arasinda bulduklarini bildirmislerdir.
Sinop ilinde yetistiriciligi yapilan popiilasyonlarin
beklenen heterozigotluk (H) degeri ortalamasina
(0.778) gore Sinop popiilasyonlarinin oldukga yiiksek
bir genetik ¢esitlilige sahip oldugu ifade edilebilir.

Popiilasyon ayrimi1  yapilmaksizin  hesaplanan
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akrabalt yetistirme katsayis1 (Fis) degerine gore
LEIO166, MCWO0034 ve MCWO0069 lokuslarinda
negatif olarak bulunan Fs degeri popiilasyonda Hardy-
Weinberg genetik dengesinden sapmanin meydana
geldigini ve saf yetistirmeden uzaklasildigini ifade
ederken diger lokuslarda pozitif olarak bulunan Fg
degeri homozigotlasmanin arttigini ifade etmektedir.
Chen wve ark. (2008) ve Suh ve ark. (2014)
calismalarinda LEIO166 lokusunun pozitif deger
aldigini bildirmislerdir. Chen ve ark. (2008) {izerinde
calistiklar1 Cin popiilasyonlarinda F|s degerini 0.020 ve
Fst degerini ise 0.164 olarak bulduklarini, Suh ve ark.
(2014) ise calismalarinda  kullandiklar1  Kore
popiilasyonlarinda bu degerlerin 0.113 ve 0.218
oldugunu bildirmislerdir. Sinop ilindeki 4 popiilasyon
icin genel olarak hesaplanan ortalama Fs degerine
(0.195) gore bu popiilasyonlarinda Cin
popiilasyonlarindan farkli olarak Kore popiilasyonlari
gibi Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldugu ve
ortalama Fst degerinin (0.080) ise popiilasyonlar
arasinda orta diizeyde bir genetik farklilagsmay1 ifade
ettigi sdylenebilir. Cin ve Kore popiilasyonlarinin Sinop
popiilasyonundan daha fazla genetik farklilagma
gostermis  olmasi1  ¢aligmalart  olusturan  tiim
popiilasyonlarin farkli irklardan olusturulmus olmasiyla
agiklanabilir.

Temel koordinatlar ve  Structure analizleri
sonucunda Sinop Gerze (Hacikadi) popiilasyonunun
diger 3 Koy popiilasyonundan genetik olarak farkli
oldugu ortaya cikarilmistir. Gerze ve Ayancik Koy
popiilasyonlarinin ~ koruma  altindaki saf Gerze
popiilasyonuna  genetik  olarak  Boyabat Koy
popiilasyonuna nazaran daha yakin oldugu gozlenmistir.
Caligsmada elde edilen sonuglar Sinop ili Gerze ilgesinde
yetistiriciligi yapilan kdy tavugu popiilasyonunun saf
Gerze popiilasyonundan daha ¢ok diger koy
popiilasyonlar1 ile genetik benzerlik gdsterdigi tespit
edilmistir. Boyabat Koy popiilasyonunun digerlerinden
ayrilmasinin nedeninin kiy1 seridinden uzaklasma ile
birlikte meydana gelen iklim kosullarinin farklilasmasi
oldugu distintilmektedir.

Calismada morfolojik olarak 6zgiin Gerze Tavugu
fenotipi ile diger popiilasyonlar arasinda farklilik
oldugu, ornek alma islemleri sirasinda goézlenmistir.
Molekiiler analiz sonuglar ile de Gerze, Ayancik ve
Boyabat Koy  popilasyonlarimin  saf  Gerze
popiilasyonundan ~ ayrildigt  ve  kdy  tavugu
popiilasyonlarinin birbirine daha ¢ok benzedigi tespit
edilmistir. Gerze ilgesinde koruma altina alinmis olan
simirh sayidaki Gerze tavugu fenotipik oldugu kadar
molekiiler olarak da diger kdy tavuklarindan
ayrilmaktadir. Bu nedenle, bu 1kin saf olarak
yetigtirilerek korunmasinin gerekli oldugu sonucuna
varilmgtir.
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