7 POPULASYON GENETIGi

Populasyon ayni tiiriin bireylerinin olusturdugu bir gruptur. Populasyon genetigi ise
popiilasyonlar icindeki varyasyonlarin dagilimini, miktarini ve varyasyonu kontrol eden
glicleri inceler. Kaliim genetiginde bireylerin genetik 6zelliklerinin nasil mekanizmalar-
la yeni nesillere aktarildig1 incelenir ve ana materyal bireylerdir. Molekiiler genetikte
kalitimin molekiiler esaslarina odaklanilir ve dolayisiyla temel materyal hiicrelerdir.
Populasyon genetiginde ise populasyon diizeyinde kalitsalligin nasil saglandigi incelenir
yani ana arastirma materyali popiilasyonlardir.

Populasyon genetigi kendine has bazi sorularin cevaplarini arar: Genetikciler bir
populasyondaki farkl allellerin varligini nasil belirler? Dogal popiilasyonlarda ne kadar
genetik varyasyon vardir? Belli genotiplerin ve allellerin popiilasyon icindeki frekasi
(siklig1) ne kadardir? Varyasyon miktarin1 hangi siirecler kontrol eder? Allel sikliklari
yeni nesillerde degisir mi? Diinyanin farkh bélgelerindeki insan popiilasyonlar1 genetik
olarak birbiriyle iliskili mi? Populasyondaki allel sikliklarina dogal gli¢lerin etkisi nasil
olur? Populasyon genetigi bu ve benzeri sorulara cevaplar arar.

7.1 Genetik Varyasyonun Belirlenmesi

Populasyon genetigi hem deneysel hem de teorik bir bilimdir. Deneysel yonden, popu-
lasyon icindeki bireyler arasindaki genetik varyasyonun gercek degerlerinin belirlenme-
sini sagladig gibi ciftlesme, mutasyon, rekombinasyon ve dogal secilim siireclerinin
oranlarini ve lireme oranlarindaki rasgele varyasyonlar1 hesaplar. Teorik bakimdan ise
etkili olan giiclerin bir sonucu olarak populasyonlarin genetik iceriklerinin nasil degise-
cegi hakkinda tahminler ytritiir.

Populasyon genetigi arastirmalarinda sinirli sayida karakterle calisilabilmektedir.
Ciinkii incelenen karakterde genotipik ve fenotipik varyasyonlar arasinda basit bir ilis-
kinin kurulabilmesi gerekmektedir. Fenotip ile genotip arasindaki iliski incelenen karak-
tere gore degisir. Bir ucta ilgilenilen fenotip bir mRNA dizisi veya bir DNA boélgesinin
niikleotit dizisindeki varyasyon olabiliyorken diger ug¢ta triin miktarinda, gelisme ora-
ninda, viicut seklinde, metabolik oranda ve davranistaki varyasyonlar olabilir. Karakter-
ler genotiplerle ¢cok karmasik iliskiler gosterebilirler. 1,68 m veya 1,70 m boy alleli yok-
tur. Bu farkliliklar (eger genetik varyasyonun bir sonucuysa) birkac¢ veya ¢ok sayida gen
tarafindan, ayrica cevresel degisikliklerden etkilenecektir. Bu tip karakterler (nicel-
kantitatif- karakterler) istatistiksel olarak degerlendirilerek allelik sinirlar belirlenebilir.
Yine de net bir sinir koymak miimkiin olamamaktadir. Bu nedenle ¢cogu deneysel popu-
lasyon genetigi arastirmalar fenotiple genotip arasinda basit bir iliskiye sahip olan ka-
rakterlere yonelmektedir. Bu karakterler arasinda en tinliilerinden birisi insan kan grup-
laridir. Kan grubu fenotipleri, alyuvarlar tizerindeki antijenik yapilarin ve serum icindeki
antikorlarin mevcudiyetidir. Belli bir kan grubunun nitel olarak farkl olan her fenotipi
(MN gruplamasi diyelim) tek bir lokusta yer alan aleller tarafindan kontrol edilir ve fe-
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notipler ¢evresel varyasyonlara duyarl degildir. Dolayisiyla kan tipindeki gozlemlenen
varyasyon tamamen basit genetik farkliliktan kaynaklanmaktadir.

Molekiiler tekniklerin gelismesine bagh olarak karakterleri kontrol eden gen bdlge-
lerindeki molekiiler varyasyonlarin belirlenmesi kolaylasmistir. Buna bagh olarak da
molekiiler varyasyonlarin popiilasyon genetigindeki kullanimlar gittik¢e yayginlasmak-
tadir. Yaygin kullanilan varyasyonlar tek niikleotit polimorfizmi (SNP), mikrosatellitler
ve haplotiplerdir.

Geleneksel olarak varyasyon c¢alismalari iki asamada gergeklestirilir. Birinci olarak
fenotipik varyasyon tanimlanir. ikinci olarak ise bu fenotipler genetik kavramlara ter-
clime edilir ve fenotipik varyasyona neden olan genetik varyasyon tanimlanir. Eger MN
kan gruplarinda oldugu gibi, fenotip ile genotip arasinda bire bir értiisme varsa bu iki
asama teke iner. Eger iliski daha karmasik ise (baskinligin bir sonucu olarak heterozigot-
larin homozigotlara benzemesi gibi) fenotipleri genotiplere terclime etmek icin deneysel
caprazlamalar yapmak veya soyagaclarini incelemek gerekebilir. Bu durum diger bir
insan kan grubu olan ABO sisteminde goriiliir. Bu gruplamada iki baskin, bir ¢cekinik allel
vardir: [4, I8, i. A tipi veya B tipi kana sahip bireyler ilgili allel bakimindan homozigot
(IA/14, IB/IB) veya heterozigot ([4/i, IB/i) olabilir. Boyle bir durumda bireylerin ayirt
edilmesi gerekecektir.

7.2 Gen Havuzu Kavrami ve Hardy-Weinberg Yasasi

Bir popiilasyondaki genetik varyasyonlar diisiiniildiigiinde gen havuzu temel bir kavram
olarak karsimiza cikar. Gen havuzu herhangi bir zaman dilimi i¢cinde bir popiilasyonda-
ki lireyen bireylerin sahip oldugu allellerin toplamidir. S6zgelimi N = 24 bireyden olusan
bir sincap poptilasyonunda iki allelik varyasyona sahip olan A lokusu bakimindan geno-
tipleri inceleyelim: Bireylerden 7’si A/A, 13'ii A/a ve 4’ a/a genotipine sahip olsun. Bu
populasyondaki toplam allel sayis1 her birey iki allel tasidigindan 2N = 48’dir. Bir popii-
lasyondaki (gen havuzundaki) varyasyon, genotip siklig1 (frekansi) veya allel siklig1 (fre-
kansi) ile tanimlanabilir. Bu nedenle populasyon genetigi bir popiilasyondaki belli bir
genotipe sahip birey sayisindan c¢ok genotip veya allel sikligi ile ilgilenir. Gen havuzun-
daki allel sikliklarinin hesaplanmasi, popiilasyondaki farkli genotiplerin sikliklarinin
belirlenmesi ve bu sikliklarin kusaklar boyunca nasil degistiginin belirlenmesi populas-
yon genetiginin temelini olusturur.

Genotip siklig1 belli bir genotipe sahip bireylerin popiilasyonu olusturan bireyle-
rin tamamu i¢indeki oranini ifade eder. Dolayisiyla bu 6rnek sincap popiilasyonundaki
A/A genotipinin sikhig1 0.29 (7/24) olur. Ayni sekilde A/a genotip siklig1 0.54 (13/24) ve
a/a genotip siklig1 da 0.17 (4/24) olur. Bir poulasyondaki belli bir lokusu temsil eden
genotiplerin oranlarinin toplami 1 olmalidir (0.29+0.54+0.17=1.0). Bir popiilasyonu
olusturan biitiin bireylerin genotipik icerik bakimindan incelenesi yerine popilasyonu
temsilen rasgele secilen bireylerin genotipleri incelenerek genotip oranlari belirlenir. Bu
nedenle genotiplerin bir popiilasyondaki mutlak sayisi yerine oranlarinin kullanilmasi
daha kullanighdir.

Gen havuzunun tanimlanmasinda allel sikliklar1 genotip sikliklarindan daha basit
bir kavram saglar. Allel siklig1 belli bir allelin, gen havuzundaki ayni lokusa ait allellerin
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tamami i¢cindeki oranini ifade eder. Allel sikliklar1 genotip sikliklar1 kullanilarak hesap-
lanabilir: A ve a alellellerine sahip bir lokusta A/A, A/a ve a/a seklindeki li¢ olas1 genoti-
pin sikliklarini fa/4, fa/a Ve faja olarak tanimlayalim. p, A allelinin siklig1 ve g da a allelinin
sikligini ifade etsin. Bir allelin siklig1 onun homozigot olarak bulundugu genotipin siklig
ile heterozigot olarak bulundugu genotipin sikliginin yarisinin toplamina esittir. p siklik
degerini yani A allelinin sikligin1 hesaplarken A/A genotip sikliginin tamami ve A/a geno-
tipinin sikliginin yarisini toplamak gerekir:

1
P =fasat 5fasa = A'nin sikhg
Benzer sekilde a allelin g sikhig1 da su sekilde hesaplanacaktir:

1
q=fajat EfA/a = a'nin s1khg

Dolayisiyla,
ptq= fA/A + fA/a + fa/a =1.0
ve
q=1-p
veya
p=1-q
olacaktir.

Bir lokus ikiden fazla allel ile temsil edildiginde de allel sikliklarinin toplami 1.0’dir
ve belli bir allelin siklig1 homozigot olarak bulundugu genotipin siklig1 ile heterozigot
olarak bulundugu genotiplerin sikliklarinin yarisinin toplami olarak hesaplanir.

Bu formiiller uygulanirsa A allelinin sincap popiilasyonu gen havuzundaki sikligi
p=0.56 olacaktir (p=0.29+%20.54). Ayn sekilde a allel siklig1 da q=0.44 (g=0.17+%20.54)
olacaktir.

Gen havuzundaki bir allelin siklig1, bir yumurta veya sperm olusturmak tizere gen
havuzundan rasgele bir allel alindiginda, bu allelin se¢ilme olasiligina esittir. Bu dikkate
alinarak sonraki nesildeki A/A genotipinin sikligin1 hesaplamak miimkiindiir. Teorik
sincap popiilasyonunun gen havuzunu ele alirsak bir genotipi olusturmak tizere alleler
rasgele secildiginde birinci alelin A olma olasilig1 p=0.56 ve yine ikinci allelin A olma ola-
silig1 p=0.56 olacaktir. Bu iki olasiligin iirtinii (A/A) yani p?=0.3136 olacaktir. a/a genotip
siklig1 da g?=0.44x0.44=0.1936 olarak hesaplanir. Sonraki nesilde A/a genotipinin siklig
hesaplanirken iki farkl alllelik eslesmeyi dikkate almak gerekir: i) A allelini tasiyan yu-
murta ve a allelini tasiyan sperm (pq) ve ii) a allelini tasiyan yumurta ve A allelini tasi-
yan sperm (gp). Dolayisiyla A/a genotipinin sonraki nesildeki olusma olasilig1 iki farkh
sekilde miimkiuindir. Bu nedenle A/a genotipinin sikhig1 pq+qp=2pq seklinde olacaktir.
2pq=2x0.56x0.44=0.4928 olacaktir. Genotip sikliklar1 asagidaki gibi 6zetlenebilir:

faja = D?
fa/a = qz
faja = 209

Sonug olarak A/A, A/a ve a/a olasiliklarinin toplami 1.0’dir:

p?+ 2pq +q% =1.0
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Bu basit esitlik popiilasyon genetiginin temelini olusturan Hardy-Weinberg yasa-
s1 olarak adlandirilir. Hardy-Weinberg yasasi allel ve genotip sikliklar: (frekanslari) ile
ilgili iliskileri tanimlar. Bu kural bir nesilden digerine genlerin aktarilmasiyla genetik
varyasyonlarin ne yeniden olustugunu ne de yok edildigini ifade eder. Hardy-Weinberg
modelinin uygulanabilir oldugu bir popiilasyonun bazi sartlar1 saglamasi gerekir:

1.Bitilin genotipleri tasiyan bireyler esit hayatta kalma oranlarina ve esit lireme ba-
sarisina sahiptir (secilim yoktur).
2.Mutasyonla yeni alleller olusturulmaz ya da bir allel digerine dénitistiiriilmez.
3.Disardan popiilasyon icine veya popiilasyondan disar1 go¢ yoktur.
4.Populasyon sinirsiz biiyiikliiktedir. Pratik bir ifade ile popiilasyon 6rneklem hata-
larinin ve rasgele etkilerin ihmal edilebilecegi kadar biiytiktiir.
5.Populasyonda bireyler rasgele ciftlesirler.
Bu yasanin 6z, gerekli sartlar1 saglayan biiylik popiilasyonlarda genetik varyasyonun,
genlerin bir kusaktan digerine aktarilmasiyla ne yok edilebilecegi ne de yeniden olustu-
rulabilecegi sdylemektedir. Bu sartlar1 saglayan popiilasyonlar Hardy-Weinberg den-
gesi durumundadir. Bir popiilasyonun dengede oldugu, pespese olusan nesiller belli
genotipler bakimindan 6rneklenerek belirlenebilir. Bir atasal nesilde (to) gézlemler ya-
pilarak belirlenen genotip frekanslarindan allel frekanslar1 hesaplanir. Bu allel frekans-
lar1 kullanilarak sonraki nesildeki (t1) beklenen genotip ve alel frekanslar1 hesaplanir.
Sonra ikinci nesilde (t1) genotip oranlar1 gézlenir. Beklenen ve gozlenen oranlar arasin-
daki uyum X2 (Khi kare) testi ile test edilir. Eger sonuclar uyumluysa popiilasyon Hardy-
Weinberg denge durumundadir. Eger uyumsuzsa populasyon denge durumunda degil-
dir, denge yukarida s6zii edilen etkenlerden biri veya bir kaci tarafindan bozulmus de-
mektir. Bu durumda bu popiilasyona Hardy-Weinberg yasasi uygulanamaz.

7.2.1 Coklu alelik serilerde alel sikliklarinin belirlenmesi

Denge durumundaki bir popiilasyonda bir genetik lokus iki alel tarafindan temsil edili-
yorsa bu durumda denge durumu (p+q)?=1.0 ifadesinin acilimi olarak p2+2pq+q?=1.0
seklinde ifade edilir. Allel sayis1 artsa da ayni yolla alel sayisina uygun bir formiil elde
edilir. Denge durumundaki bir popiilasyonda bir gen lokusunun ii¢ allelle temsil edildi-
gini diisiinelim ve allel frekaslarini da p, q ve r ile sembolize edilsin. Bu popiilasyondaki
allel frekanslar1 ve genotip frekanslari asagidaki formiillerle hesaplanabilir.
Alel sikhigy;
p+q+r=10

Genotip sikligy;

(p+q+7r)2=p*+q*+712+2pq+2pr+2qr=1.0

Insanlarda ABO kan grubu lokusu ii¢ allel ile temsil edilir: I4, I8 ve i allelleri (bakiniz
Boliim 5.2.1). Bu allelerin kombinasyonu olarak alti farkl genotip (IA/I4; I4/i; IB/IB; IB/i;
IA/IB ve i/i) ve dort farkh fenotip(A, B, AB ve 0) olusturulur. Bir popiilasyondaki kan
gruplarinin (fenotipler!) sikliklar1 bilinirse bu ti¢ allelin sikliklarin1 hesaplamak miim-
kiindiir. Denge durumunda oldugu varsayilan bir insan popiilasyonunda kan grubu feno-
tiplerinin sikliklar1 soyle belirlenmis olsun:
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A grubu = 0.53

B grubu = 0.13

O grubu =0.26
Burada /4 allel sikligina p, I8 sikligina q ve i sikligina da r diyelim. A grubu kan fenotipine
homozigotlarin (I4/I4) ve heterozigotlarin (I4/i) her ikisi de dahildir. B grubu i¢in de ayni
durum gecerlidir. Bu durumda homozigotlarla heterozigotlar: fenotipik olarak ayirmak
miimkiin degildir (molekiiler diizeyde testler yapilmadik¢a). Bununla beraber O grubu-
nun homozigot ¢ekiniklerden (i/i) olustugunu biliyoruz. Yani i/i 'nin siklig1 (r2) 0,26’dir.
Bu degerden faydalanarak r allelinin siklig1 belirlenebilir:

r? =0.26
r =+0.26
r=0.51

Ancak diger iki allelin de sikligin1 belirleyebilmek icin r allel sikligina ilave olarak diger
iki allelden birinin de sikliginin belirlenmesi gerekir (p+q+r=1.0). Bu asamada r? dege-
rinden faydalanarak p allelinin sikligini belirlek miimkiindiir. A kan grubuna sahip birey-
lerin toplami [4/I4 ve [4/i genotiplerinin toplamidir, yani p2+2pr=0.53"tiir. Bu bilgilerden
faydalanilarak p allelinin siklig1 s6yle hesaplanabilir:

p% + 2pr +r% =0.53+ 0.26

(r+1)*2=0.79

p+r= v0.79

p+1r=20.89

p=089 —r

p = 0.89 — 0.51

p=0.38
p ve r sikliklarini bildigimize gore q allel siklig1 da hesaplanabilir (Bir lokusu temsil eden
allellerin tamaminin sikliklarinin toplami 1’e esittir!):

p+q+r=10
q=10—-—p—r
q=10-0.38-0.51
q=0.11

7.2.2 X-baglantili genlerde sikligin belirlenmesi

X baglantili karakterler icin de Hardy-Weinberg yasasi kullanilarak genotip ve allel sikli-
larinin hesaplanmasi miimkiindir. Memeliler gibi bazi eseyli lireyen organizmalarda
esey, esey kromozom igerikleriyle belirlenir. Memelilerde XX bireyler disi ve XY bireyler
erkektir. Erkekler X kromozomu bakimindan hemizigotturlar. Bu durumda denge halin-
deki bir popiilasyondaki X baglantili bir allelin siklig1 ile bu fenotipin temsil edildigi er-
kek siklig1 aynidir.

Insanlarda kirmizi-yesil renk koérliigii X-baglantili ¢ekinik bir allel tarafindan olus-
turulur. Erkeklerin %8’i renk korii olurlar. Dolayisiyla renk korligii allelini tasiyan X
kromozomlarinin sikligi 0.08’dir. Bu durumda normal allel tasiyan X kromozomlarinin
siklig1 da 0.92 olacaktir. Yani p normal gorts allelinin siklig1, g da renk kérii allelinin sik-
Iigin1 ifade ediyorsa p=0.92 ve q=0.08 olacaktir. Hardy-Weinberg denge bagintisini kul-
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lanarak kadinlarin renk korii olma sikliklarini ve heterozigot (tasiyici) olma sikliklarini
hesaplamak miimkiindiir. ki adet X kromozomu tasidiklan icin kadinlarin renk kérii
olma siklig1 g#'dir. ¢?=0.08x0.08=0.0064 olacaktir. Yani 0.08 q allel sikligina sahip bir
populasyonda erkeklerin %8’i renk korii iken kadinlarin % 0.64’i renk korii olacaktir.
Ayn1 sekilde tasiyict kadinlarin frekansi da 2Zpq bagintisiyla hesaplanabilir.
2pq=2(0.92x0.08)=0.147 olacaktir. Dolayisiyla bu popiilasyondaki kadinlarin %14.7’si
heterozigot yani renk korti alleli bakimindan tasiyicidir.

7.2.3 Heterozigot sikliklarinin belirlenmesi

Hardy-Weinberg yasasinin 0zellikle insan genetigindeki uygulamalarindan biri populas-
yondaki heterozigotlarin sikliginin hesaplanmasidir. Eger bir karakter bakimindan hete-
rozigot olan bireyler fenotipik olarak birbirinden ayirt edilemiyorsa (homozigot ile ayni
fenotipi gosteriyorsa) bu durumda 6ncelikle poptilasyondaki homozigot ¢ekinik fenotipi
gosteren bireylerin sayis1 ve homozigot ¢ekinik genotipin siklig1 (g2) belirlenir. Sonra bu
veriden c¢ekinik allelin siklig1 (q) hesaplanabilir. Bu degerden faydalanarak p allel sikligi-
nin ve daha sonra da Hardy-Weinberg denge bagintis1 kullanilarak genotip sikliklarinin
belirlenmesi miimkiindiir. Bu yolla bir popiilasyondaki heterozigotlarin sikligini belir-
lemek miimk{in olur.

Kistik fibroz Kuzey Avrupa kokenli insanlarda 1/2500 (0,0004) yani %0.04 ora-
ninda goriilen otozomal c¢ekinik bir karakterdir. Karakter ¢ekinik oldugu i¢cin hasta bi-
reyler homozigot ¢ekiniktirler. Bir 6nceki nesilde eslesmelerin rasgele oldugunu varsa-
yarsak Hardy-Weinberg dengesine gore Kistik fibroz gosteren bireylerin orani,

q = /q% =0.0004 = 0.02 olur.
p+q=1.0 oldugu icin
p=1—-—qg=1-0.02 = 0.98 olacaktir.
Yine Hary-Weinberg esitligine gore heterozigotlarin orani
2pq = 2(0.98)(0.02)
= 0.04 ya da %4 ya da 1/25 olacaktir.

Hardy-Weinberg dengesine sahip bir popiilasyonda allellerden birinin sikliginin
bilinmesi durumunda diger allelin ve olas1 genotiplerin sikliklarinin hesaplanmasi
miimkiindiir. Bu yolla popiilasyondaki heterozigot sikliklar1 belirlenmektedir. Sekil
7.1’de Hardy-Weinberg denge popiilasyonundaki allel sikliklariyla genotip sikliklar1 ara-
sindaki iligki gosterilmektedir.
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Sekil 7.1: Hardy-Weinberg esitliginden tiiretilmis, genotip ve allel sikliklar1 arasindaki
iliski. Allel sikliklar1 0.33 ile 0.67 araliginda iken heterozigot sikliklarinin en yiiksek ol-
dugu goriilmektedir.

7.3 Hardy-Weinberg Dengesinin Degismesine Neden Olan Faktorler

Hardy-Weinberg yasasi ideal bir popiilasyonun mevcut oldugunu kabul eder: Bireyler
rasgele eslesir, dogal secilim yoktur, gen havuzunda mutasyonlar meydana gelmez, bi-
reyler esit hayatta kalma sansina sahiptir ve dogurganlik yetenekleri aynidir. Bir tiiriin
genomunun biitiin lokuslar: i¢in bdyle bir popiilasyonun bulunmasi muhtemelen olasi
degildir. Gergekte dogada ideal (denge halinde olan) popilasyonlar dinamiktir, denge
bozulur, yeniden olusur veya bir denge hali bozulur, baska bir denge hali olusur. Hardy-
Weinberg dengesi idealden ayrilan popiilasyonlarin arastirilmasina da katki saglar. Do-
gada bir popitilasyonun Hardy-Weinberg dengesine ulasmasini engelleyen faktorler ara-
sinda dogal secilim, mutasyonlar, gog, genetik siiriiklenme ve rasgele olmayan eslesme-
ler sayilabilir. Bu faktorler sadece popiilasyonun dengeye ulasmasini engellemekle kal-
maz ayni zamanda evrimsel degisime de goreceli olarak katki saglar.

7.3.1 Dogal secilim

Hardy-Weinberg yasasinin ilk varsayimi popiilasyonu olusturan bireylerin hayatta kal-
ma ve lireme basarisinin esit olmasidir. Eger bu varsayim ihlal edilirse allel siklig1 kusak-
tan kusaga degisecektir. Bir lokusu temsil eden genotiplerin hayatta kalma ve iireme
yetenekleri farkl olabilir. A/A genotipinin hayatta kalma ve tireme siklig1 1.0, A/a geno-
tipinin ki 0.9 ve a/a genotipinki 0.5 ise A ve a allellerinin sonraki nesildeki sikliklar1 de-
gisecektir, A allelinin siklig1 artarken a allelinin siklig1 azalacaktir. Bir popiilasyondaki
bireyler arasindaki hayatta kalma veya tireme orani farklilig1 dogal secilime bir 6rnektir.
Genotipik farkliliktan dolay1 gerceklesen farkli miktardaki uyumlulugun bir sonucu ola-
rak olusan bir tiiriin bireyleri arasindaki iireme farklilig1 dogal secilim olarak adlandiri-
lir. Uyumluluk (fitness) ise bir bireyin gelecek kusaklara genetik katkisidir.
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Secilim bir genotipe sahip bireylerin diger genotiplare sahip bireylere gore daha
fazla hayatta kalma veya ilireme sansina sahipken ortaya ¢ikar. Secilim bazi lokuslarda
daha yiiksek bir oranada goriiliirken diger lokuslarda daha diisiik oranlarda olabilir.
Hayatta kalma ve lreme bakimindan daha avantajli olan genotipler gelecek kusaklara
daha yiiksek oranda genetik katki saglayacaktir. Dolayisiyla yliksek oranda tireme basa-
risina sahip bireyler yiiksek uyumluluga, diisiik iireme basarisina sahip bireyler de dii-
stk uyumluluga sahiptirler.

7.3.2 Mutasyon

Bir popiilasyonun gen havuzunu olusturan allellerin tamami her nesilde, bir sonraki ne-
silde allelik kombinasyonlar olusturmak iizere karistirilir. Mendel dagilimi1 (bagimsiz
acilim) ve rekombinasyon ile devamli olarak yeni genotipik kombinasyonlarin olusmasi
miumkiindiir. Fakat her nesildeki Mendel dagilimi ve rekombinasyon yeni alleller olustu-
ramaz. Mutasyonlar tek basina yeni allellerin olusumunu saglayabilir. Mutasyonlarin
organizmaya bir avantaj olusturmak veya bir dezavantaj olusturmak i¢in degil tamamen
rasgele gergeklestigini géz dniinde tutmak gerekir.

Mutasyonun allel sikliklarini degistirmede 6nemli bir gii¢c olup olmadig1 olusan
mutasyonlarin orani ile 6l¢iilebilir. Mutasyon oranlar1 diploit organizmalarda belli say1-
daki gametler icinde mutant alleli tasiyanlarin orani olarak belirlenebilir. Allel siklig1 1.0
olan bir A genindeki bir nesildeki mutasyon oranini (i) 1.0 x 10-> ise bu allellin mutas-
yonu sonucu olusacak olan a allelinin sikliginin 0.5’e ulasmasi i¢in 70 000 kusak ge¢cmesi
gerekir (Sekil 7.2).

8,
0;2 '%WN_
El (%090 K000 20000

Kusalk < TS.

Sekil 7.2: 1.0 x 10-5 oraniyla A allelinde meydana gelen bir mutasyonun allel sikligini de-
gistirme hiz1.

Farkli yontemlerle mutasyon orani artirilsa bile, mutasyonlarin allel sikliklarina
etkisi cok azdir. Genetik cesitliligin temel kaynagi olan mutasyon evrimin hammaddesini
olusturur ancak tek basina allel sikliklarininin degistirilmesindeki rolii nispeten ¢ok az-
dir. Mutasyonla olusan bir allelin poptilasyondaki sikliklarinin ne olacagi daha ¢ok dogal
secilim ve genetik siiriiklenme tarafindan belirlenir.
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7.3.3 Gog

Hardy-Weinberg yasasi popilasyonlar arasi go¢ olmadigini varsayar. Bununla beraber
bireyler popiilasyonlar arasinda yer degistirdiginde nadiren de olsa go¢ (veya gen akisi)
meydana gelir. Gog bir tiirtin poptlasyonlar: arasindaki genetik farklilig1 azaltir ve bazi
popiilasyonlarda genetik varyasyonu artirir. Belli bir genin A ve a allellerinin sikliklari
goc veren ve goc¢ alan popiilasyonlarda farkl ise gociin biiyiikliigline bagh olarak her iki
popiilasyondaki allel sikliklar1 degisecektir. Go¢ durduktan sonra kusaklar sonrasinda
allel sikliklari tekrar denge durumuna ulasacaktir. Gé¢ alan ve go¢ veren populasyonlar-
daki allel sikliklar1 ayni ise dengeye olumsuz bir etkisi olmayacaktir. Yine gog ile popu-
lasyona katilan bireyler araciligiyla go¢ alan popiilasyona yeni allellerin katilmasi dola-
yisiyla genetik varyasyonun artmasi da miimkiin olabilir. Gé¢ bir zamanlar izole olan ve
sonradan tekrar iliski kuran bir tiire ait iki popiilasyon arasindaki gen akisi olarak da
diistintilebilir.

7.3.4 Genetik siiriiklenme

Kii¢lik popiilasyonlarda sansa bagh olarak meydana gelen allel sikliklarindaki belirgin
rasgele dalgalanmalar genetik siiriikklenme (genetik drift) olarak bilinir. Kiiciik popu-
lasyon biiytkligiine ilave olarak siiriiklenme, popiilasyonun az sayida bireylerden ko-
ken aldiginda meydana gelen kurucu etkisi ile de ortaya ¢ikar. Daha sonra popiilasyon
biiylik bir yapiya ulassa bile popiilasyon tiyeleri kurucudan ¢ogalmistir. Siirtiklenme bir
genetik darbogaz yolula da ortaya cikabilir. Darbogaz, bir biiyiik popiilasyon yikici fa-
kat gecici olarak birey sayisinda bir indirgenme yasadiginda ortaya c¢ikar. Populasyon
tekrar biiyiise bile (darbogazdan ¢iksa bile) genetik cesitlilik biiyiik oranda indirgenir.
Ozet olarak genetik siiriiklenme sansa bagh olarak olusur ve kiiciik popiilasyon biiyiik-
ligl, kurucu etkisi ve genetik darbogazdan dolay: ortaya cikar. Her durumda genetik
stiriklenme sonrasi popitlasyondaki allel sikliklar1 daha 6nceki sikliklardan farkh ola-
caktir.

7.3.5 Rasgele olmayan eslesme

Hardy-Weinberg yasasinin varsayimlarindan biri popiilasyonun tiyelerinin rasgele esles-
tigidir. Diger bir ifade ile popiilasyondaki herhangi bir genotip diger herhangi bir geno-
tip ile ayn1 eslesme sansina sahiptir. Rasgele olmayan eslesme bir popiilasyondaki geno-
tip oranlarini degistirebilir. Sonug olarak belli genotiplerin lehine veya aleyhine se¢imler
popiilasyonun icerdigi toplamdaki allel sikliklarini etkileme potansiyeline sahiptir. Fakat
rasgele olmayan eslesmenin tek basina dogrudan allel sikliklarini degistirmedigi akilda
tutulmaldir.

Rasgele olmayan eslesme farkli sekillerde meydana gelebilir. Pozitif tercihli
(asortatif) eslesmede benzer genotiplerin eslesmesi benzer olmayanlara goére daha
olasidir. Budurum siklikla insanlarda goriilir. Calismalar ¢ogu insanin fiziksel olarak
benzer olan (biiyiik olasilikla genotipik olarak da benzer olan) Kisiler tarafindan etkile-
nildigini géstermektedir. Negatif tercihli eslesme bezemeyen genotiplerin daha biiytlik
ihtimalle eslesmesiyle olusur. Bazi bitkiler bir kilit lokusta ayni allele sahip bireyler ara-
sindaki dollenmeyi engelleyen i¢sel bir tanima sistemine sahiptir. Bununla beraber po-
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piilasyon genetiginde genotip sikliklarini etkileyen en yaygin rasgele olmayan eslesme
formunun soy i¢i eslesme (akraba eslesmesi, inbreeding) oldugu belirlenmistir.

Soy ici eslesme popiilasyonda rasgele secilen iki bireye goére daha yakin akraba
olan iki birey arasinda meydana gelen eslesmedir. Daha genel bir ifade ile akrabalar ara-
sindaki eslesmedir. Belli bir allel icin soy ici eslesme popiilasyonda homozigotlarin ora-
nin1 artirir, heterozigotlarin oranini azaltir. Tamamen soy ici eslesmelerin gergeklestigi
bir popiilasyon sadece homozigot genotipleri icerir. Yiiksek seviyedeki soy ici eslesme
zararl olabilir. Ciinkii bu eslesme sekli, popiilasyon i¢inde zararh ve/veya éldiiriicii alle-
ler bakimindan homozigot olan bireylerin sayisinin artma ihtimalini ytikseltir.

Soy ici eslesmelerin (yakin akraba eslesmelerinin) yikici sonuclari olabilir. Nadir
olarak temsil edilen o6ldiirticii bir allel olan a’nin homozigot durumda metabolik bir has-
taliga neden oldugunu diisiinelim. Populasyonda bu allelin siklig1 1/1 000 ise homozi-
gotlarin sikhigi (a/a) 1/1 000 000 olacaktir. Boyle bir poptlasyonda kuzenler arasi bir
evlilikten olacak olan bir bireyin homozigot (a/a) genotipine sahip olma olasilig1 popu-
lasyonda rasgele eslesmeler sonucu olusacak bireylerde meydana gelme olasiligindan
cok daha yiiksek olacaktir (Sekil 7.3) iki kuzen (IlI-2 ve IlI-3) arasindaki evlilikten ola-
cak bir cocugun (IV-1) tasiyici olan biiylik-biiyiikannesinden (I-1) a allelini alma olasilig
hesaplanabilir. Bu bireyin anne tarafindan biiytik-biiyiikannesinin a allelini alma olasili-
g1 (1/2)3 ve baba tarafindan alma olasilig1 da ayni sekilde (1/2)3 olacaktir. Sonucta bu
bireyin (IV-1) homozigot genotipe (a/a) sahip olma olasiligi (1/2)¢ =1/64 olacaktir. Go-
rildigu gibi biliytik-biiyiik atalarindan birinin tasiyict oldugu kuzenler arasi bir eslesme-
den olusacak bir bireyin homozigot (a/a) olma olasilig1 (1/64) bu popiilasyonda rasgele
eslesmeler sonucu olusacak bir bireyin homozigot (a/a) olma olasiligindan
(1/1 000 000) ¢cok daha yiiksektir.

mn

&

Sekil 7.3: iki kuzenin evliligi sonucu olusacak bir cocugun biiyiik-biiyiikannesinin a allel-
lerinin her ikisini de tasima olasiligini1 gésteren soyagaci.
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7.4 Calisma Sorulari

1.

PTC (feniltiyokarbamid) maddesinin tadini alma yetenegi baskin bir T alleli tarafin-
dan kontrol edilir. Cekinik t alleli bakimindan homozigot olan bireyler ise bu madde-
nin tadini alamazlar. 125 6grenciden olusan bir sinifta 88 6grenci PTC’nin tadini ala-
biliyorken 37 6grenci alamamaktadir. Bu popiilasyondaki T ve t allel sikliklarini ve
genotip sikliklarini belirleyiniz.

Eger baslangi¢ popiilasyonunda A/A genotip siklig1 0.2, A/a genotip siklig1 0.6 ve a/a
genotip siklig1 0.2 ise ve popiilasyon denge halindeyse bir sonraki nesilde A/A, A/a
ve a/a genotiplerinin sikliklarini hesaplayiniz.

Bir fare popiilasyonunda A lokusunun A; ve Az seklinde iki alleli mevcuttur. Bu popu-
lasyona A;/A; genotipine sahip farelerin sayis1 384, A;/A> olanlarin sayis1 210 ve
Az/Az olanlari sayis1 da 260’tir. Bu popiilasyondaki A; ve A; allellerini frekanslarini
bulunuz.

Insanda X-baglatili ¢ekinik bir hastaligi olusturan ¢ekinik allelin popiilasyondaki sik-
181 0.02 ise popiilasyondaki hasta bireylerin orani ne olur? Populasyonda erkek:disi
oraninin 50:50 oldugunu var sayiniz.

Rasgele eslesen biiylik bir popiilasyonda 4, I ve i allellerinin sikliklar1 sirasiyla 0.6,
0.3 ve 0.1’dir. Bu poluasyonda beklenen A, B, AB ve O kan gruplarinin sikliklari ne-
dir?

Bir popiilasyonda otozomal resesif bir mutasyonun neden oldugu nadir bir hastalik
diisiiniiniiz. Asagida verilen popiilasyonlardaki hastalik sikliklarindan faydalanarak
heterozigot tasiyicilarin oranlarini hesaplayiniz.

a. 0.0064
b. 0.000081
c. 0.09

d. 0.01

e. 0.10
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