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Determination of genetic resources and their diversity constitutes are the initial step of the breeding 

programs. Before starting to the selection of the desired properties, many molecular methods are 

used to determine the existing genetic potential and determine the genotypic values. Many molecular 

methods (RAPD, RFLP, AFLP, SSR and DNA sequencing etc.) based on PCR technology are used 

to identify populations, identify genes related to yield and resistance, and demonstrate phylogenetic 

relationships. Many software’s for the analysis of molecular datasets obtained from molecular 

methods have been developed and the field of bioinformatics was born. In this study, after DNA 

sequence analysis; it is aimed to give information about haplotype analysis by determining SNPs 

(Single Nucleotide Polymorphism's) in individuals of populations, calculation of the genetic distance 

among populations and within populations, and software and analysis used for phylogenetic tree 

drawing. 
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Genetik kaynakların ve çeşitliliğin belirlenmesi ıslah programlarının ilk adımını teşkil eder. İstenilen 

özelliklerin seleksiyonuna başlamadan önce mevcut genetik potansiyelin belirlenmesini ve genotipik 

değerlerin tespitini sağlayan birçok moleküler yöntem kullanılmaktadır. PCR teknolojisine dayalı 

birçok moleküler yöntem (RAPD, RFLP, AFLP, SSR ve DNA dizi analizi vb.) kullanılarak 

popülasyonlarının tanımlanması, verim ve direnç ile ilgili genlerin belirlenmesi, filogenetik 

ilişkilerin ortaya konulması gibi konularda yoğun çalışmalar sürdürülmektedir. Buna paralel olarak 

moleküler yöntemlerden sağlanan veri setlerinin analizleri için birçok yazılım geliştirilmiş ve 

biyoinformatik bilim alanı doğmuştur. Bu çalışmada, DNA dizi analizleri sayesinde SNP’lerin 

(Single Nucleotide Polymorphism’s=Tek Nükleotid Polimorfizm) belirlenerek haplotip analizlerinin 

yapılması, popülasyonlar arası ve popülasyonlar içi genetik uzaklıkların hesaplanması ve filogenetik 

ilişkilerin belirlenmesi için kullanılan bazı yazılımlar ve analizleri hakkında bilgi verilmesi 

amaçlanmıştır. 
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Giriş 

Hayvan biyoteknolojisinde filogenetik ilişkilerin 

belirlenmesi sırasında popülasyonlardaki bireylere ait ilgili 

DNA bölgesindeki dizilerde görülen tek nükleotid 

polimorfizmlerden (SNP) yararlanılabilmektedir. 

Polimorfizmlerin belirlenmesinde “FinchTV 1.4.0”, 

“ChromasPro v2.1.2” gibi yazılımlar kullanılır. Sonrasında 

popülasyonlar arasındaki ilişkilerin belirlenmesi için farklı 

analizler yapılmaktadır. Bu analizler için “DnaSP v5.10” 

(Rozas ve ark., 2010) , “Arlequin v3.11” (Excoffier ve ark., 

2006), “Splitstree v4.14.6” (Huson ve Bryant, 2006), 

“NETWORK v5.0.1.1” (Bandelt ve ark., 1999) yazılımları 

kullanılabilmektedir. Yapılan bu çalışma da filogenetik 

ilişkilerin belirlenmesi için kullanılan bu yazılımlar 

hakkında bilgi verilmesi amaçlanmıştır. 

 

DNA Nükleotid Dizi Analizleri  

 

İlgili DNA bölgesine spesifik primerler ile 

gerçekleştirilen polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) 

sonucunda yükseltgenen ürünler öncelikle reaksiyonun 

başarısını kontrol etmek amacıyla jel elektroforezine tabi 

tutulur. Jel elektroforezinde DNA fragment 

büyüklüklerinin tespiti için DNA ladder (büyüklük 

markeri) kullanılır. Doğru bölgenin yükseltgendiği 

belirlendikten sonra DNA dizisini oluşturan nükleotidlerin 

sırası oluşturulur. Genellikle Sanger dizilime yöntemine 

dayalı “Applied Biosystems 3500XL Genetic Analyzer” 

gibi cihazlar kullanılarak yapılan dizileme ile çalışılan gen 

bölgesindeki nükleotid dizilimlerini gösteren pikler elde 

edilir. Bu dizilere ait pik görüntüleri “FinchTV 1.4.0” veya 

“ChromasPro v2.1.2” yazılımında okunarak analizin 

başarısı kontrol edilir. Burada, dizileme cihazından 

kaynaklanan hatalı okunan bölgeler varsa düzeltilir. 

Değerlendirilmeye alınacak ve alınamayacak dizileme 

sonuçları tespit edilir. Kötü DNA dizileri analizden 

çıkartılır. Değerlendirilebilir sonuçlar veren dizilerin 

çalışılan gen bölgelerine ait olup olmadığı “BLAST 

2.2.20” (Zhang ve ark., 2000) yazılımı ile kontrol edilir. 

PCR çalışmalarında kullanılan özgün primerlerin doğru 

sonuçlar verdiğinin kesinleştirilmesinden sonra her bir gen 

bölgesi için tüm dizi bilgileri “MEGA 6” (Tamura ve ark., 

2013) ve benzeri yazılımlara yüklenerek DNA dizi 

hizalaması (alignment) yapılır. Hizalama yapıldıktan sonra 

oluşturulan dosya sonraki analizlerde kullanılabilir 

formatta “.meg” uzantılı olarak kaydedilir. 

 

Haplotip Analizleri  

 

Hizalaması yapılan “.meg” uzantılı dosya formatındaki 

dizilar “DnaSP v5.10” (Rozas ve ark., 2010) yazılımına 

yüklenerek SNP bölgeleri belirlenir ve haplotipler 

oluşturulur. Bu yazılımda yapılan analiz sonucunda 3 farklı 

formatta dosya elde edilir. Bunlar sırası ile; “.nex” (nexus 

haplotip dosyası), “.arp” (Arlequin dosyası) ve “.rdf” 

(roehl dosyası) uzantılı dosyalardır. Bunlardan Arlequin 

dosyası bir popülasyonda hangi haplotipte bireyler 

görüldüğü ve her bir haplotipte o popülasyondan kaç birey 

olduğu bilgilerini içerir ve moleküler varyans analizi 

(AMOVA) için gereklidir. Bu Arlequin dosyanın 

düzenlenmesi için her bir haplotipteki bireyleri gösteren 

nexus haplotip dosyası gereklidir. Roehl dosyası ise; 

haplotiplerde görülen SNP bölgelerinin kaçıncı bazda 

olduğunu gösterir ve haplotip dağılımı görselleştirmek 

istenirse “NETWORK v5.0.1.1” yazılımında median-

joining ağacı çizmek için gerekli formattadır. Ayrıca bu 

yazılım ile popülasyonların haplotip çeşitliliği (h), 

nükleotid çeşitliliği (π) ile popülasyonlar arasındaki 

genetik uzaklık (γst, Gammast) hesaplanabilmektedir. 

 

Genetik Varyasyon Parametrelerinin Hesaplanması  

 

Genetik varyasyon parametrelerinin hesaplanmasında 

“Arlequin v3.11” yazılımı kullanılmaktadır. Bu 

yazılımında “.arp” uzantılı dosya kullanılarak istenilen 

analizler yapılabilmektedir. Bu analizler sonucunda 

moleküler varyans analizi (AMOVA: Analysis of 

Molecular Variance) yapılarak; popülasyonlara ait gen akış 

değerleri (Fst), popülasyonlar arası ve popülasyonlar içi 

genetik varyasyon ile popülasyonların ikişerleri gen akış 

değerleri (Pairweise Fst) matris tablosu elde edilir. 

Bunlardan Pairweise Fst matris tablosu filogenetik ağaç 

çizimi için gerekmektedir.  

 

Filogenetik İlişkilerin Belirlenmesi 

 

Çalışılan popülasyonlara ait filogenetik ilişkileri 

belirlenmesinde “SplitsTree v4.14.6” yazılımı 

kullanılmaktadır. Bu yazılım için popülasyon isimlerini ve 

popülasyonlara ait ikişerli gen akış değerleri matris 

tablosunu içeren metin belgesi hazırlanması 

gerekmektedir. Metin belgesi içerisinde öncelikle 

popülasyonlar tanımlanmalıdır. Popülasyon isimleri 

sırasıyla alt alta yazılmalı ve numaralandırılmalıdır. 

Sıralamanın AMOVA analizinde elde edilen matris tablosu 

ile uyumlu olması gerekmektedir. Popülasyon numaraları 

köşeli parantez içerisinde belirtilmelidir (Ör: [1]). 

Popülasyon isimleri ise tek tırnak (‘) içerisinde 

yazılmalıdır (Ör: ‘DEMRE’).  

Popülasyonların ikişerli gen akış değerleri matris 

tablosu yazılırken popülasyon isimleri tanımlanırken 

olduğu gibi her bir değerin önüne ilgili popülasyonun ismi 

ve numarası yazılmalıdır (Ör: [1] ‘DEMRE’). Burada 

dikkat edilmesi gereken nokta metin belgesinde 

popülasyonlar tanımlanırken isimleri nasıl yazıldı ise 

matris tablosuna da o şekilde yazılması gerektiğidir. Eğer 

üst kısımda popülasyon ismi küçük harfle yazıldı ise alt 

kısımda da küçük harfle yazılmalı ve popülasyon 

sıralamaları her iki kısımda da aynı olmalıdır. 

“SplitsTree v4.14.6” yazılımına uygun olarak 

hazırlanan metin belgesi kullanılarak popülasyonların 

filogenetik ilişkilerini ortaya koyan dendogram 

çizilebilmektedir. Bu yazılımda farklı metodlarla 

(UPGMA, Neighbour-Joining gibi) farklı yapıda (rooted, 

unrooted gibi) filogenetik ağaç oluşturulabilmektedir 

(Şekil 1). 

Ayrıca haplotip dağılımını gösteren Median-Joining 

Tree çizilmek istenirse “NETWORK v5.0.1.1” yazılımı 

kullanılmaktadır (Şekil 2). Özetle hayvan 

biyoteknolojisinde SNP haplotip analizleri ile 

popülasyonlar arasındaki filogenetik ilişkilerin 

belirlenmesinde elde edilmek istenen bilgiye göre çeşitli 

yazılımlar kullanılmaktadır. 
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Şekil 1 SplitsTree yazılımında Neighbour-Joining 

metoduna göre çizilen filogenetik ağaç (Ünal, 2016) 

 

 
Şekil 2 NETWORK yazılımında çizilen Median-

Joining Tree (Péntek Zakar ve ark., 2015) 

 

Sonuç 

 

Hayvan biyoteknolojisinde SNP’ler popülasyonlar 

arasındaki filogenetik ilişkilerin belirlenmesi için sığır 

(Goud ve ark., 2019), manda (Li ve ark., 2018), bal arısı 

(Özdil ve İlhan, 2009), tavuk (Godinez ve ark., 2019), keçi 

(do Prado Paim ve ark.,), koyun (Zhou ve ark., 2019) gibi 

birçok türde yaygın olarak kullanılmaktadır. Çalışılan 

bölgeye spesifik primerler ile polimeraz zincir 

reaksiyonları gerçekleştirilen ürünlerden dizileme analizi 

yapılarak ilgili bölgedeki tek nükleotid polimorfizmleri 

belirlenebilmektedir. Bunların belirlenmesinde “FinchTV 

1.4.0” yazılımı kullanılabileceği gibi “ChromasPro v2.1.2” 

yazılımı da kullanılabilmektedir. 

Tek nükleotid polimorfizmleri ile belirlenen 

haplotiplerden yararlanılarak popülasyonlara ait genetik 

varyasyonlar ve popülasyonlar arası filogenetik ilişkiler 

belirlenebilmektedir. Bu amaçla elde edilmek istenen 

bilgiye göre kullanılabilecek birçok yazılım bulunmaktadır. 

Örnek olarak popülasyonlara ait Fst matris tablosu 

oluşturulması için “Arlequin v3.11” yazılımı kullanılırken, 

haplotip çeşitliliği gibi parametreler için “DNaSP v5.10” 

yazılımı kullanılmaktadır. Bu yazılımlardan elde edilen 

sonuçlar görselleştirilmek istenirse “SplitsTree v4.14.6” 

yazılımı ile popülasyonlar arasındaki ilişkiyi gösteren 

dendogram oluşturulabilmektedir. Ayrıca haplotip 

dağılımını gösteren Median-Joining Tree çizilmek istenirse 

“NETWORK v5.0.1.1” yazılımı kullanılmaktadır. Özetle 

hayvan biyoteknolojisinde SNP haplotip analizleri ile 

popülasyonlar arasındaki filogenetik ilişkilerin 

belirlenmesinde elde edilmek istenen bilgiye göre çeşitli 

yazılımlar kullanılmaktadır. 
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