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ÖZET 

 

 

Yüksek Lisans Tezi 

 

 

ġANLIURFA YÖRESĠ YERLĠ TAVUKLARDA GENETĠK ÇEġĠTLĠLĠĞĠN  

RAPD-PCR YÖNTEMĠ ĠLE BELĠRLENMESĠ 

 

 

Mehmet Murat KONUK 

 

 

Harran Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Zootekni Anabilim Dalı 

 

 

DanıĢman: Yrd. Doç. Dr. ġahin ÇADIRCI 

Yıl: 2016, Sayfa: 22 

 

 

Bu çalıĢmada, ġanlıurfa yöresindeki köy tavuklarının filogenetik yapıları moleküler tekniklerle 

belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. ÇalıĢmanın hayvan materyalini, ġanlıurfa ve yöresinde yetiĢtirilen köy 

tavukları oluĢturmuĢtur. Yerli çiftlik hayvanlarımıza ait DNA düzeyindeki varyasyonun 

belirlenmesi, ülkemiz hayvancılığında gen kaynaklarımızın tanınması, korunması ve geliĢtirilmesi 

açısından büyük bir önem taĢımaktadır. Bu çalıĢma ile ġanlıurfa Yöresi Yerli Tavuklarda genetik 

çeĢitliliğin RAPD-PCR yöntemi ile belirlemesi, çiftlik hayvanlarımızdan yerli tavuklar ile ilgili 

moleküler genetik bilgi birikimine ve literatüre katkı sağlaması beklenmektedir.  

 

ANAHTAR KELĠMELER: Tavuk, mtDNA, filogenetik 
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ABSTRACT 

 

 

MSc Thesis 

 

 

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY OF INDIGENOUS CHICKEN 

IN SANLIURFA REGION BY RAPD-PCR METHOD 

 

 

Mehmet Murat KONUK 

 

 

Harran University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Animal Science 

 

 

  Supervisor: Assist. Prof. Dr. ġahin ÇADIRCI 

Year: 2016, Page: 22 

 

 

Identification of DNA variations in Domestic livestock, animal identification and protection, is of 

great importance for the development of genetic resources in our country. In this study, Indigenous 

chicken genetic diversity in the region of Sanliurfa RAPD-PCR method to identify farm animals, our 

knowledge of molecular genetics related to domestic chickens and is expected to contribute to the 

literature. 

 

KEY WORDS: chicken, mtDNA, phylogenetic 
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1. GĠRĠġ 

 

 

 Ülkemizin tarımsal geliri içerisinde hayvancılık önemli bir yere sahiptir. Bu 

sahiplik havancılıktan elde edilen verimlerin artırılmasını gerektirmektedir. Yine 

ülkemizde hayvan varlığının sayısal olarak fazla olması karĢısında elde edilen 

verimin az olması hayvancılık faaliyetlerinin tarım sektörüne ve ülkemiz 

ekonomisine katkısını azaltmaktadır. Birim hayvandan daha fazla yararlanma 

gereksinimi, bilgi birikimi ve geliĢen teknolojiyle birleĢince, yerli ırkların yerini 

büyük bir hızla gerek saf yetiĢtirme gerekse melezlemeler yoluyla oluĢturulan 

yüksek verimli kültür ırkları almaya baĢlamıĢtır. Bu nedenlerden dolayı ruminant 

hayvanların ıslahıyla uğraĢan araĢtırıcıların en önemli hedefi, var olan koĢullar 

içerisinde yetiĢtiricilere en fazla gelir sağlayacak genotipleri geliĢtirmektir. 

 

 Son yıllarda farklı genotipler geliĢtirmek için moleküler genetik alanında 

ortaya atılan yöntemler, muhtelif çiftlik hayvanlarına ait popülasyonların DNA 

düzeyinde genetik yapılarının belirlenmesine ve bunlardan yararlanılmasına imkan 

sağlamıĢtır. DNA fragmentlerinin PCR (Polymerase Chain Reaction) kullanılarak 

çoğaltılması esasına dayanan birçok yöntem bulunmaktadır. Yöntemlerin hemen 

hepsi PCR esasına göre çalıĢmaktadır. Bu yöntemlerin daha yaygın bir Ģekilde 

kullanılanları;  RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism; Restriksiyon 

Parça Uzunluk Polimorfizmi), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism; 

ÇoğaltılmıĢ Parça Uzunluk Polimorfizmi), Mikrosatelit (Microsatellite), SNP 

(Single nucleotide polymorphism; Tek Nükleotid Polimorfizmi) ve RAPD 

(Randomly Amplified Polymorphic DNA; Rasgele ÇoğaltılmıĢ Polimorfik 

DNA)’tır. Bu yöntemler geliĢmiĢ ülkelerde hayvan ıslahı ve genetiği alanında da 

kullanılmaya baĢlanmıĢ, hayvanlarda ırk içi ve ırklar arası genetik varyasyonlar 

belirlenmiĢtir. 
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DNA polimorfizm yöntemlerinden birisi olan çoğaltılmıĢ polimorfik DNA 

(Randomoliy Amplifed Polimorphic DNA-PCR; RAPD-PCR) yöntemi,nükleotid 

dizisi bilgisine gereksinim duyulmadan ve baz sıralanıĢında belirli bir ölçüt 

olmaksızın rastgele hazırlanan primerlerin (genelde 10 baz uzunluğunda), incelenen 

genomda simetriği olabilecek bölgelere yapıĢması ve bu bölgelerin PCR tekniğiyle 

çoğaltılması temeline dayanan RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA; 

Rasgele ÇoğaltılmıĢ Polirmorfik DNA), Williams ve ark., (1990) tarafından türler 

arası ve türler içi genetik varyasyonu DNA düzeyinde belirlemek amacıyla 

geliĢtirilen, rastgele primerler kullanılarak, PCR’da özgün DNA fragmentlerinin 

çoğaltılması esasına dayanan bir yöntemdir. Diğer polimorfizim yöntemlerine göre 

daha basit, göreceli olarak daha ucuz ve daha az iĢ gücü gerektirdiğinden yaygın 

olarak kullanılmaktadır. 

 

 RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA Rastgele ÇoğaltılmıĢ 

Polimorfik DNA) yöntemi (Williams ve ark., 1990), sığır (Kantanen ve ark., 1995; 

Cerit, 2001), keçi (Li ve ark., 2002; Sahin, 2005), tavuk (Wei ve ark., 1997; Sharma 

ve ark., 2001), hindi (Smith ve ark., 1996), bıldırcın (Yeğenoğlu, 1999; Sharma ve 

ark., 2000) ve koyun (Kantanen ve ark., 1995; Cushwa ve ark., 1996; Tahmoorespur 

ve ark., 2003) gibi birçok çiftlik hayvanı türlerinde genetik marker olarak 

kullanılmıĢtır. 

 

 Türkiye, sahip olduğu gen kaynakları yönünden dünyanın en zengin 

ülkelerinden birisidir. Gen kaynaklarının tanımlanması, korunması ve 

geliĢtirilmesine yönelik moleküler genetik çalıĢmaların yoğunlaĢtırılması 

gerekmektedir. Bu bağlamda yerli tavuklarımıza ait DNA düzeyindeki varyasyonun 

belirlenmesi, ülkemiz tavukçuluğunda gen kaynaklarımızın tanınması, korunması ve 

geliĢtirilmesi yönünden büyük bir önem arz etmektedir.  
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Bu çalıĢmanın amacı; ġanlıurfa yöresindeki yerli tavukların genetik 

çeĢitliliğini RAPD-PCR yöntemiyle araĢtırmak ve çiftlik hayvanlarımızdan yerli 

tavuklar ile ilgili moleküler genetik bilgi birikimine ve literatüre, gen kütüphanesine 

bilgi aktarımı yaparak katkı sağlamaktır. Köylerde çiftçiler tarafından ev ihtiyacını 

karĢılamak için farklı renk ve yapıda fenotiplere sahip tavuklar bulunmaktadır. 

Genetik varyasyon gösterdiği tahmin edilen bu tavukların orijini tam olarak 

bilinmemektedir. Bu çalıĢma ile gen kaynağı olarak popülasyonun genetik yapısı 

değerlendirilmeye çalıĢılmıĢtır. 
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2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR 

 

 

1960'lardan itibaren yaygın olarak kullanılmaya baĢlayan protein polimorfizmi 

çalıĢmaları, rekombinant DNA teknolojinin geliĢmesi ve PCR (polimeraz zincir 

reaksiyonu)’ın keĢfiyle yerini moleküler tekniklere bırakmıĢ durumdadır. Moleküler 

teknikler ile daha hızlı ve daha kesin sonuçlar alınmaktadır. Son yıllarda, çeĢitli 

moleküler teknikler (AFLP, RAPD, RFLP, Mikrosatelitler) geliĢtirilmiĢtir. 

 

Moleküler teknikler; biyoloji, ziraat, tıp, veteriner, ormancılık, balıkçılık gibi 

çalıĢma alanlarında yaygın olarak kullanılmaktadır. Moleküler tekniklerle, 

popülasyonlarda genetik yapının tespiti, markör destekli seleksiyon (MAS) 

çalıĢmaları, genetik haritalar, filogenetik analizler, ebeveyn ve cinsiyet tayini, bazı 

hastalıkların tanısı v.s. yapılmaktadır. 

 

2.1. Moleküler Teknikler (AFLP, RAPD, RFLP, Mikrosatelitler) 

 

2.1.1. AFLP (Amlified Fragment Length Polymorphism) 

 

Vos ve ark. (1995) tarafından geliĢtirilen AFLP teknikte, genomik DNA 

kesme enzimleri ile daha küçük fragmentlere bölünür. Kısa primerler dizayn 

edilerek bu fragmentlerden (adapter) PCR ile ön amplifikasyon yapılır. Daha sonra, 

bu ön amplifkasyon ürünlerinden, uzun primer kombinasyonları dizayn edilerek 

tekrar PCR ile amplifikasyon yapılır. Elde edilen PCR ürünleri jelde görüntülenerek 

değerlendirilir.  

 

2.1.2. PCR-RFLP (PCR-Restriction Fragment Leght Polymorphism) 

 

RFLP analizi, önceleri radyoaktif olarak iĢaretlenmiĢ problar kullanılarak 

(RFLPs) yapılırken günümüzde PCR'a dayalı olarak yapılmaktadır (PCR-RFLP).  

PCR ile çoğaltılan ilgili DNA molekülü, kesme enzimleri kullanılarak kesilir. 

Kesme enzimleri DNA’nın bilinen nükleotit dizilimlerini tanıyıp, spesifik olarak bu 

noktalardan keserler. Daha sonra kesilmiĢ DNA’nın agaroz jel üzerinde seperasyonu 
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yapılır. Kesme enzimleri tanıma sitelerinin bulunup bulunmamasına bağlı olarak 

allelik varyantlar agaros jelde görüntülenmekte ve genetik farklılık tespit 

edilebilmektedir (Özköse ve ark., 2002).  

 

2.1.3. Mikrosatelitler 

 

Mikrosatelitler (STR: short tandem repeat), kısa ardıĢık tekrarlanan dizinler 

olup genomda bulunan polimorf lokuslardır. Tekrarlanan bu baz dizileri 2-6 baz çifti 

uzunluğunda olup genom içerisinde mono, di, tetra nükleotid permütasyonların 

herhangi biri Ģeklinde ardıĢık olarak tekrarlanan kısa DNA segmentleridir (Bishop 

ve ark., 1994). Mikrosatelit DNA segmentlerin uzunluğu genel olarak 100-250 bp 

kadardır. Mikrosatelit markörlar, nükleer genoma dayalı populasyonlarda genetik 

çeĢitliliğin veya genetik iliĢkilerin araĢtırılmasında, genetik haritalamada ve QTL 

haritalamada yaygın olarak kullanılmaktadır.  

 

2.1.4. RAPD-PCR (Randomly Amlified Polymorphic DNA-PCR) 

 

RAPD-PCR (random amplified polymorphic DNA), kısa oligonükteotidler (10 

bp) dizayn edilerek polimeraz zincir reaksiyonu ile rasgele çoğaltılmıĢ DNA 

fragmentleri elde edilen bir genetik analiz yöntemidir (Williams ve ark., 1990). Bir 

primerin bağlama bölgesi bir bireyde vardır, diğer bireyde yoktur (dominant-resesif) 

esasına dayalı olarak polimorfizm taranır. Çok sayıda üretilen DNA fragmentleriyle 

genetik varyasyon hızlı ve kolay Ģekilde belirlenebilir  

 

 RAPD tekniğinin temel prensibi, ilgili olan türe ait genomik DNA üzerinde, 

nükleotid sıralamasında belirli bir ölçü olmadan rastgele hazırlanan primerlerin, 

değiĢik bağlanma sıcaklığında tesadüfi olarak, komplementeri olan hedef bölgelere 

yapıĢması ve bu bölgelerin PCR tekniği ile çoğaltılması esasına dayanmaktadır 

(Bardakçı, 2001). PCR tekniğiyle çoğaltılmıĢ bu DNA parçacıkları elektroforez 

tekniğiyle agaroz jelde birbirinden ayrılırlar, Elektriksel ortamda molekül 

büyüklüklerine göre sıralanan DNA parçacıkları daha sonra ethidium bromide ya da 
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radyoaktif maddelerle boyanarak ultraviole ıĢık altında görünür hale getirilir 

(Williams ve ark., 1990). 

 

2.1.4.1. Kanatlılarda RAPD-PCR çalıĢmaları 

 

 Lee ve Chang (1994) insan, sığır, keçi, domuz, köpek, sıçan, tavĢan, tavuk ve 

ördek gibi farklı türlerin tanımlanması amacıyla RAPD metodunu çalıĢmalarında 

kullanmıĢlardır. On nükleotidlik tek bir primer ve bir PCR programı kullanarak 

yaptıkları çalıĢmada bu türlere ait parmak izleri karĢılaĢtırılarak tür tanımlanmasında 

basit, hızlı ve hassas bir metot olan RAPD-PCR yöntemini kullanmıĢlardır.  

 

 Smith ve ark. (1996), 4 tavuk ırkı (Araucona, Rhode Island Red, White 

Leghorn ve White Plymouth Rock) ile 2 hindi popülasyonunda (rastgele yetiĢtirilen 

hindi popülasyonu ve ticari hindi popülasyonu) genetik iliĢkileri ve çeĢitliliği 

belirlemek için RAPD metodunu kullanmıĢlardır. ÇalıĢmada 60 primer kullanmıĢlar 

ve bu primerlerden 42 adet primeri, çalıĢmada materyal olarak kullandıkları 

popülasyonların en az birinde bir adet polimorfik bant verdikleri için tercih 

etmiĢlerdir. Kırk iki adet primerden 10 adedinin türe özgü fragment verdiklerini, 6 

adedinin ise popülasyon içi ve arasında genetik iliĢkiyi belirlemek amacıyla 

kullandıklarını bildirmiĢlerdir. 6 adet primer ile tavuk ırklarında bant paylaĢım 

frekansından hesaplanan popülasyon içi genetik benzerliği 0.70-0.83 değerleri 

arasında tahmin ederlerken, hindi popülasyonlarında 0.73 ile 0.77 olarak 

bulmuĢlardır. Türler arasındaki genetik uzaklığı türler içinden daha yüksek 

bulmuĢlar ve RAPD tekniğinin farklı kanatlı popülasyonları içinde ve arasında 

genetik iliĢkileri belirlemek için etkin bir yöntem olduğunu bildirmiĢlerdir. 

 

 Sharma ve ark. (2001) White Leghorn, Rhodes Island Red, Red Cornish, 

White Plymouth Rock tavuk ırkları ile yerli tavuk ırkı olan Kadaknath arasındaki 

genetik çeĢitliliği tespit etmek amacıyla toplam 50 primeri çalıĢmada denemiĢler ve 

12 primerin polimorfik bant verdiğini tespit etmiĢlerdir. Bu primerler ile hesaplanan 

popülasyon içi polimorfizm oranı ve genetik benzerlik değerlerini 0.81—0.96 

arasında tahmin etmiĢlerdir. Bant paylaĢım oranından hesaplanan popülasyon içi 
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genetik benzerlik değeri en düĢük olan tavuk ırkı Kadaknath (0.81) olurken, diğer 

kültür ırklarında popülasyon içi genetik benzerlik değerleri daha yüksek 

bulunmuĢtur. En yüksek popülasyon içi genetik benzerlik değerini ise White 

Leghorn tavuk ırkında (0.96) tespit etmiĢlerdir. ÇalıĢmada ırklar arasında genetik 

benzerlikleri en yüksek olan ırklar Rhodes Island Red ile Kadaknath et ırkları 

arasında (0.945), en düĢük olan ırklar ise White Leghorn ile Red Cornish ırkları 

arasında (0.778) tespit edilmiĢtir. White Leghorn tavuk ırkı ise diğer ırklar ile 

genetik benzerliği en düĢük olan ırk olmuĢtur. Dolayısıyla RAPD tekniğinin çeĢitli 

tavuk ırkları arasında polimorfizmi belirlemek ve popülasyon çalıĢmalarında baĢarılı 

bir Ģekilde etkinliği olduğunu göstermiĢlerdir. 

 

 Romanov ve Weigend (2001), RAPD markerleri kullanarak: Ukrayna ve 

Almanya'da bulunan 5 tavuk ırkına ait genetik polimorfizm araĢtırmıĢlardır. 

Ukrayna popülasyonunun orta düzeyde genetik varyasyona, Almanya 

popülasyonunun ise daha basit bir düzeyde genetik varyasyona sahip olduğu 

belirlenmiĢtir. Sonuç olarak bu çalıĢmada da RAPD markerlerinin basit ve hızlı bir 

moleküler araç olduğu belirtilmiĢtir. 

 

 Ġvgin ve Bilgen (2002), yaptıkları çalıĢmada, RAPD tekniğini kullanarak 

kanatlı saf hatları arasındaki genetik benzerlikleri ve uzaklıkları araĢtırmıĢlardır. 

ÇalıĢmalarında 4 yumurtacı 3 etçi saf hat kullanmıĢlardır. RAPD analizlerinde 

toplam 35 primer kullandıkları ve bunlardan 23 primer ile elde edilen bantlarla 

genetik benzerlikleri hatlar arasında 0.644 ile 0.853 olarak hesaplamıĢlardır.  

 

 Ahmed Ali ve ark. (2003) RAPD tekniği ile 5 Mısır yerli tavuk hattında 

(Anshas, Silver Montazah, Mandarah, Baheij ve El-Salam) yumurta ve et verim 

özellikleri ile genetik benzerlik arasındaki iliĢkileri tespit etmek amacıyla 6 

oligonükleotit primer kullanarak çalıĢmıĢlardır. ÇalıĢmada yumurta verim yönlü 

hatlar (Anshas, Silver Montazah, Mandarah) arasındaki genetik benzerliği 0.724-

0.854 değerleri arasında, et verim yönlü hatlar arasındaki genetik benzerliği ise 

0.869 olarak tespit etmiĢler ve RAPD metodunun tavuk hatları arasındaki genetik 
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benzerliği ve iliĢkileri belirlemek için kullanılabilecek potansiyel bir araç olduğunu 

bildirmiĢlerdir. 

 

 Okumus and Kaya (2005), yaptıkları çalıĢmada, Ankara Tavukçuluk 

AraĢtırma Enstitüsü'ndeki 10 tavuk hattında (RIR I, RIR II, Barred I, Barred II, 

Colombian Rock, Line-54, Blue Line, Maroon Line, Black Line and Brown Line), 

12 primer kullanarak RAPD-PCR yöntemiyle genetik benzerliği araĢtırmıĢlardır. 

Genetik benzerlikleri en yüksek ve en düĢük sırasıyla, Barred I ve Maroon Line 

hatları arasında 0.3773 olarak, Colombian Rock ve Barred II arasında ise 0.0899 

olarak bulmuĢlardır. 

 

 Yeğenoğlu (1999), RAPD yöntemi ile Japon bıldırcınlarının (Coturnix 

coturnix japonica) DNA parmak izlerini çıkarmak amacıyla 8 primer kullanarak 

yaptığı çalıĢmada, bıldırcın popülasyonu içindeki bu primerler bakımından genetik 

benzerliği 0.35, polimorfizm oranını ise 0.65 olarak tespit etmiĢtir. 

 

  Sharma ve ark. (2000), RAPD yöntemi ile 6 bıldırcın hattında (HBW-yüksek 

canlı ağırlığa sahip bıldırcın hattı, WES-beyaz yumurta kabuğuna sahip bıldırcın 

hattı, KLQ, MTQ, JLQ ve SLQ) popülasyon içi ve arası genetik çeĢitliliği tespit 

edebilmek için toplam 6 primer kullanmıĢlar ve bu primerlerden 60 adet bant elde 

etmiĢlerdir. AltmıĢ bandın 19’unun polimorfik olduğunu (polimorfizm oranı %31.7) 

bildirmiĢlerdir. Popülasyon içi genetik benzerlik değerlerinin 0.749-0.815 arasında, 

popülasyonlar arası genetik benzerlik değerlerinin ise 0.709-0.808 arasında 

değiĢiklik gösterdiğini bildirmiĢler ve RAPD metodunun genetik iliĢkileri 

belirlemek için etkili bir yöntem olduğunu belirtmiĢlerdir. 

 

 Huang ve ark. (2003), hayvanların tür tanımlamasında RAPD parmak izini 

temel alarak: yaptıkları çalıĢmada, devekuĢu, Tayvan tavukları,  Aboracres broyleri, 

leghorn, bıldırcın,  kumru, Beltville ırkı hindiler, sülün, kaz, ördek, Holstein ve 

Landrace domuzların genomik DNA örnekleri, rastgele primerler yardımıyla 

çoğaltılmıĢtır. Aynı türler aynı primer ile çalıĢılmıĢtır, temel bantların tümü benzer 

sonuçlar göstermiĢtir. 
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3. MATERYAL ve YÖNTEM 

 

 

3.1. DNA materyali 

 

 Bu çalıĢmada DNA materyalini, ġanlıurfa Yöresindeki yerli köy tavuklardan 

izole edilen ve Hayvansal Biyoteknoloji Laboratuvarı’nda muhafaza edilen DNA 

örnekleri oluĢturmuĢtur.  

 

Tavuklardan DNA izolasyon kiti (GeneJET Whole Blood Genomic DNA 

Purification Mini Kit #K0781, Thermo) kullanılarak genomik DNA izole edilmiĢtir.  

 

3.2. Moleküler ÇalıĢmalar 

 

3.2.1. RAPD-PCR analizi 

 

ÇalıĢmada kullanılacak primerler ili ilgili bilgiler Çizelge 3.1.’de verilmiĢtir. 

 
Çizelge 3.1. RAPD primerleri 

 

Sıra Adı Sekans (5’ to 3’) bp Tm 
(
o
C) 

GC oranı 
(%) 

1 RAPD-OPE-01 CCCAAGGTCC 10 34 70 

2 RAPD-OPE-02 GGTGCGGGAA 10 34 70 

3 RAPD-OPE-05 TCAGGGAGGT 10 32 60 

4 RAPD-OPE-06 AAGACCCCTC 10 32 60 

5 RAPD-OPA-16 AGCCAGCGAA 10 32 60 

6 RAPD-OPA-18 AGGTGACCGT 10 32 60 

7 RAPD-OPA-19 CAAACGTCGG 10 32 60 

8 RAPD-OPA-20 GTTGCGATCC 10 32 60 

 

 Polimeraz zincir reaksiyonu tekniği ile çoğaltılmasında kullanılacak PCR 

karıĢımı Çizelge 3.2.’de gösterilmiĢtir. Bu bileĢenlerin tümü belirtilen miktarlarda 

kuru buz üzerindeki 0.2 ml’lik PCR ependorf tüpleri içerisinde hazırlandıktan sonra, 

PCR Ģartları önceden programlanmıĢ PCR cihazına yerleĢtirilmiĢtir. ÇalıĢılan gen 

bölgesinin polimeraz zincir reaksiyonu tekniği ile çoğaltılmasında kullanılan PCR 

amplifikasyon Ģartları Çizelge 3.3.’de verilmiĢtir. PCR çalıĢmaları gradient özelliğe 

sahip Boeco (Germany) marka thermocycler cihazda yapılmıĢtır. 
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Çizelge 3.2. PCR karıĢımı 

 

Bileşenler Konsantrasyon Miktar 

Kalıp DNA 20-30 ng/l 1.0 l 

PCR Buffer 10X 2.0 l 

RAPD Primer 20 pmol/l 1.0 l 

dNTP mix 1.0 nM 1.0 l 

Taq DNA polimeraz 5U/l 0.5 l 

dH2O  15.0 l 

Toplam  20.0 l 

 

 
Çizelge 3.3. PCR amplifikasyon Ģartları 

 

 

Çoğaltılacak PCR ürünlerinin görüntülenmesinde %2’lik agaroz jel 

kullanılmıĢtır (2 g agarose/100 ml 1XTBE). PCR jellerinin koĢturulmasında marker 

olarak 100 bp’lik ladder (Fermentas) kullanılmıĢtır. 

 

3.2.2. RAPD bantlarının değerlendirilmesi ve genetik analizler 

 

Jeldeki bantların uzunlukları boy markörüne göre (100 bp) belirlenmiĢ ve 

jeldeki bantların varlığına göre bant varsa 1 yoksa 0 verilerek veri matrisi 

oluĢturularak değerlendirme yapılmıĢtır.  

 

Hesaplamalar, POPGEN32 Ver. 1.33 (Yeh, 1999) paket programında 

yapılmıĢtır. Popülasyonlar için UPGMA (Unweighted pair method with arithmetic 

mean) metoduna göre dendogram oluĢturulmuĢtur. Genetik dendrogram ve örnekler 

arasındaki genetik uzaklık değerleri web tabanlı Dendro-UPGMA programıyla 

belirlenmiĢtir.  

 

 

 

Döngü işlemi Sıcaklık (C) Döngü sayısı Süre 

Ön denaturasyon 95 1 4 dakika 

Denatürasyon 94  
35 

60 saniye 

Yapışma (Tm) 32-35 60 saniye 

Sentez 72 2 dakika 

Son uzama 72 1 10 dakika 

Bekleme 4     
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Bireyler arasındaki genetik benzerlik (Fxy) eĢitlik 3.1’de verilmiĢtir (Nei ve Li, 

1979). 

 

 
(3.1) 

 

Formüldeki;   

Fxy : Genetik benzerlik 

Mxy: Ġki birey arasında ortak RAPD bant sayısı, 

Mx : Birinci bireyin toplam RAPD bant sayısı, 

My : Ġkinci bireyin toplam RAPD bant sayısı olmaktadır. 
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4. ARAġTIRMA BULGULARI ve TARTIġMA 

 

 

4.1. Moleküler Analiz Bulguları 

 

4.1.1. Genomik DNA izolasyonu  

 

ġanlıurfa yöresindeki yerli tavuklardan genomik DNA izole edilmiĢtir. Ġzole 

edilen DNA’ların agaroz jel görüntüsü sırasıyla ġekil 4.1.'de verilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.1. Tavuklardan izole edilen (01-18) DNA’lar (1kb ladder) 

 

4.1.2. RAPD-PCR Sonuçları 

 

Ġzole edilen DNA örneklerinden RAPD primerler kullanılarak PCR 

amlifikasyon çalıĢmaları yürütülmüĢtür. Tavuk DNA örneklerinde tespit edilen 

RAPD bantlar ġekil 4.2.'de verilmiĢtir. RAPD primerlerden OPE-01, OPA-16, OPE-

06 ve OPA-20 polimorfik bantlar elde edilmiĢtir. OPE-05 primeri ile tüm örneklerde 

benzer bant paternleri göründüğünden polimorfizm tespit edilememiĢtir. Diğer 

primerlerden OPE-02, OPA-018 ve OPA-19 tüm örneklerde üretilen bantlar 

değerlendirmeye alınacak Ģekilde yeterli bantlar görülmemiĢtir. 

 

OPE-01 primeri ile yaklaĢık 400-1200 bp aralığında 3 allel (OPE-01-1, OPE-

01-2, OPE-01-3) ve toplam 47 bant tespit edilmiĢtir. OPE-01 primeri allel 

frekansları Çizelge 4.1.’de verilmiĢtir. Burada OPE-01-1’in 0 allel frekansı 0.6236, 

1 allel frekansı 0.3764 olarak hesaplanmıĢtır.  
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OPA-016 primeri ile yaklaĢık 200-1500 bp aralığında 4 allel (OPA-16-1, 

OPA-16-2, OPA-16-3, OPA-16-4) ve toplam 63 bant tespit edilmiĢtir. OPA-016 

primeri allel frekansları Çizelge 4.1’de verilmiĢtir. Burada OPA-16-3 ve OPA-16-

4’nın 0 allel frekansları sırasıyla 0.5774 ve 0.4226, 1 allel frekansları ise 0.4082 ve 

0.5918 olarak hesaplanmıĢtır.  

 

OPE-06 primeri ile yaklaĢık 800-1500 bp aralığında 3 allel (OPE-06-1, OPE-

06-2, OPE-06-3) ve toplam 28 bant tespit edilmiĢtir. OPE-06 primeri allel 

frekansları Çizelge 4.1.’de verilmiĢtir. Burada OPE-06-3’nın 0 allel frekansı 0.2357, 

1 allel frekansı ise 0.7043 olarak hesaplanmıĢtır.  

 

OPA-020 primeri ile yaklaĢık 500-1200 bp aralığında 3 allel (OPA-020-1, 

OPA-020-2, OPA-020-3) ve toplam 40 bant tespit edilmiĢtir. OPA-20 primeri allel 

frekansları Çizelge 4.1.’de verilmiĢtir. Burada OPA-020-1, OPA-020-2, OPA-020-

3’nın 0 allel frekansları sırasıyla; 0.5270, 0.6667 ve 0.6236, 1 allel frekansları ise 

0.4730, 0.3333 ve 0.3764 olarak hesaplanmıĢtır.  

 

OPE-05 primeri ile yaklaĢık 600-2000 bp aralığında 4 allel (OPE-05-1, OPE-

05-2, OPE-05-3, OPE-05-4) ve toplam 72 bant tespit edilmiĢtir. Tüm örneklerde 

benzer bantlar göründüğünden OPE-05 primeri ile polimorfizm tespit edilememiĢtir. 

 

Tavuklarda genetik hesaplamalar için OPE-01, OPA-16, OPE-06 ve OPA-20 

primerlerine ait polimorfik bantlar ile veri matriksi oluĢturulmuĢtur. Ġlgili primerlere 

ait allellerin; gözlenen allel sayısı (na), allellerin etkili sayısı (ne), gen çeĢitliliği (h) 

ve Shannon bilgi indeksi (I) değerleri hesaplanmıĢ ve Çizelge 4.2.’de verilmiĢtir. 

Tavuk popülasyonu için, gözlenen allel sayısı (na), allellerin etkili sayısı (ne), gen 

çeĢitliliği (h) ve Shannon bilgi indeksi (I) ortalama değerleri sırasıyla; 

1.5385±0.1224, 1.4627±0.1079, 0.2472±0.0567 ve 0.0827 olarak bulunmuĢtur. 
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ġekil4.2. RAPD primerlere ait bantlar 

 

 

 

RAPD-OPE-01 

 

RAPD-OPE-02 

 

RAPD-OPE-05 

 

ġekil 4.2. RAPD-OPE-06 

 

 RAPD-OPA-016 

 

RAPD-OPA-020 

 

RAPD-OPA-018 

 

RAPD-OPA-019 
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Çizelge 4.1. Tavuklarda tüm lokuslar için allel frekansları 

 

Primerler Bant Sayısı 
Frekanslar 

Allel 0 Allel1  

OPE-01 OPE-01-1 0.6236 0.3764 

 OPE-01-2 - 1.0000 

 OPE-01-3 - 1.0000 

OPA-16 OPA-16-1 - 1.0000 

 OPA-16-2 - 1.0000 

 OPA-16-3 0.5774 0.4082 

 OPA-16-4 0.4226 0.5918 

OPE-06 OPE-06-1 - 1.0000 

 OPE-06-2 - 1.0000 

 OPE-06-3 0.2357 0.7643 

OPA-20 OPA-20-1 0.5270 0.4730 

 OPA-20-2 0.6667 0.3333 

 OPA-20-3 0.6236 0.3764 

 

Çizelge 4.2. Tavuklarda tüm lokuslar için genetik çeĢitlilik istatistiği  

 

           ============================================ 

           Lokus            n        na            ne           h             I         
           ========================================== 

 OPE-01-1     18    2.0000    1.8848    0.4694    0.6623 
 OPE-01-2     18    1.0000    1.0000    0.0000    0.0000 
 OPE-01-3     18    1.0000    1.0000    0.0000    0.0000 
 OPA-16-1     18    1.0000    1.0000    0.0000    0.0000 
 OPA-16-2     18    1.0000    1.0000    0.0000    0.0000 
 OPA-16-3     18    2.0000    1.9533    0.4880    0.6811 
 OPA-16-4     18    2.0000    1.9348    0.4832    0.6762 
 OPE-06-1     18    1.0000    1.0000    0.0000    0.0000 
 OPE-06-2     18    1.0000    1.0000    0.0000    0.0000 
 OPE-06-3     18    2.0000    1.5632    0.3603    0.5461 
 OPA-20-1     18    2.0000    1.9942    0.4985    0.6917 
 OPA-20-2     18    2.0000    1.8000    0.4444    0.6365 
 OPA-20-3     18    2.0000    1.8848    0.4694    0.6623 

 
           Ort.               18    1.5385    1.4627    0.2472    0.3505 
           St. Sap.                0.5189    0.4574    0.2405    0.3395 

============================================= 

           (na: gözlenen allel sayısı, ne: allellerin etkili sayısı, h:gen çeĢitliliği, I: Shannon bilgi indeksi) 

           Polimorfik lokus sayısı : 7 

           Polimorfik lokus : %53.85 
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Tavuk popülasyonuna ait genetik uzaklık değerleri Çizelge 4.3.’te verilmiĢtir. 

Genetik uzaklıklar 0.000-0.615 arasında hesaplanmıĢtır. Çizelge 4.3. incelendiğinde, 

Genetik uzaklıklar bakımından tavuklar arasında genetik varyasyon olduğu 

görülmektedir. 

 
Çizelge 4.3. Tavuklar arasında genetik uzaklıklar 

 

 
 

Tavuk popülasyonuna ait genetik uzaklık değerleri ile oluĢturulan UPGMA 

genetik ağacı ġekil 4.2.’de verilmiĢtir. ġekil 4.2. incelendiğinde; {a12}, {a2-a3-a4-

a1-a10}, {a16-a14-a15-a5-a13-a6}, {a17-a7-a18-a8}, {a11-a9} Ģeklinde 5 kümeye 

ayrıldığı görülmektedir. 
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ġekil 4.3. Tavuklarda UPGMA ağacı 
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5. SONUÇLAR ve ÖNERĠLER 

 

 

Bu çalıĢmada, ġanlıurfa yöresindeki köy tavuklarının genetik yapıları RAPD-

PCR tekniği belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. ÇalıĢmanın hayvan materyalini, ġanlıurfa ve 

yöresinde yetiĢtirilen köy tavukları oluĢturmuĢtur. Tavuklardan genomik DNA 

izolasyonu için kan örnekleri toplanmıĢ ve tüm örneklerden genomik DNA izole 

edilmiĢtir. Tavuk DNA örneklerinde RAPD primerleri, polimeraz zincir reaksiyonu 

tekniği ile çoğaltılmıĢtır. RAPD primerlerinin bant paternine göre veri seti 

oluĢturulmuĢtur. Ġlgili primerlere ait allellerin; gözlenen allel sayısı (na), allellerin 

etkili sayısı (ne), gen çeĢitliliği (h) ve Shannon bilgi indeksi (I) değerleri 

hesaplanmıĢtır. Tavuk popülasyonu için, gözlenen allel sayısı (na), allellerin etkili 

sayısı (ne), gen çeĢitliliği (h) ve Shannon bilgi indeksi (I) ortalama değerleri 

sırasıyla; 1.5385±0.1224, 1.4627±0.1079, 0.2472±0.0567 ve 0.0827 olarak 

bulunmuĢtur. 

 

Tavuklarda genetik yapının araĢtırılmasında RAPD primerlerinin 

polimorfizmine göre genetik analizler yapılmıĢtır. Temel genetik analizler; genetik 

iliĢkileri göstermek amacıyla UPGMA (Unweighted Pair Group Method with 

Arithmetic mean) yöntemi kullanılarak yapılmıĢtır.  

 

Tavuklar arasında genetik uzaklıklar 0.000-0.615 arasında hesaplanmıĢtır. 

UPGMA genetik ağaçta, RAPD tekniğine göre tavuklar arasında genetik iliĢkiler 

bakımından beĢ farklı küme görülmüĢtür. 

 

Sonuç olarak, ġanlıurfa yöresi yerli tavuklarda RAPD-PCR tekniği ile 

polimorfizm ve genetik iliĢkiler belirlenmiĢtir. AraĢtırma sonuçlarının, tavuklar 

üzerinde yapılan genetik çalıĢmalara katkı sağlaması beklenmektedir. Ayrıca, 

çalıĢma sonuçlarının genetik polimorfizm ve biyoçeĢitlilik çalıĢmaları ile ulusal 

genetik kaynakları koruma stratejilerine katkı sağlaması düĢünülmektedir. 
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Türkiye zengin biyoçeĢitliliğe sahip nadir ülkelerden biridir ve ayrıca 

arkeolojik ve moleküler genetik çalıĢmalar ile sığır, koyun ve keçi gibi önemli çiftlik 

hayvanlarının evcilleĢtirilme merkezi olarak gösterilmektedir. Bununla beraber yerli 

çiftlik hayvanlarımızda moleküler tekniklerle genetik karakterizasyon çalıĢmalarına 

yönelik araĢtırmalar yoğunlaĢtırılmalıdır. Hayvan popülasyonlarında moleküler 

tekniklerle genetik polimorfizm ve genetik iliĢkilerin belirlenmesi, verim-belirteç 

gen iliĢkilerinin belirlenmesi ve bu iliĢkilerin uygulamaya aktarılması ile 

hayvancılığın geliĢtirilmesi mümkün olabilecektir. 
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