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Comparative analysis of microsatellite loci in chicken and pigeon

Öz

Amaç: Bu çalışmanın amacı, tavuk mikrosatellit markörleri-
nin güvercin (Columba livia) genetik çalışmaları için kullanı-
labilirliğinin araştırılmasıdır.

Gereç ve Yöntem: Toplam 100 adet tavuk mikrosatellit mar-
körü tavuk bağlantı haritalarından seçildi. Güvercin ve pozi-
tif kontrol olarak tavuk DNA’sı kullanılarak polimeraz zincir 
reaksiyonu (PZR) ile spesifik genom bölgeleri çoğaltıldı. PZR 
ürünleri kapiller elektroforez ile ayrıştırıldı ve allel genotip-
leri tespit edildi. Pilot bir çalışma ile 24 adet pozitif mikrosa-
tellitin genel populasyon parametrelerinden allel sayısı (Na), 
gözlenen (Ho) ve beklenen (He) heterezigotluk ile Hardy-
Weinberg Dengesi’nden (HWE) sapma değerleri güvercin 
populasyonunda değerlendirildi.

Bulgular: Toplam 48 mikrosatellit lokusu güvercin DNA’sında 
(%48) PZR ile yükseltgenmiştir. Pilot çalışma kapsamında 24 
lokusun ortalama allel sayısı 2.5 olup allel sayısı 1-5 arasında 
değişmektedir. Toplam 60 farklı allel tespit edilmiştir. Ho ve 
He değerleri sırasıyla 0.000-1.000 ve 0.000-0.698 arasında 
değişmektedir.

Öneri: Genel olarak gözlenen allel sayısı ve polimorfizm de-
ğerleri düşük olmasına rağmen, tavuk mikrosatellit lokusla-
rının güvercin genetik çalışmalarında kullanılabileceği kana-
atine varılmıştır.

Anahtar kelimeler: Güvercin, tavuk, mikrosatellit markör, 
polimorfizm

Abstract

Aim: The aim of this study is to investigate utilization of chic-
ken microsatellite loci in genetic studies of pigeon (Columba 
livia) populations.

Materials and Methods: A total of chicken 100 microsatel-
lite markers were selected from chicken linkage maps. DNAs 
of pigeons and a chicken as a positive control were used to 
amplify specific genomic regions by polymerase chain reac-
tion (PCR). The resulting PCR products were separated by 
capillary electrophoresis and allele genotypes were deter-
mined. In a pilot study, general population parameters inc-
luding number of allele (Na), observed (Ho) and expected 
(He) heterozygosities and deviation from Hardy-Weinberg 
Equilibrium (HWE) were calculated for 24 positive loci in a 
pigeon population.

Results: A total of 48 microsatellite loci were amplified 
(48%) in pigeon DNA and expected PCR products were ob-
served. In the pilot study, alleles numbers varied 1-5 and 
mean Na was 2.5 for 24 loci. A total of 60 different alleles 
were determined. Ho and He values were observed as 0.000-
1.000 and 0.000-0.698, respectively.

Conclusion: Although Na and polymorphism levels were lo-
wer in general, results of this study suggested that chicken 
microsatellite loci can be used in genetic studies of pigeons.

Keywords: Pigeon, chicken, microsatellite marker, poly-
morphism
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Giriş

Tavuk gen haritalama çalışmalarının başlangıcı (Hutt 1936) 
eski olmasına rağmen, ilk bağlantı (linkage) haritası (Bidgo-
od ve Somes 1993) yalnızca 44 morfolojik, immünolojik ve 
biyokimyasal markörü kapsamaktadır. Compton (C), East 
Lansing (EL) ve Wageningen/Euribrid (WAU) referans po-
pulasyonları ve tavuk bağlantı haritaları oluşturulmuştur 
(Bumstead ve Palya 1992, Levin ve ark 1994, Groenen ve ark 
1998). Ekonomik önemi olan diğer türler ile karşılaştırıldığı 
zaman, tavuk genom çalışmalarında daha yavaş bir ilerleme 
gözlenmiştir. Bunun nedeni olarak, kullanılabilir markör 
sayısının azlığı ve mikrokromozomlar nedeniyle çok sayıda 
bağlantı grubunun bulunması gösterilmektedir (Reed ve ark 
2000, Kayang ve ark 2002). Uluslararası bir projede C, EL ve 
WAU bağlantı gen haritalarının verileri birleştirilerek çözü-
nürlük ve kapsamını artırmak için oluşturulan konsensüs 
gen haritası 1889 markörü kapsamaktadır. Bu markörlerin 
350 tanesi genler ile ilintilidir (Groenen ve ark 2000). 

Amerika Birleşik Devletleri Ulusal İnsan Genomunu Araştır-
ma Enstitüsü (NHGRI) tarafından tavuk genom projesinin ilk 
taslağı 1 Mart 2004 tarihinde araştırmacıların kullanımına 
açılmıştır (Anonim 2004). Tavuk genomununda benzer sa-
yıda gen bulunmasına rağmen memeli hayvanların geno-
munun yalnızca %40 büyüklüğündedir. Tavuk genomunda 
tekrar dizilimlerinin oranı az, intronlar nispeten daha kısa 
bulunmuştur (Burt ve ark 1999, Schmutz ve Grimwood 
2004). Tavuk ekonomik önemi yanında, genomunun daha az 
kompleks yapıda olması, yeterli markör yoğunluğu ve genom 
bilgisinin mevcudiyeti gibi özelliklerinden dolayı kanatlıların 
genetik ve biyolojik çalışmaları için iyi bir model organizma 
olarak kabul edilmektedir.

Mikrosatellitler (Weber ve May 1989), 1-6 baz çifti (bç) 
tekrar motifleri (yaygın olarak GT/CA) olup prokaryot ve 
ökaryot genomlarda bulunmaktadır. Motiflerin sayısı bir po-
pülasyonun bireyleri hatta homolog kromozomlar arasında 
dahi farklı olabilir. Mikrosatellitler yüksek oranda polimor-
fik olup, ko-dominant özelliğine sahiptir. Tüm genoma 30-
40000 bç sıklığında yayılmışlardır. Polimeraz zincir reaksi-
yonu (PZR) ve kapiller elektroforez teknolojisine uygunluğu 
kolay ve hesaplı genotipleme işlemlerine olanak sağlamakta-
dır. Mikrosatellit markörler kanatlı ve diğer organizmaların 
gen haritalama, hastalık ve verimleri kontrol eden kromo-
zom ve genom bölgelerinin tanımlanması, DNA düzeyinde 
ebeveyn tayini, adli tıp ve filogenetik çalışmalarında yaygın 
olarak kullanılmaktadır (Özşensoy ve Kurar 2012).

Barış, huzur ve bereketin sembolü olarak kabul edilen gü-
vercin (Columbia livia), gıda, haberleşme ve sportif amaçlı 
kullanılmaktadır. Dünyada yaygın olarak bulunan güvercinin 
insan kültürüne tam olarak ne zaman kazandırıldığı bilinme-
mektedir (Yılmaz ve Ertuğrul 2012). Ancak farklı fenotipik 
özelliklere göre çok sayıda (>300) tanımlanmış güvercin ırkı 

bulunmaktadır. Farklı renk, iskelet yapısı, fizyolojik ve dav-
ranış özelliklerinin genetik düzeyde araştırılmasına gereksi-
nim bulunmaktadır (Anonim 2014). Güvercin genetik çalış-
maları oldukça sınırlı olup bu amaç için yeterli mikrosatellit 
lokusu (Traxler ve ark 2000, Ando ve ark 2011, Mukesh ve 
Sathyakumar 2011) henüz güvercin genomunda tanımlan-
mamıştır.

Mikrosatellit markörler tercih edilen markör sistemi olma-
sına rağmen bazı genetik çalışmaların gerçekleştirilebilmesi 
için tüm genomu temsil eden yüzlerce lokusa ihtiyaç bulun-
maktadır. Markörlerin geliştirilmesinde mikrosatellit bölge-
sinin DNA dizilim bilgisine gereksinim vardır. Bu durum, bazı 
türler için çoğu zaman mümkün değildir. Bu problemin çö-
zümünde filogenetik olarak yakın türlerin markör sistemleri 
kullanılabilir (Primmer ve ark 1996, Fields ve Scribner 1997, 
Hanotte ve ark 1997, Petren 1998, Kayang ve ark 2002, Hor-
banczuk ve ark 2007). 

Bu çalışmada, tavuk mikrosatellit DNA markörlerinin güver-
cin genetik çalışmalarında kullanılabilirliğinin araştırılması 
amaçlanmıştır.

Gereç ve Yöntem

Toplam 12 adet güvercin ve pozitif kontrol olarak 1 adet ta-
vuktan K3-EDTA’lı kan örnekleri alındı. Tam kan örneklerin-
den 5 µL, 1.5 mL eppondorf tüpüne aktarılarak üzerine 95 µL 
ddH2O eklendi ve standart fenol/kloroform yöntemi (Samb-
rook ve ark 1989) kullanılarak DNA izolasyonu gerçekleş-
tirildi. DNA örneklerinin miktarı ve kalitesi %0.8 agaroz jel 
elektroforez ve 260/280 nm UV’de kontrol edildi.

Mikrosatellit markörleri (Tablo 1) tavuk bağlantı gen harita-
sı ve literatürden (Groenen ve ark 2000, Bulut ve ark 2013) 
alındı. Her lokus kapiller elektroforeze uygun olarak WELL-
RED (D2, D3 ve D4) ile işaretlendi. 

Polimeraz zincir reaksiyonunda 1xMg++ free PCR buffer (Fer-
mentas), 200 mMol dNTP (Fermentas), 1.5 mMol MgCl++, 
0.375 U Taq polimeraz (Fermentas), 5 pMol her bir primer 
çifti (Tablo 1) ve 50 ng template DNA kullanıldı. Her bir PZR 
reaksiyonu toplam 15 µL hacimde hazırlandı. MJ Research 
PTC-200 Thermal Cycler ve touchdown PZR (Don ve ark 
1991) profili kullanılarak 95°C’de 4 dakika denatürasyon 
sağlandıktan sonra I. aşamada 16 döngü için 94°C‘de 30 sa-
niye denatürasyon, primerlerin ideal bağlanma noktasının 
sağlanması için 60°C‘den başlayarak her bir döngüde 0.5°C 
düşürülen ve 30 saniye süren annealing ve 72°C’de 30 sani-
ye elongasyon sağlandı. II. aşamada 94°C‘de 30 saniye dena-
türasyon, 52°C‘de 30 saniye annealing ve 72°C‘de 30 saniye 
elongasyon olacak şekilde toplam 25 döngü kullanıldı. Tam 
adenilizasyon için örnekler 72°C’de 10 dakika tutuldu. 

Farklı işaretli PZR ürünleri birleştirilerek havuz sistemi oluş-
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Lokus

HUJ0001

GCT0006

MCW0106

ADL0019

ADL0234

UMA1.125

ADL0150

MCW0101

ADL0251

LEI0217

UMA1.117

UMA1.019

LAMP1

MCW0145

ADL0101

ADL0238

MCW0082

ADL0152

ADL0185

MCW0065

LEI0089

MCW0039

BCL2

ADL0267

LEI0147

ADL0114

LEI0070

ADL0146

MCW0157

MCW0169

MCW0083

ADL0370

ADL0155

ADL0127

ADL0115

ADL0306

GCT0053

ROS0305

ADL0203

MCW0005

ADL0266

LEI0094

LEI0081

Kromozom

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

3

3

3

3

3

3

3

3

3

4

4

4

4

4

Forward

ctttgttaacacctactgca

atttcctattcccctctc

ggcaactaagttgtggactg

tgctgcctagaccagttcaa

ctggacgcgtgaaaaagttc

ccagcatgtgattcccaagt

atgccaagcattacagaagc

gtttgtttgcatctgtagtctg

tttggcttagggtgatgctg

gatgactgagagaaataacttg

ttagaatgcactggacacag

acactggcaggcgtgcttag

gcgttgagtgagaggagcga

actttattctccaaatttggct

ccccaaggagaactgattac

aaacccaaacaaaagcagac

gatctttaaggggaaagatat

agattagtgcagatcatcca

catggcagctgactccagat

tcagcaacagaagtgaagggcaat

gatccaggtggctctaacacg

cattggactgagatgtcactgcag

tcgcaccgttaagttacacc

aaacctcgatcaggaagcat

tcaggcctcttgaactcagg

ggctcataactacctttttt

tgcggagagcaattagtctgc

tgcttcctacccattctcct

gtgtgatgtaggccagatgtc

gatcccacttgttaagaagtg

gcctttcacccatcttactgt

acagatatcaaacttccaag

ggtccgactgaaagcattat

gaaccagcaattatattaaata

ggatgagaagaagaaaggca

gttactgtatcttggctcat

catcagcatcagcgttgttt

aatagatcccttggctacac

acccctccccatctcactgc

acctcctgctggcaaataaattgc

aatgcattgcaggatgtatg

gatctcaccagtatgagctgc

acttaccttttcttagctactg

Reverse

tccggcttatacagagcaca

ccagaaaacatcaccaac

gcagcattcagtgggataat

tctgctgggattatgtgtca

ccctggggctccctcagcac

agtgtttccaggggcaagga

cctgcagcacctttatctct

ccatattctgttagaaagtagag

cgtgctccacacaggaatgt

aaattactgaggcacaggag

Tgttcttttgagggatgatt

gcttgaggacaggggtcagg

caacccgcggagagcgctat

aaacacaatggcaacggaaac

gaaaagtgaaaacgcaaaca

gctcctcataagcaaaatgc

cttttgatgcctctccatttc

tgttttgccatttcagaagc

agcgttacctgttcgtttgc

caggcattacttcaataacgaggc

ttagctcctgcttgtcactgc

acatttgtctaatggtactgttac

agcatcaaagcgtcgcgttc

gttattcaaagccccaccac

gctattaagatacctcagctc

gctctacattccttcagtca

ggaaaacaatcactgcctcg

gacctgcattgtcagtgacc

gtgctgcattctgccaatagg

cctgaccttactgagcttgga

tacatttcagaaggaatgttgc

aatatctatgctgaaatgtg

ttaagactgaagccaaccag

ttaacacaaaagaaccaggcag

caatggtggttcaggtaatc

Tcagtttgactttccttcat

atgtgcaccctctcatcaca

tgtgcagcaacctcagatgt

gctccaccactgctcgtgtg

tcactttagctccatcaggattca

gtggcattcaggcagagcag

tctcacactgtaacacagtgc

gatcctttcaatgctcatgct

İşaretleme

D4

D3

D3

D2

D2

D4

D3

D4

D4

D4

D3

D2

D2

D4

D3

D2

D3

D4

D3

D2

D2

D2

D4

D3

D4

D4

D2

D4

D3

D4

D3

D4

D4

D4

D3

D2

D4

D3

D4

D3

D3

D3

D2

Güvercin

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

Tablo 1. Çalışmada kullanılan tavuk mikrosatellit lokusları.

Primer Dizisi

*D2: Siyah, D3: Yeşil, D4: Mavi
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Lokus

UMA4.034

ADL0247

MCW0090

ADL0239

ADL0233

ADL0298

ADL0040

ADL0377

ADL0142

ABR0326

ADL0107

ADL0279

ADL0109

ADL0315

ADL0169

MCW0095

ADL0301

ADL0191

MCW0190

ADL0136

MCW0134

ADL0209

ADL0231

ADL0102

ADL0112

ADL0210

MCW0230

ADL0372

ADL0044

MCW0332

ADL0147

LEI0251

MCW0104

LEI0098

ADL0263

MCW0080

LEI0258

HUJ0002

ADL0202

MCW0217

MCW0094

LEI0090

ROS0302

Kromozom

4

5

5

5

5

5

6

6

6

7

7

7

7

7

7

8

8

9

9

9

9

10

10

10

10

11

11

12

12

12

13

13

13

14

14

15

16

17

17

18

19

23

24

Forward

ggtgatttggggagaatgag

ctcttgttgtctgtcttgtg

gatccttcttcctctctcctg

gaaaaagcagagcagtgtct

gccctttaaacccaagactc

caaggctgggattgatgaaa

tttccccagatttacaactt

atattctggggacatctgtg

cagccaatagggataaaagc

gctcacaagaaggggtcaca

attatccatccacttgagaa

catggctgttgctttacata

atctccataacttctgctgc

tccttgggcagtagtttcaa

ccacaccaaactgcttcata

gatcaaaacatgagagacgaag

tcctccctgaagtccttaca

aaaggaaagcctatgtgaat

gtgatcatttctacatgcag

tgtcaagcccatcgtatcac

ggagacttcattgtgtagcac

ggttagctccctccttccag

aaggaaacaaagagaaatcc

ttccacctttcttttttatt

atctcaaatgtaatgcgtgc

acaggaggatagtcacacat

tgcacagagccaagctgcttc

cgcccccgtttactgatttg

aagtggtttattgaagtaga

tgggtttgcaacgggacatag

ctggtgaatgagaagcgatg

gggttactcttatgtttaatgatgtc

tagcacaactcaagctgtgag

cagttagcagagattttcctac

agagtcagaaagtgggaagg

gaaatggtacagtgcagttgg

caggcagcagaacttggtaagg

gaatcctggatgtcaaagcc

ctgcttgttcttccccttca

gatctttctggaacagatttc

ggagctggtatttgtcctaag

tagtgcagccctatggagcg

cacagacacccccgtacag

Reverse

agggaggaggggctttactc

Tgcatgttgtcagttttcag

ccttcaacttaaaacattatagag

gtgatgggaaaatcttcagg

gggggaaaaggatgcttagc

tggcgtgtgggtttacaaaa

gccagtgatactccagcagc

gtagggatccgtagtttttg

ctgtagatgccaaggagtgc

ccacctctggtttcctcacc

Tattttttgaacattaccag

gtgaaccccaatgctctctg

aaaaataaaatatctcccag

Ctcccatgttgcttctttag

attccgcctccccattagtg

ttcatagcttgaattgcatagc

ggatgcgtttgtgaagtttg

aaagcaccaagcgagataca

acaacagaactaaacaaata

ccacctccttctcctgttca

accaaaagactggaggtcaac

tcactccagcttgagacagg

actattagcctggggagagc

gctccactcccttctaaccc

ggcttaagctgacccattat

gccaaaaagatgaatgagta

gatcctctgatggctgccg

ggcgccgttcaaggaagcac

ctgtggtgttgcgttagttg

gaacaatggtgagagcactgc

gctgcggcaataaactccct

gatctagaaatggctgactgac

agacttgcacagctgtgacc

tgccactgatgctgtcactg

ctgttcggttggttgttgg

ccgtgcattcttaattgacag

agctgtgctcagtcctcagtcg

atctcacagagccagcagtg

ctctgctctctgtgcctcaa

ctgcacttggttcaggttctg

gcacagccttttgacatgtac

ggtgagtgtgcgttacacgc

acacagcgttggttatgcc

İşaretleme

D2

D4

D4

D3

D2

D2

D4

D2

D2

D4

D3

D3

D4

D3

D2

D2

D3

D4

D3

D3

D3

D2

D4

D3

D2

D3

D4

D4

D3

D4

D3

D2

D4

D3

D2

D2

D3

D2

D4

D4

D2

D3

D2

Güvercin

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

+

Tablo 1. Çalışmada kullanılan tavuk mikrosatellit lokusları.

Primer Dizisi

*D2: Siyah, D3: Yeşil, D4: Mavi
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turuldu ve Beckman Coulter CEQ-8000 Genetik Analiz Siste-
minde FRAG-3 metodu kullanılarak kapiller elektroforez ve 
fragman analizi uygulandı. Fragtest programı kullanılarak 
markör genotipleri (alleller) belirlendi.

Genel populasyon parametrelerinden toplam allel sayısı 
(Na), gözlenen (Ho) ve beklenen heterozigotluk (He) değer-
leri ile Hardy-Weinberg Dengesine (HWE) uygunluğun he-
saplanmasında GenAlEx6 (Peakall ve Smouse 2006) paket 
programı kullanıldı.

Bulgular

Tüm mikrosatellit lokusları (100) pozitif kontrol olarak kul-
lanılan tavuk DNA’sında beklenen PZR ürünlerini vermiştir. 
Güvercin DNA’sı kullanılarak yapılan PZR analizlerinde top-
lam 48 mikrosatellit lokusunda (%48) beklenen alleller göz-
lendi (Tablo 1). Pilot çalışma kapsamında pozitif mikrosatellit 
lokuslarından 24 tanesi seçilerek güvercin populasyonunda 
genotipler belirlendi ve temel populasyon parametreleri 
hesaplandı (Tablo 2). İncelenen 24 lokustan 3 tanesi mo-
nomorfiktir. En yüksek allel sayısı (5) ROS305 ve GCT0053 
lokuslarında gözlendi. Ortalama allel sayısı 2.5 olup toplam 
60 farklı allel tespit edildi (Tablo 2). Gözlenen heterozigot-
luk (Ho) değerleri 0.000 (ADL0142, ADL0263, GCT0004 ve 
LAMP1) ve 1.000 (ADL0279) arasında değişmektedir. Orta-
ma beklenen (He) heterozigotluk değeri 0.388 olup 0.000 ve 
0.698 (GCT0053) arasında değişmektedir. Hardy-Weinberg 
Dengesi’nden olası sapmaların test edilmesinde ki-kare 
istatistiği kullanıldı. İncelenen polimorfik lokusların ge-
nel olarak HWE’de oldukları, ancak özellikle MCW0332 ve 
ADL0279 lokuslarının önemli oranda (P<0.001) HWE’den 
saptıkları gözlendi.

Tartışma

“Harita zengini” olarak kabul edilen insan ve ekonomik öne-
mi olan hayvan türlerinin genom çalışmaları iyi düzeydedir 
ve genom projeleri tamamlanmıştır. Ancak güvercin gibi “ha-
rita fakiri” türlerin genom çalışmaları henüz yeterli düzeyde 
değildir (Womack ve Kata 1995). Karşılaştırmalı teknikler bi-
yolojik çalışmalarda yaygın olarak tercih edilen bir yöntem-
dir. Türlerin genomları arasındaki benzerlik ve farklılıkları 
inceleyen karşılaştırmalı genom analizleri, genom organizas-
yonu hakkında bilgi vermekte ve genetik bilginin değişimi-
ne olanak sağlamaktadır (O’Brien ve ark 1993, Womack ve 
Kata 1995). Filogenetik olarak yakın türler arasında genetik 
bilginin paylaşımı genetik çalışmaların hızını olumlu yönde 
etkilemektedir. 

Mikrosatellitler genellikle fonksiyonel olmayan genom böl-
gelerinde bulunmasına rağmen filogenetik olarak yakın tür-
lerde DNA dizileri korunmuştur. Örneğin, sığır PZR primerle-
ri kullanılarak koyun mikrosatellit bölgeleri yüksek oranda 
(~%70) başarıyla yükseltgenmiştir. Yaklaşık olarak %60 
kadarı enformatif olup koyun genetik çalışmalarında kulla-
nılabilmektedir (de Gortari ve ark 1996, Kappes ve ark 1997, 
Maddox ve ark 2001).

Mikrosatellit markörlerin kanatlı türleri arasında kullanımı 
ve karşılaştırmalı analizi farklı çalışmalarda araştırılmış-
tır (Primmer ve ark 1996, Fields ve Scribner 1997, Hanot-
te ve ark 1997, Petren 1998, Reed ve ark 2000, Kayang ve 
ark 2002, Horbanczuk ve ark 2007, Mukesh ve Sathyakumar 
2011). Bu yaklaşımın güvercinlerde test edilmesinde, esnek 
annealing özelliği nedeniyle kullanılan touchdown PZR (Don 
ve ark 1991) protokolü farklı kondisyonların (Tm, MgCl++ 

Lokus

ROS0314

LEI0074

COL1A1

ADL0376

MCW0188

GCT0037

GCT0042

ADL0034

GCT0004

ROS0309

ADL0273

MCW0246

LEI0121

LEI0075

Kromozom

26

26

27

27

E22

E26

E38

E47

E50

Z

Z

Z

Z

Z

Forward

cagctcacattttagcagtc

aaacgtctgccttcatgcgag

cggaccatgaatttggcatt

gccccacggagatggaacac

gtgacagcggcagagatgga

agccacacagcacacagttc

gggtttgtcacctcctggt

aacctaaaaactcctgctgc

gtgatgcacacacaactg

gtgccaccaattaacagagg

gccatacatgacaatagagg

tcataaggcagagaattcatc

ttgacgtcctggatagattac

ctatgctatcattgaaacacagc

Reverse

tttattgatttctccaacaa

catcaattagagcgaagcctc

ttactctctcctgtcacgcg

cctgccctgctgctggaact

cgcacagccccactcgcaca

attggttttctgatggcctg

tagaggcacgggaaggtatg

gggaacctgtgggctgaaag

cttcttcatctacgctgtc

gatcaggaaaggctgtgaag

tggtagatgctgagaggtgt

tttccattcagacaacaaggc

attatccagaactaacatcaac

atccagtgcgtgtctggtcag

İşaretleme

D3

D4

D3

D2

D4

D3

D2

D3

D4

D3

D2

D4

D3

D2

Güvercin

+

+

+

+

+

+

Tablo 1. Çalışmada kullanılan tavuk mikrosatellit lokusları.

Primer Dizisi

*D2: Siyah, D3: Yeşil, D4: Mavi
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oranı vs) test edilmesi gereksinimini karşılaşmıştır. Kapiller 
elektroforez ve multipleks fragman analizi kullanılarak allel 
genotipleri tespit edilmiştir. Tavuk mikrosatellit markörleri 
%48 oranında güvercin DNA’sında yükseltgenmiş olup bu 
sonuçlar diğer çalışmalar ile uyum içerisindedir (Reed ve ark 
2000). Pilot bir çalışma kapsamında 24 mikrosatellit lokusu 
sınırlı sayıda güvercin populasyonunda test edilmiştir. Orta-
lama allel sayısı 2.5 olarak gözlenmiştir.

Toplam 520 tavuk mikrosatellit markörüne ait primerler 
kullanılarak 280 tanesi (%54) hindi DNA’sında başarıyla 
yükseltgenmiştir. DNA dizi analizleri sonucunda mikrosatel-
lit tekrar dizileri hindilerde daha uzun ve kuşatan bölgelerde 
yüksek oranda varyasyon gözlenmiştir. Pozitif lokuslardan 
57 tanesi hindi populasyonunda (n=12) test edilmiş ve %35’i 
polimorfik bulunmuştur. Ortalama allel sayısı 1.4/lokus ola-
rak tespit edilmiştir. Genel olarak tavuk mikrosatellitlerinin 

%20’sinin hindi genetik çalışmalarında kullanılabileceğini 
belirtilmiştir (Reed ve ark 2000). 

Kayang ve ark (2002) tarafından, bıldırcın genomundan ge-
liştirdikleri toplam 100 mikrosatellit markörünün tavuk ve 
beçtavuğunda kullanılabilirliği araştırılmıştır. Mikrosatel-
litler %42 oranında tavuk DNA’sında PZR ile yükseltgenmiş 
olup bunların %57.1’i polimorfik bulunmuştur. Allel sayısı 
1-4 arasında değişmektedir ve ortalama allel sayısı 1.9 tes-
pit edilmiştir. Ho ve He değerleri 0000-1.000 ve 0.000-0.720 
arasında değişmektedir. Beçtavuğunda amplifikasyon gözle-
nen 20 lokusun %55’i polimorfiktir. Ortalama allel sayısı 1.9, 
Ho ve He değerleri sırasıyla 0000-0.450 ve 0.000-0.750 ara-
sında değişmektedir.

Huang ve ark (2005) kaz genomundan 35 yeni mikrosatel-
lit markörü geliştirmiş ve bunların farklı kanatlı türlerinde 
kullanılabilirliğini araştırmışlardır. Kaz mikrosatellitleri ta-
vuk (%5.7) ve sülünde (%40) kullanılabilir bulunmuş, an-
cak tavus kuşu DNA’sında yükseltgenmemiştir. Horbanczuk 
ve ark (2007) 29 tavuk mikrosatellit lokusunun devekuşu 
DNA’sında yükseltgenmediğini ve kullanılamayacağını bildir-
mişlerdir.

Tavuk filogenetik çalışmalarında FAO MoDAD tarafından tav-
siye edilen 30 mikrosatellit lokusundan 18 tanesinin güver-
cinlerde kullanılabileceği belirtilmiştir. Toplam 139 allelin 
tespit edildiği bu çalışmada ortalama allel sayısı 7.7, Ho ve 
He değerleri sırasıyla 0.000-0.909 ve 0.000-0.944 arasında 
değişmektedir (Mukesh ve Sathyakumar 2011). Bu çalışma 
ile 3 lokus (ADL0112, MCW0104 ve LEI0094) ortak kullanıl-
mıştır. Her iki çalışmada da LEI0094 negatif, MCW0104 ise 
pozitif bulunmuştur. Ancak, ADL0112 lokusunda bu çalışma-
da amplifikasyon gözlenmemiş olmasına rağmen, Mukesh ve 
Sathyakumar (2011) tarafından oldukça polimorfik olarak 
tespit edilmiştir.

Bu çalışmada gözlenen değerler diğer kanatlı türlerinde 
gerçekleştirilen karşılaştırmalı mikrosatellit analizlerinin 
sonuçları ile genel olarak uyum içerisindedir. Bu ve benzer 
çalışmalarda gözlenen monomorfik lokuslar ve nispeten 
düşük polimorfizm değerleri sınırlı sayıda örneğin kulla-
nılmasından, kullanılan populasyonların özelliğinden veya 
primerlerin bağlanma bölgesindeki varyasyonlar nedeniyle 
olası null allellerden kaynaklanmış (Reed ve ark 2000, Ka-
yang ve ark 2002, Mukesh ve Sathyakumar 2011) olabileceği 
düşünülmektedir. Farklı kanatlı türler arasında yapılan mik-
rosatellit lokuslarının karşılaştırmalı analizi farklı sonuçlar 
vermektedir. Ancak, filogenetik olarak yakın kanatlı türleri 
arasında daha yüksek oranda kullanılabilirlik gözlenmiştir 
(Reed ve ark 2000, Huang ve ark 2005). 

Öneriler

Bu çalışmanın sonuçları araştırmaya konu olan bazı tavuk 

Lokus

ADL0142

ADL0147

HUJ0001

ADL0315

MCW0332

ADL306

LAMP1

LEI0147

ADL0279

ADL0234

ROS305

ADL109

ADL0377

ADL0136

GCT0004

ADL0238

MCW0106

ADL0203

ADL0263

ADL185

GCT0053

ADL0209

ADL0044

MCW0188

Ortalama

Na

1

2

2

3

3

2

1

2

2

2

5

2

4

3

2

2

2

2

1

2

5

3

3

4

2.5

Ho

0.000

0.444

0.250

0.417

0.500

0.500

0.000

0.182

1.000

0.900

0.300

0.667

0.111

0.429

0.000

0.167

0.545

0.182

0.000

0.273

0.636

0.125

0.273

0.818

0.363

He

0.000

0.346

0.500

0.448

0.653

0.444

0.000

0.165

0.500

0.495

0.420

0.500

0.451

0.622

0.444

0.375

0.397

0.165

0.000

0.351

0.698

0.320

0.376

0.649

0.388

HWE

-

ns

ns

ns

***

ns

-

ns

***

**

**

ns

**

ns

ns

ns

ns

ns

-

ns

ns

*

*

ns

-

Tablo 2. Gözlenen allel sayıları (Na), gözlenen (Ho) ve 
beklenen (He) heterozigotluk değerleri ile Hardy-Weinberg 

Dengesinden (HWE) sapma dereceleri.

ns: Önemli değil,* P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001
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mikrosatellit lokuslarının güvercin genetik çalışmalarında 
kullanılabileceğini göstermektedir. DNA dizi analizi ile lo-
kusların mikrosatellit yapılarının (T, CA, TG, CATG vs) ince-
lenmesine ihtiyaç bulunmaktadır. Ancak, tüm genom tarama 
çalışmalarının gerçekleştirilebilmesi için bağlantı grupları-
nın oluşturulması ve enformatif lokus sayısının artırılması 
gerekmektedir.

Teşekkür

Bu çalışma, TÜBİTAK TOVAG 104O464 projesi tarafından 
desteklenmiş ve XII. Uluslararası Veteriner Hekimliği Öğren-
cileri Bilimsel Araştırma Kongresi’nde (6-8 Mayıs 2010, İs-
tanbul) sunulmuştur. 
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