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Florida Panteri Tehlike 
Altında
• Florida panteri (Puma concolor

coryi), bir zamanlar Louisiana’dan 
Güney Carolina’ya ve 
Tennessee’ye kadar geniş bir 
bölgede yaşıyordu.

• 1995 yılına gelindiğinde, yaşam 
alanı avlanma ve habitat kaybı 
nedeniyle Florida’nın güneyindeki 
küçük bataklık alanlarına 
sıkışmıştı.

• Bu dönemde, hayatta kalan birey 
sayısı yalnızca 20-25 civarına 
düşmüştü.
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Genetik Çeşitlilik Kaybı ve 
Sağlık Problemleri
• Hayatta kalan panterlerde 

ciddi sağlık sorunları 
gözlemlendi: kalp rahatsızlıkları, 
testislerin inmemesi, iskelet 
bozuklukları, enfeksiyonlar ve 
parazit hastalıkları.

• Üreme yeteneğini olumsuz 
etkileyen sperm anormallikleri 
yaygındı.

• Çevresel toksinlere maruziyet bazı 
problemlere katkı sağlamış olabilir, 
ancak asıl neden genetik 
faktörlerdi.
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Florida Panterini Kurtarma 
Çabaları
• Yaban hayatı uzmanları, Florida panterini kurtarmak 

için genetik müdahalenin en iyi çözüm olduğunu 
belirledi.

• Temel sorunlar üç genetik olgu ile açıklanabilir:
göç, genetik sürüklenme ve rastgele olmayan eşleşme.

• Bu faktörler, panter popülasyonunun geleceği için kritik 
bir rol oynuyor.
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Genetik Çeşitliliğin 
Korunması
• Hardy-Weinberg dengesi, ideal koşullarda (seçilim, 

mutasyon, göç olmaması, sonsuz birey sayısı ve rastgele 
eşleşme) gen frekanslarının değişmediğini gösterir.

• Ancak gerçek hayatta bu varsayımlar geçerli değildir. 

• Özellikle Florida panteri gibi küçük popülasyonlarda 
göç, genetik sürüklenme ve rastgele olmayan eşleşme 
büyük etkiler yaratır.
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Göç, Genetik Sürüklenme ve 
Rastgele Olmayan Eşleşme
• Göç (Migration): Yeni bireylerin popülasyona 

katılması, genetik çeşitliliği artırabilir.

• Genetik Sürüklenme (Genetic Drift): Küçük 
popülasyonlarda rastgele olaylar nedeniyle gen 
frekanslarında değişimler olabilir.

• Rastgele Olmayan Eşleşme (Nonrandom Mating): 
Yakın akraba çiftleşmesi, genetik bozukluk riskini 
artırır.
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Florida Panteri İçin 
Uygulanan Müdahale
• Bu bölümün sonunda, Florida panteri popülasyonunu 

kurtarmak için uygulanan stratejiler 
detaylandırılacaktır.

• Amaç, genetik çeşitliliği artırarak popülasyonun 
sağlığını iyileştirmektir.

• Gelecek derslerde, bu müdahalenin etkilerini ve 
sonuçlarını inceleyeceğiz.
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Evrimsel Bir Süreç Olarak 
Göç
• Göç, evrimsel anlamda, bir popülasyondan diğerine 

allellerin taşınmasıdır.

• Bu, bireylerin mevsimsel hareketinden farklıdır; 
biyologlar için göç, gen akışı anlamına gelir.

• Gen akışı, polen, tohum veya sporların rüzgar, su ya da 
hayvanlar aracılığıyla taşınması gibi çeşitli 
mekanizmalarla gerçekleşebilir.

• Türler arasında göç oranları farklıdır ve bireylerin ya da 
üreme birimlerinin hareket kabiliyetine bağlıdır.
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Hardy-Weinberg Dengesi ve 
Göçün Etkisi
• Hardy-Weinberg dengesi, mutasyon, seçilim, göç 

olmaması, sonsuz popülasyon büyüklüğü ve rastgele 
eşleşme gibi varsayımlar altında gen frekanslarının 
sabit kaldığını belirtir.

• Ancak göç, bu dengeyi bozarak bir popülasyondaki 
genetik çeşitliliği değiştirebilir.

• Gen akışı, popülasyonlar arasında allel frekanslarının 
değişmesine neden olarak evrimi tetikleyebilir.

• Bunu görmek için basit bir göç modelini inceleyelim.
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Kıta-Adalar Modeli ve Göçün 
Genetik Etkileri
• Bir kıta popülasyonu ve ada popülasyonu düşünelim.

• Kıta büyük olduğu için adadan kıtaya göçün etkisi 
ihmal edilebilir, ancak kıtadan adaya göç önemlidir.
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Kıta-Adalar Modeli ve Göçün 
Genetik Etkileri
• Ada popülasyonunda sadece A1 alleli bulunuyorken, kıta 

popülasyonunda A2 alleli sabittir.

• Kıtadan adaya 200 birey göç ettiğinde, adadaki 
bireylerin %80’i adaya özgü, %20’si kıtadan gelen 
bireylerden oluşur.
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Göçün Allel ve Genotip 
Frekanslarına Etkisi
• Göç sonrası A1 allelinin frekansı adada 1.0’dan 0.8’e 

düşer, A2 alleli ise 0.2 oranında ortaya çıkar.

• Bu değişim, Hardy-Weinberg’in "allel frekansları sabit 
kalır" ilkesini ihlal eder; yani, ada popülasyonu göç 
nedeniyle evrimleşmiştir.

• Genotip frekansları da bozulur:

 Hardy-Weinberg'e göre, 0.8 A1 ve 0.2 A2 oranına sahip bir 
popülasyonda genotip frekansları 0.64 A1A1, 0.32 A1A2, 0.04 
A2A2 olmalıdır.

 Ancak göç sonrası ada popülasyonunda homozigot bireyler 
fazla, heterozigot bireyler azdır.
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Hardy-Weinberg Dengesinin 
Yeniden Sağlanması
• Göçün ilk etkisi, popülasyonda beklenenden daha fazla 

homozigot ve daha az heterozigot birey olmasıdır.

• Ancak rastgele eşleşme gerçekleşirse, bir nesil içinde 
Hardy-Weinberg dengesi yeniden sağlanabilir.

• Göç, genetik çeşitliliği artırabilir veya azaltabilir, bu 
nedenle bir popülasyonun uzun vadeli evrimi açısından 
önemli bir mekanizmadır.
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Evrimsel Açıdan Göçün 
Tanımı
• Evrimsel biyolojide göç, popülasyonlar arasında allel

taşınması anlamına gelir.

• Bireylerin mevsimsel hareketinden farklı olarak, göç 
gen akışı ile ilgilidir.

• Gen akışı, hayvanların uzun mesafeli yayılımı veya 
polen ve tohumların rüzgar, su ya da hayvanlarla 
taşınması gibi çeşitli yollarla gerçekleşebilir.

• Farklı türlerde göç oranı, bireylerin veya üreme 
yapılarının hareket kabiliyetine bağlı olarak değişiklik 
gösterir.
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Göçün Evrimsel Süreç 
Üzerindeki Etkisi
• Göç, popülasyonlar arasındaki genetik farklılıkları 

azaltarak onları daha benzer hale getirir.

• Eğer başka evrimsel mekanizmalar devreye girmezse, 
gen akışı uzun vadede allel frekanslarını eşitleyebilir.

• Matematiksel modeller, göçün popülasyonlar üzerindeki 
homojenleştirici etkisini göstermektedir.

• Bu durum, özellikle izole popülasyonlarda genetik 
yapının korunmasını engelleyebilir.
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Kırmızı Kese Karanfili 
Üzerinde Göçün Etkileri
• İsveç’in Skeppsvik Takımadaları’nda

yapılan bir çalışma, göçün genetik 
homojenleşmeyi nasıl sağladığını 
göstermiştir.

• Kırmızı kese karanfili (Silene dioica), 
böceklerle tozlaşan ve rüzgar ile 
suyla yayılan bir bitkidir.

• Yeni ortaya çıkan adalara ilk 
yerleşen bitkilerden biridir ve 
popülasyonlar zaman içinde 
büyüyerek birkaç bin bireye ulaşır.

• Gen akışı, tozlaşma ve tohum 
taşınmasıyla gerçekleşir ancak yaşlı 
popülasyonlar zamanla genetik 
izolasyona uğrar.
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Gen Akışının Popülasyon 
Yaşına Göre Değişimi
• Genç popülasyonlar, az sayıda 

tohum ile kurulduğu için yüksek 
genetik çeşitliliğe sahiptir.

• Orta yaşlı popülasyonlarda, göç 
yoluyla gen akışı sağlanarak allel
frekansları birbirine yaklaşır.

• Yaşlı popülasyonlar, artık göç 
almamaya başlar ve genetik 
çeşitlilik sadece hayatta kalan 
bireylere bağlı hale gelir.

• Yapılan analizler, orta yaşlı 
popülasyonların allel frekanslarının 
daha homojen olduğunu (FST 
değerlerinin düşük olduğunu) 
göstermiştir.
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Göç ve Doğal Seçilim Dengesi
• Göç, popülasyonlar arasında allel taşınmasını 

sağlayarak genetik homojenliği artırır.

• Ancak doğal seçilim gibi evrimsel mekanizmalar, göçün 
etkisini dengeleyebilir.
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Göç ve Doğal Seçilim Dengesi
• Erie Gölü su yılanları (Nerodia sipedon), göç ve doğal 

seçilimin etkileşimini gösteren ampirik bir örnektir.

• Bu yılanlar, gölün çevresindeki ana karada ve adalarda 
yaşar ve desen bakımından bantlıdan bantsıza kadar 
değişen bireyler içerir.
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Ada ve Ana Kara Popülasyonları 
Arasındaki Farklar

• Ana karada yaşayan yılanların çoğu bantlıdır, adalarda 
ise bantsız bireylerin oranı yüksektir.

• Adalarda, bantsız yılanlar kireçtaşı kayalar üzerinde 
daha iyi kamufle olur.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

20



Ada ve Ana Kara Popülasyonları 
Arasındaki Farklar

• Küçük ve genç yılanlar, avcılara karşı daha 
savunmasızdır, bu yüzden kamuflaj hayatta kalmada 
kritik bir avantaj sağlar.

• Yapılan işaretleme-yeniden yakalama çalışmaları, 
adalarda bantsız yılanların hayatta kalma oranlarının 
daha yüksek olduğunu göstermiştir.
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Göçün Popülasyon Üzerindeki 
Etkisi
• Eğer sadece doğal seçilim etkili olsaydı, adalardaki 

popülasyonun tamamen bantsız bireylerden oluşması 
beklenirdi.

• Ancak her nesilde ana karadan adalara göç eden bantlı 
yılanlar bulunmaktadır.

• Bu göçmenler, bantlı renklenmeyi belirleyen allelleri
ada popülasyonuna taşıyarak gen havuzunu değiştirir.

• Sonuç olarak, doğal seçilim ve göç birbiriyle rekabet 
eden evrimsel mekanizmalar olarak popülasyon yapısını 
belirler.
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Göçün Evrimsel Etkisi ve 
Sonuçlar
• Göç, küçük popülasyonlarda allel frekanslarının nesiller 

boyunca değişmesine neden olabilir.

• Büyük kaynak popülasyonlarından göç alan küçük 
popülasyonlarda, göç güçlü bir evrim mekanizması 
haline gelebilir.

• Gen akışı, eğer karşıt bir evrimsel süreç tarafından 
dengelenmezse, popülasyonların farklılaşmasını 
engelleyerek onları genetik olarak homojenleştirir.

• Erie Gölü su yılanları örneğinde, göç ve doğal seçilim 
birlikte çalışarak popülasyon yapısını belirlemektedir.
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Genetik Sürüklenme Nedir?
• Genetik sürüklenme, evrimsel değişimin rastgele 

gerçekleşen bir mekanizmasıdır.

• Doğal seçilim rastgele olmayan bir süreçken, genetik 
sürüklenme tamamen şansa dayalıdır.

• Bu mekanizma, popülasyon içindeki allel frekanslarını 
değiştirebilir, ancak adaptasyona yol açmaz.

• Hardy-Weinberg dengesinin sonsuz popülasyon 
büyüklüğü varsayımı ihlal edildiğinde genetik 
sürüklenme ortaya çıkar.
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Genetik Sürüklenme ve 
Mutasyon
• Mutasyonlar rastgele gerçekleşir ve genetik çeşitliliğin 

kaynağıdır.

• Ancak doğal seçilim, bu mutasyonları avantaj veya 
dezavantajlarına göre ayıklarken, genetik sürüklenme 
tamamen rastgele işler.

• Şansa bağlı olarak bazı alleller nesiller boyunca 
artabilir veya tamamen kaybolabilir.

• Bu süreç, özellikle küçük popülasyonlarda daha belirgin 
şekilde görülür.
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Genetik Sürüklenmenin 
Sonuçları
• Küçük popülasyonlarda genetik sürüklenme, bazı 

allellerin rastgele sabitlenmesine veya kaybolmasına 
neden olabilir.

• Popülasyonlar arasında genetik çeşitliliğin azalmasına 
yol açabilir.

• Genetik sürüklenmenin etkisi büyük popülasyonlarda 
daha az hissedilir, çünkü birey sayısı arttıkça rastgele 
olayların etkisi azalır.

• Hardy-Weinberg modeline göre, sonsuz popülasyon 
büyüklüğü varsayımı bozulduğunda genetik sürüklenme 
kaçınılmaz hale gelir.
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Genetik Sürüklenme Modeli
• Genetik sürüklenme, küçük popülasyonlarda rastgele 

olayların allel frekanslarını değiştirmesiyle gerçekleşir.

• Hardy-Weinberg dengesi, sonsuz popülasyon büyüklüğü 
varsayımına dayanır, ancak küçük popülasyonlarda bu 
varsayım bozulur.

• Örneğin, belirli bir popülasyondaki A1 ve A2 allellerinin
oranı, tamamen şansa bağlı olarak değişebilir.
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Genetik Sürüklenme Modeli
• Bu rastgele değişimler, nesiller 

boyunca allel frekanslarının 
farklı yönlerde kaymasına yol 
açabilir.
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Genetik Sürüklenmenin 
Etkileri
• Küçük bir popülasyonda gametlerin rastgele seçilmesi, 

beklenen allel frekanslarından sapmalara neden 
olabilir.

• Örneğin, başlangıçta A1 frekansı 0.6 iken, sonraki 
nesilde 0.7 veya 0.55 olabilir.

• Bu rastgele sapmalar bir nesil boyunca adaptasyon 
sağlamaz, ancak evrimsel değişim yaratır.

• Genetik sürüklenme, adaptif olmayan evrimin bir 
mekanizmasıdır ve doğal seçilimden farklıdır.
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Genetik Sürüklenme ve 
Seçilim Arasındaki Fark
• Doğal seçilim, avantajlı allellerin yayılmasını sağlar, 

ancak genetik sürüklenme tamamen rastgele işler.

• Seçilim, bireylerin yaşam kalitesi, üreme başarısı ve 
çevresel faktörlere uyumu ile ilgilidir.

• Genetik sürüklenmede ise bazı alleller sadece şans eseri 
daha sık görülmeye başlar veya kaybolur.
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Genetik Sürüklenme ve 
Seçilim Arasındaki Fark
• Tekrar edilen deneylerde, aynı başlangıç frekanslarıyla 

farklı sonuçlar elde edilebilir, bu da sürecin 
rastgeleliğini gösterir.
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Genetik Sürüklenme ve 
Popülasyon Büyüklüğü
• Genetik sürüklenme, popülasyon 

büyüklüğünün sınırlı olmasından 
kaynaklanır.

• Küçük popülasyonlarda, gametlerin 
rastgele seçimi allel frekanslarında 
büyük değişimlere neden olabilir.

• Popülasyon büyüklüğü arttıkça, allel
frekansları Hardy-Weinberg dengesine 
daha çok yaklaşır (a).

• Bu durum, rastgele örnekleme 
hatalarının büyük popülasyonlarda 
azalmasını sağlar.
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Büyük Popülasyonlarda 
Genetik Sürüklenme
• 250 zigotluk bir popülasyon 

simülasyonunda, başlangıçta allel
frekansları düzensiz değişiklikler 
gösterir.

• İlk birkaç zigot rastgele seçildiğinde, 
A1 frekansı önce sıfıra düşebilir, 
ardından hızla yükselebilir.

• Ancak popülasyon büyüdükçe, allel
frekansları giderek teorik değere (0.6) 
yaklaşır.

• Bu örnek, büyük popülasyonlarda 
rastgele sürüklenmenin etkisinin 
azaldığını gösterir (b ve c).
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Örnekleme Hatası ve 
Popülasyon Büyüklüğü
• Örnekleme hatası, popülasyonun küçük olması 

durumunda genetik sürüklenmeye yol açar.

• Popülasyon büyüklüğü arttıkça, allel frekansındaki 
rastgele değişimler azalır.

• Eğer popülasyon sonsuz büyüklükte olsaydı, allel
frekansı tam olarak 0.6 değerinde sabitlenirdi.

• Genetik sürüklenme, küçük popülasyonlarda güçlü bir 
evrimsel mekanizma, ancak büyük popülasyonlarda 
etkisi azalır.
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Kurucu Etkisi ve Genetik 
Sürüklenme
• Kurucu etkisi, küçük popülasyonların genetik yapısının, 

ana popülasyonlarından rastgele farklı olmasına neden 
olur.

• Yeni bir bölgeye taşınan az sayıdaki birey, ana 
popülasyondaki tüm genetik çeşitliliği taşıyamaz.

• Örnekleme hatası, kurucu etkisinin temel sebebidir ve 
bu durum genetik sürüklenmeye yol açar.

• Yeni popülasyon, yalnızca kurucu bireylerin taşıdığı 
allellerle sınırlı kalır ve böylece ani genetik farklılıklar 
oluşur.
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Polinezya Cırcır Böceklerinde 
Kurucu Etkisi
• Polinezya cırcır böcekleri, 

Avustralya’dan Pasifik 
Adaları’na insanlarla 
taşınarak yayılmıştır.

• Her yeni adaya ulaşan 
böcekler, önceki 
popülasyonun sadece küçük 
bir genetik alt grubunu 
taşımıştır.
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Polinezya Cırcır Böceklerinde 
Kurucu Etkisi
• Hawaii gibi uzak 

adalardaki 
popülasyonlar, çok 
daha az sayıda allel
taşımakta ve belirli 
alleller baskın hale 
gelmektedir.

• Genetik analizler, 
uzak adalara 
gidildikçe genetik 
çeşitliliğin 
azaldığını ve kurucu 
etkisinin güçlü 
olduğunu 
göstermektedir.
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Pingelapese Halkı ve Renk 
Körlüğü
• Pingelapese halkı, 1775’te bir tayfundan sağ kalan 20 

kişi tarafından kurulan küçük bir popülasyondur.

• Bu bireylerden biri, CNGB3 geninde renk körlüğüne 
neden olan resesif mutasyonu taşıyordu.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

38



Pingelapese Halkı ve Renk 
Körlüğü
• Küçük popülasyon ve genetik sürüklenme, bu 

mutasyonun sıklığını artırdı ve günümüzde %20’ye 
ulaştı.

• Bu örnek, genetik sürüklenmenin kümülatif etkilerini 
ve kurucu etkisinin uzun vadeli sonuçlarını gösterir.
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Genetik Sürüklenme ve Allel
Fiksasyonu
• Genetik sürüklenme, allel frekanslarını rastgele 

değiştiren bir evrim mekanizmasıdır.

• Küçük popülasyonlarda genetik sürüklenmenin etkisi 
daha belirgin olup, allel frekanslarında hızlı 
dalgalanmalara neden olabilir.
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Genetik Sürüklenme ve Allel
Fiksasyonu
• Aşağıda gösterildiği gibi, bir nesilde oluşan allel

frekansları, rastgele çiftleşme sonucu bir sonraki nesilde 
değişebilir.

• Uzun vadede, sürüklenme sonucunda allellerden biri 
popülasyonda tamamen kaybolabilir veya sabit hale 
gelebilir (fiksasyon).
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Popülasyon Büyüklüğünün 
Genetik Sürüklenmeye Etkisi
• Küçük popülasyonlarda, allel frekansları hızla değişir ve 

bir allelin kaybolma olasılığı daha yüksektir.

• Büyük popülasyonlarda, sürüklenmenin etkisi daha az 
belirgin olup, allel frekansları daha istikrarlı kalır.
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Popülasyon Büyüklüğünün 
Genetik Sürüklenmeye Etkisi
• Yanda, farklı 

büyüklükteki 
popülasyonlarda allel
frekanslarının 100 
nesil boyunca nasıl 
değiştiği 
gösterilmektedir.

• Küçük popülasyonlar 
daha hızlı allel
fiksasyonuna
ulaşırken, büyük 
popülasyonlarda 
değişimler daha yavaş 
ve dengelidir.
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Genetik Sürüklenmenin 
Sonuçları
• Eğer doğal seçilim, mutasyon veya göç yoksa, allel

frekansları rastgele dalgalanarak 0 veya 1 değerine 
ulaşabilir.

• Bir allelin fiksasyon olması, diğer allelin popülasyondan 
tamamen kaybolması anlamına gelir.

• Genetik sürüklenme nedeniyle heterozigot bireylerin 
oranı zamanla azalır, bu da genetik çeşitliliğin kaybına 
yol açar.
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Genetik Sürüklenmenin 
Sonuçları
• Aşağıda, bir popülasyonda A1 allelinin 85. nesilde 

tamamen kaybolduğu görülmektedir, bu durum genetik 
sürüklenmenin kaçınılmaz bir sonucudur.
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Allel Fiksasyonu ve Genetik 
Sürüklenme
• Genetik sürüklenme, allel frekanslarının rastgele 

değişmesine neden olur.

• Bir allel, zamanla %0’a düşerek kaybolabilir veya 
%100’e ulaşarak fiksasyon olabilir.
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Allel Fiksasyonu ve Genetik 
Sürüklenme
• Figür a ve b, A1 allelinin bazı 

popülasyonlarda tamamen 
kaybolduğunu, bazılarında ise 
fiksasyon olduğunu 
göstermektedir.

• Fiksasyon veya kayıp 
gerçekleştiğinde, 
popülasyonun genetik 
çeşitliliği azalır.
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Popülasyon İçinde Birden 
Fazla Allel Varsa Ne Olur?
• Bir lokusta birden fazla allel varsa (A1, A2, A3, A4 vb.), 

sürüklenme ile bunlardan biri fiksasyon olur.

• Fiksasyon gerçekleştiğinde, geri kalan tüm alleller
kaybolur.

• Popülasyon içinde mutasyon veya göç gibi yeni genetik 
varyasyon kaynakları olmazsa, genetik çeşitlilik 
tamamen azalır.

• Genetik sürüklenme, küçük popülasyonlarda daha hızlı 
fiksasyon ve kayıp ile sonuçlanır.
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Allel Fiksasyonunun Olasılığı 
(Sewall Wright Teorisi)
• Sewall Wright (1931), bir allelin fiksasyon olasılığının, 

başlangıçtaki frekansına eşit olduğunu gösterdi.

• Örneğin, başlangıçta A1 frekansı %73, A2 frekansı %27 
ise, A1’in fiksasyon olasılığı %73, A2’nin ise %27’dir.
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Allel Fiksasyonunun Olasılığı 
(Sewall Wright Teorisi)
• Büyük popülasyonlarda sürüklenme etkisi daha yavaş, 

küçük popülasyonlarda ise daha hızlıdır.

• Aşağıda, zamanla allel frekanslarının nasıl değiştiğini 
ve fiksasyon sürecini gösterilmektedir.
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Heterozigotluk Kaybı ve 
Genetik Sürüklenme
• Küçük popülasyonlarda genetik sürüklenme, allel

frekanslarını fiksasyon veya kayıpla sonuçlanacak 
şekilde değiştirir.

• Heterozigot bireylerin frekansı, 2p(1-p) formülü ile 
hesaplanabilir ve en yüksek değeri p = 0.5 iken alır.

• Allel frekansı 0 veya 1’e yaklaştıkça, heterozigotluk
oranı düşer ve sonunda 0 olur.
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Heterozigotluk Kaybı ve 
Genetik Sürüklenme
• Figür a, b, c, popülasyonlardaki allel

frekanslarının zamanla nasıl 
değiştiğini gösterir.
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Heterozigotluk Oranının 
Düşüşü
• Heterozigotluk oranı, küçük 

popülasyonlarda hızlı, büyük 
popülasyonlarda yavaş düşer.

• Figür d, e, f, heterozigotluk oranının 
nasıl düştüğünü göstermektedir.

• Mavi çizgi, popülasyonlar arasında 
ortalama heterozigotluk oranını takip 
eder.

• Genetik sürüklenme devam ettikçe, 
sonunda bir allel fiksasyon olur ve 
heterozigot bireyler tamamen kaybolur.
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Sewall Wright Denklemi ve
FST İndeksi
• Sewall Wright (1931), heterozigotluk kaybının Hg+1 = 

Hg[1 – 1/2N] formülüyle hesaplanabileceğini gösterdi.

• Bu formüle göre, popülasyon küçüldükçe heterozigotluk
oranı daha hızlı azalır.

• FST (Fiksasyon İndeksi), popülasyonlar arasındaki 
genetik farklılaşmayı ölçer ve zamanla 0’dan 1’e doğru 
ilerler.

• Nesli tükenme tehlikesi altındaki türlerde, sadece 50 
üreme bireyi olsa bile her nesilde %1 heterozigotluk
kaybı yaşanır.
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Buri’nin Deneyi ve Genetik 
Sürüklenme
• Peter Buri (1956), Drosophila melanogaster meyve 

sinekleri üzerinde genetik sürüklenmeyi laboratuvar 
ortamında inceledi.

• 107 popülasyon oluşturuldu ve her biri 8 dişi, 8 erkek 
bireyden oluşuyordu.

• Tüm bireyler, bw75/bw genotipine sahip heterozigotlardı, 
yani başlangıçtaki allel frekansı 0.5 idi.

• Her nesilde rastgele seçilen 16 birey, bir sonraki neslin 
ebeveynleri olarak kullanıldı.
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Beklenen Sonuçlar ve Deneyin 
Bulguları
• Alleller arasında seçici bir avantaj yoksa, bw75 allelinin

rastgele fiksasyon veya kayıpla sonuçlanması beklenir.

• 19 nesil boyunca popülasyonlar incelendi ve bazı 
popülasyonlarda bw75 tamamen kayboldu, bazılarında 
ise fiksasyon gerçekleşti.
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Beklenen Sonuçlar ve Deneyin 
Bulguları
• Şekil 7.16, nesiller boyunca allel

frekanslarının nasıl değiştiğini 
göstermektedir.

• Deney sonucunda, bw75 alleli 30 
popülasyonda kaybolmuş, 28 
popülasyonda ise fiksasyon olmuştur.
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Heterozigotluk Kaybı ve Etkili 
Popülasyon Büyüklüğü
• Başlangıçta heterozigotluk oranı 0.5 idi, ancak nesiller 

boyunca azalmaya devam etti.

• Aşağıda, heterozigotluk oranının beklenen ve gözlenen 
değerleri gösterilmektedir.
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Heterozigotluk Kaybı ve Etkili 
Popülasyon Büyüklüğü
• Wright denklemi, heterozigotluk kaybını tahmin etmek 

için kullanıldı, ancak deneyde beklenenden daha hızlı 
bir azalma gözlemlendi.

• Popülasyon büyüklüğü 16 olsa da, etkili popülasyon 
büyüklüğü 9 olarak hesaplandı, bu da bireylerin üreme 
şansındaki farklılıklardan kaynaklanıyor olabilir.
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Missouri'deki Bozkır Kertenkelesi 
ve Genetik Sürüklenme

• Missouri'nin Ozark
Dağları'nda, tarihsel iklim 
değişimleri sonucu izole 
popülasyonlar oluşmuştur.

• Bozkır kertenkelesi (collared
lizard), geçmişte geniş 
alanlara yayılmışken, bugün 
yalnızca kayalık açıklıklarda 
(glades) yaşamaktadır.
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Missouri'deki Bozkır Kertenkelesi 
ve Genetik Sürüklenme

• Ormancılık ve yangın 
baskılama uygulamaları, 
kertenkelelerin bu habitatlar 
arasında göç etmesini 
engellemiştir.

• İzole ve küçük popülasyonlar 
nedeniyle genetik 
sürüklenme etkileri belirgin 
hale gelmiştir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

61



Genetik Sürüklenmenin 
Etkileri ve Bulgular
• Templeton ve ekibi (1990), Ozark kertenkelesi 

popülasyonlarını genetik çeşitlilik açısından inceledi.

• Çalışmalar, her popülasyonun tek bir genetik varyanta 
sabitlendiğini (fiksasyon) gösterdi.
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Genetik Sürüklenmenin 
Etkileri ve Bulgular
• Aşağıda, farklı popülasyonlarda farklı genetik 

varyantların sabitlendiği gösterilmektedir.

• Küçük ve izole popülasyonlar nedeniyle, genetik 
çeşitlilik kaybolmuş ve uyum yeteneği azalmıştır.
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Habitat Restorasyonu ve Genetik 
Çeşitliliğin Yeniden Kazanılması

• 1994’te kontrollü 
yangınlar, 
kertenkelelerin 
hareketini sağlayacak 
boş alanlar 
oluşturmak için 
kullanıldı.

• Yanda, genetik 
çeşitliliğin popülasyon 
büyüklüğü ile ilişkisi 
gösterilmektedir.
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Habitat Restorasyonu ve Genetik 
Çeşitliliğin Yeniden Kazanılması

• Yangın sonrası, 
kertenkeleler farklı 
gladelere (açıklık 
alan) göç etmeye ve 
genetik çeşitliliği 
artırmaya başladı.

• Bu çalışma, habitat 
restorasyonunun 
genetik 
sürüklenmenin 
olumsuz etkilerini 
azaltabileceğini 
gösterdi.
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Genetik Sürüklenme ve Evrim 
Hızı
• Genetik sürüklenme, evrimi yönlendiren rastgele bir 

mekanizmadır.

• Evrim hızı, bir lokusta mutasyonla oluşan yeni allellerin
var olan allellerin yerine geçme hızıdır.
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Genetik Sürüklenme ve Evrim 
Hızı
• Aşağıda, mutasyonların popülasyonda nasıl sabitlendiği 

gösterilmiştir.

• Genetik sürüklenme tek başına etkili olduğunda, 
sabitlenme hızı mutasyon oranına eşittir.
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Popülasyon Büyüklüğünün 
Etkisi
• Popülasyon büyüklüğü arttıkça, mutasyon sayısı artar, 

ancak her mutasyonun sabitlenme ihtimali azalır.

• Küçük popülasyonlar, genetik sürüklenmeden daha 
fazla etkilenir ve genetik çeşitliliği daha hızlı kaybeder.

• Büyük popülasyonlar, daha fazla genetik çeşitlilik üretir 
ve korur, ancak sabitlenme hızı değişmez.

• Tüm popülasyonlarda, genetik sürüklenme altında allel
sabitlenme hızı aynı kalır.
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Nötr ve Avantajlı Mutasyonlar
• Nötr mutasyonlar, doğal seçilimden bağımsız olarak 

genetik sürüklenme ile sabitlenebilir.

• Zararlı mutasyonlar, doğal seçilim tarafından elenir ve 
genetik havuzda kalmaz.

• Avantajlı mutasyonlar, doğal seçilim sayesinde genetik 
sürüklenmeye kıyasla daha hızlı sabitlenir.

• Evrim hızı, popülasyon içinde nötr ve avantajlı 
mutasyonların oranına bağlı olarak değişebilir.
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Nötralizm ve Seçilimcilik
Teorileri
• Motoo Kimura’nın nötral teorisi, çoğu mutasyonun 

seçilim baskısı olmadan sabitlendiğini öne sürer.

• John Gillespie’nin seçilimci teorisi, avantajlı 
mutasyonların yaygın olduğunu ve evrim hızını 
belirlediğini savunur.

• Nötralistler, evrim hızının nötr mutasyon oranına eşit 
olduğunu iddia eder.

• Seçilimciler, evrim hızının avantajlı mutasyonların 
doğal seçilimle sabitlenmesiyle arttığını savunur.
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Genetik Sürüklenme ve Doğal 
Seçilim
• İdeal bir popülasyonda doğal seçilim, avantajlı alleli

sabitlenmeye yönlendirir.

• Sınırlı popülasyonlarda, genetik sürüklenme allel
frekanslarını rastgele değiştirebilir.

• Küçük popülasyonlarda avantajlı alleller bile yok 
olabilir.

• Seçilim mi yoksa sürüklenme mi baskın olacak?

• Bu, popülasyon büyüklüğüne ve seçilim gücüne bağlıdır.
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Un Değirmeni Böcekleri 
Deneyi (Tribolium castaneum)
• Deneyde 24 popülasyon oluşturuldu: 12'si büyük 

(100 birey), 12'si küçük (10 birey).

• Allel başlangıç frekansı 0.5 idi, ancak doğal seçilim b+ 
allelini artırdı.
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Un Değirmeni Böcekleri 
Deneyi (Tribolium castaneum)
• Yandaki şekil, küçük 

popülasyonlarda 
genetik 
sürüklenmenin 
etkisinin daha büyük 
olduğunu 
göstermektedir.

• Büyük 
popülasyonlarda 
seçilim baskınken, 
küçük 
popülasyonlarda 
sürüklenme baskındı.
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Allel Sabitlenme Olasılığı ve 
Popülasyon Büyüklüğü
• Yeni bir mutasyonun sabitlenme olasılığı 1/2N'dir (N = 

popülasyon büyüklüğü).

• Aşağıdaki şekil, seçilimin allel sabitlenme olasılığına 
etkisini gösterir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

74



Allel Sabitlenme Olasılığı ve 
Popülasyon Büyüklüğü
• Büyük popülasyonlarda bile, seçilim zayıfsa 

mutasyonlar kaybolabilir.

• Küçük popülasyonlarda, hatta zararlı mutasyonlar bile 
genetik sürüklenme ile sabitlenebilir.
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Genetik Sürüklenmenin 
Evrimsel Sonuçları
• Genetik sürüklenme adaptif değildir, evrim rastgele 

yönlenebilir.

• Bazı alleller sürüklenmeyle kaybolurken, bazıları 
tesadüfen sabitlenir.

• Genetik çeşitlilik zamanla azalır, özellikle küçük 
popülasyonlarda.

• Seçilim ve sürüklenme birlikte etkileşir, ancak küçük 
popülasyonlarda sürüklenme baskın olabilir.
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Moleküler Evrimin Başlangıcı
• 1960'ların ortalarında, bilim insanları hemoglobin ve 

sitokrom c gibi proteinlerin amino asit dizilimlerini 
belirledi.

• Bu çalışmalar, farklı türler arasında moleküler değişim 
hızlarının karşılaştırılmasını sağladı.

• Motoo Kimura (1968), insan ve at proteinlerindeki 
değişimleri analiz ederek mutasyonların sabitlenme 
hızını hesapladı.

• Bulgular, doğal seçilimin beklenenden daha az etkili 
olabileceğini düşündürdü.
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Moleküler Saat Hipotezi
• Zuckerkandl ve Pauling (1965), bazı proteinlerin sabit 

bir değişim hızına sahip olduğunu fark etti.

• Doğal seçilim dalgalı bir süreçtir, ancak moleküler 
değişim zamana bağlı olarak düzenli ilerliyordu.

• Bu durum, çevresel değişimlerden bağımsız bir 
mutasyon sürecine işaret ediyordu.

• Eğer doğal seçilim evrimi yönlendiriyorsa, değişim 
hızlarının daha düzensiz olması beklenirdi.
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Genetik Sürüklenme ve 
Moleküler Evrim
• Genetik sürüklenme, allel frekanslarını rastgele 

değiştirerek evrimde rol oynar.

• Doğal seçilim avantajlı mutasyonları nadiren sabitler, 
ancak genetik sürüklenme nötr mutasyonların 
yayılmasını sağlar.

• Saat gibi ilerleyen moleküler değişim, genetik 
sürüklenmenin etkisini destekler.

• Erken dönem moleküler evrim çalışmaları, evrim 
sürecinde doğal seçilimin tek belirleyici olmadığını 
gösterdi.
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Nötr Evrim Teorisi Nedir?
• Motoo Kimura (1968, 1983), moleküler evrimi açıklamak 

için Nötr Teoriyi öne sürdü.

• Mutasyonlar üç tipe ayrılır: zararlı, nötr ve yararlı.

• Zararlı mutasyonlar doğal seçilim tarafından elenir, 
yararlı mutasyonlar ise genellikle sabitlenir.

• Nötr mutasyonlar, doğal seçilimden bağımsız olarak 
genetik sürüklenme ile yayılır ve moleküler evrimde 
baskın rol oynar.
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Nötr Teorinin Temel 
Çıkarımları
• Kimura'ya göre, nötr mutasyonlar doğal seçilimle 

sabitlenen mutasyonlardan çok daha fazladır.

• Moleküler evrim hızı, esas olarak mutasyon hızına 
eşittir.

• Popülasyon büyüklüğü, genetik sürüklenme nedeniyle 
moleküler evrim hızını etkilemez.

• Bu görüş, doğal seçilimin moleküler düzeyde etkisinin 
düşündüğümüzden çok daha az olduğu fikrini öne sürer.
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Nötr Teori ve Yeni Veriler
• Teori başlangıçta, hemoglobin ve sitokrom c gibi birkaç 

proteinin verileriyle desteklenmişti.

• Daha fazla DNA dizisi analiz edildikçe, nötr teorinin 
geçerliliği daha kapsamlı test edildi.

• Nötr mutasyonların moleküler evrimdeki rolü hala 
tartışma konusu olmaya devam etmektedir.

• Günümüz moleküler evrim çalışmaları, genetik 
sürüklenme ve doğal seçilimin göreceli etkilerini 
anlamaya odaklanmaktadır.
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DNA Dizilim Farklılıklarında 
Gözlenen Paternler
• 1970'lerin sonu ve 1980'lerde biyologlar, DNA dizileri 

üzerine geniş çaplı analizler yapmaya başladılar.

• DNA bölgeleri farklı oranlarda değişim gösterir ve bu 
değişimler belirli paternler oluşturur.

• Kodlayan diziler, tRNA, rRNA ve protein sentezinde 
görev alırken, kodlamayan diziler intronlar, düzenleyici 
bölgeler ve psödogenleri içerir.

• Kodlayan ve kodlamayan diziler arasındaki evrimsel 
değişim hızları farklılık gösterir.
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Nötr Teori ve DNA Evrim 
Hızları
• Nötr teori, DNA’daki mutasyonların çoğunun seçilimden 

bağımsız olarak genetik sürüklenme ile yayıldığını öne 
sürer.

• Kodlayan bölgelerde mutasyonlar fonksiyonel 
kısıtlamalar nedeniyle daha yavaş sabitlenir.

• Kodlamayan bölgelerde daha az seçilim baskısı olduğu 
için mutasyonlar daha hızlı birikebilir.

• Regülatör bölgelerdeki mutasyonlar, gen ekspresyonunu 
etkileyerek organizmaların adaptasyonunda rol 
oynayabilir.
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Gözlemler ve Teorinin Test 
Edilmesi
• DNA dizilim analizleri, kodlamayan bölgelerde 

mutasyon hızının daha yüksek olduğunu göstermiştir.

• Psödogenler, fonksiyonel olmadıkları için nötr mutasyon 
oranlarını en iyi yansıtan bölgeler olarak kabul edilir.

• Bazı düzenleyici bölgeler ve intronlar, beklenenden daha 
düşük değişim oranları göstererek doğal seçilimin bu 
bölgelerde de etkili olabileceğini ortaya koymuştur.

• Günümüzde, nötr teorinin öngörüleri büyük ölçüde 
doğrulansa da doğal seçilimin bazı DNA bölgelerinde 
sanılandan daha etkili olduğu anlaşılmıştır.
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Pseudogenler ve Nötr Evrim
• Pseudogenler, gen duplikasyonları sonucu oluşan 

işlevsiz DNA bölgeleridir.

• Bu bölgeler protein kodlamadığı için mutasyonları 
organizmanın uyum başarısını etkilemez.

• Pseudogenlerdeki mutasyonlar tamamen genetik 
sürüklenme ile sabitlenir ve nötr evrimin bir modeli 
olarak kabul edilir.

• İnsan-şempanze karşılaştırmalarında, pseudogenlerdeki
evrim oranı nesil başına yaklaşık 2.5 × 10⁻⁸
mutasyon/nükleotid olarak belirlenmiştir.
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Sessiz ve Yer Değiştiren 
Mutasyonlar
• DNA’daki bazlar üçlü kodonlar halinde okunur ve 

genetik kod belirli bir derecede esnektir.
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Sessiz ve Yer Değiştiren 
Mutasyonlar
• Sessiz mutasyonlar, amino asit dizisini değiştirmeyen 

mutasyonlardır.

• Yer değiştiren mutasyonlar ise amino asit dizisini 
değiştirerek proteinin yapısını ve işlevini etkileyebilir.
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Sessiz Mutasyonlar Daha 
Hızlı Evrimleşir
• Aşağıdaki şekil, grip virüsü geninde sessiz ve yer 

değiştiren mutasyonların zaman içinde birikim hızlarını 
gösterir.

• Sessiz mutasyonlar, protein işlevini etkilemediğinden 
doğal seçilime maruz kalmaz ve genetik sürüklenme ile 
yayılabilir.
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Sessiz Mutasyonlar Daha 
Hızlı Evrimleşir
• Yer değiştiren mutasyonların çoğu zararlı olduğu için 

negatif (arındırıcı) seçilimle elenir.

• Nadir durumlarda, işlevi değiştirmeyen yer değiştiren 
mutasyonlar da sürüklenme ile sabitlenebilir.
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Kodlayıcı Genlerde Mutasyon 
Oranları
• Moleküler biyologlar, sessiz ve yer değiştiren mutasyon 

oranlarını geniş çaplı gen analizleriyle karşılaştırmıştır.

• Aşağıdaki şekilde kesikli çizgi, her iki mutasyon 
türünün eşit hızda biriktiği noktayı gösterir.
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Kodlayıcı Genlerde Mutasyon 
Oranları
• Çoğu gende, sessiz mutasyon oranı yer değiştiren 

mutasyon oranından belirgin şekilde daha yüksektir.

• Nötr teorinin öngördüğü gibi, mutasyonların çoğu ya 
nötrdür ya da zararlıdır ve moleküler evrimde 
sürüklenme baskındır.
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İnsan Genomundaki Tek Nükleotid 
Polimorfizmleri (SNP'ler)

• Austin Hughes ve ekibi (2003), 102 farklı etnik kökene 
sahip bireyde 1.442 tek nükleotid polimorfizmini (SNP) 
analiz etti.

• Amino asit değişimine neden olan SNP’ler, değişime 
neden olmayanlara kıyasla daha düşük genetik çeşitlilik 
gösterdi.

• Bu sonuçlar, çoğu amino asit değiştiren mutasyonun 
zararlı olduğunu ve negatif seçilimle düşük frekansta 
tutulduğunu gösterir.

• Bulgular, nötr teorinin temel ilkesi olan mutasyonların 
büyük ölçüde zararlı veya nötr olduğu fikrini 
desteklemektedir.
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Lokuslar Arasındaki Varyasyon 
ve İşlevsel Kısıtlamalar

• Aşağıdaki veriler, bazı genlerin insanlar ve 
kemirgenlerde neredeyse aynı kaldığını, bazılarının ise 
hızla farklılaştığını göstermektedir.

• Moleküler evrim hızları farklı lokuslar arasında büyük 
değişkenlik gösterir.

• Hücresel işlevler için kritik olan genler, en düşük 
değişim oranına sahiptir.
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Histon Proteinleri ve Evrimsel 
Kısıtlamalar
• Histon proteinleri, DNA ile etkileşime girerek 

nükleozom yapısını oluşturur.

• Amino asit dizilimindeki değişiklikler nükleozom
bütünlüğünü bozarak DNA sentezi ve 
transkripsiyonunu olumsuz etkiler.

• Daha az hayati öneme sahip genlerde değişim oranı 
daha yüksektir, çünkü bu genler daha düşük işlevsel 
kısıtlamalara tabidir.
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İşlevsel Kısıtlamaların 
Evrimsel Etkisi
• İşlevsel kısıtlamalar düşük olduğunda, değişim 

mutasyonlarının daha büyük bir kısmı nötr kabul edilir 
ve genetik sürüklenme ile popülasyonda kalıcı hale 
gelebilir.

• Kritik işlevleri olmayan genler, daha yüksek değişim 
oranları gösterir.

• Evrimsel süreçte mutasyonların etkisi, genin 
işlevselliğine bağlı olarak değişir.
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Neredeyse Nötr Mutasyonlar 
ve Evrimsel Saatler
• Nötr teori, protein dizilimlerindeki saat benzeri değişim 

örüntülerini açıklamakta zorlanmıştır.

• Nötr mutasyon oranı (v), nesil süresi ile değişmelidir, 
ancak bazı proteinler nesil süresinden bağımsız olarak 
mutasyona uğrar (Şekil 7.26).
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Neredeyse Nötr Mutasyonlar 
ve Evrimsel Saatler
• İnsanlar ve çok farklı nesil sürelerine sahip türler 

arasındaki protein karşılaştırmaları, mutasyonların 
mutlak zaman içinde düzenli şekilde biriktiğini 
göstermektedir.
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Neredeyse Nötr Mutasyonların 
Evrim Sürecine Etkisi

• Ohta ve Kimura (1971), mutasyonların kalıcı hale gelme 
olasılığının etkili popülasyon büyüklüğüne ve seçilim 
gücüne bağlı olduğunu öne sürmüştür.

• Küçük popülasyonlarda ve zayıf seçilimde, mutasyonlar 
genetik sürüklenme ile sabitlenebilir.
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Neredeyse Nötr Mutasyonların 
Evrim Sürecine Etkisi

• Aşağıdaki şekilde, neredeyse nötr mutasyonların 
belirlenmesinde kullanılan eşik değerler 
gösterilmektedir.
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Evrimsel Saatlerin 
Açıklanması
• Lin Chao ve David Carr

(1993), nesil süresi ile 
popülasyon büyüklüğü 
arasında ters bir 
korelasyon olduğunu 
göstermiştir.

• Kısa nesil süresine sahip 
türler büyük 
popülasyonlara, uzun 
nesil süresine sahip 
türler ise küçük 
popülasyonlara sahiptir.
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Evrimsel Saatlerin 
Açıklanması
• Uzun nesil sürelerine 

sahip küçük 
popülasyonlarda, birçok 
hafif zararlı mutasyon 
etkili olarak nötr hale 
gelir ve genetik 
sürüklenme ile 
popülasyonda kalıcı hale 
gelir.
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Alternatif Nötr Mutasyon 
Tanımları
• Matsatoshi Nei (2005), bir mutasyonun nötr olup 

olmadığını belirlemek için popülasyonun ortalama 
uyumuna etkisinin değerlendirilmesi gerektiğini öne 
sürmüştür.

• Nei'ye göre, eğer bir mutasyonun seçilim katsayısı (s) 
0.002'den küçükse, etkili olarak nötr kabul edilebilir.

• Büyük popülasyonlarda zayıf seçilimle bir mutasyon 
sabitlenebilir, ancak bu süreç çok uzun sürebilir ve 
çevresel değişimlerden etkilenebilir.
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Doğal Seçilim ve Nötr Teori 
Arasındaki Tartışma
• Nötr ve neredeyse nötr teoriler, ortaya atıldıkları 

günden beri tartışmalı olmuştur.

• Kimura (1983) ve King & Jukes (1969), doğal seçilimle 
sabitlenen faydalı mutasyonların sayısının, genetik 
sürüklenme ile frekansı değişen mutasyonlara kıyasla 
önemsiz olduğunu savunmuştur.

• Bu iddia doğru mu?

• Doğal seçilimin moleküler seviyede değişikliklere 
neden olduğunu nasıl anlayabiliriz?
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Nötr Teori ve Doğal Seçilimin 
Tespiti
• Araştırmacılar, homolog DNA dizilerini karşılaştırırken 

gözlenen farklılıkları açıklamak için nötr teoriyi 
genellikle bir "sıfır hipotezi" olarak kullanır.

• Nötr teori, doğal seçilim olmaksızın gerçekleşen 
mutasyonların hızını ve kalıplarını tanımlar.

• Eğer gözlenen değişimler nötr teorinin 
öngördüklerinden önemli ölçüde sapıyorsa ve ilgili DNA 
dizilerinin organizma için işlevsel önemi olduğu 
gösterilebiliyorsa, doğal seçilimin etkili olduğu sonucuna 
varılabilir.
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Doğal Seçilimi Moleküler 
Düzeyde Tespit Etme Yöntemleri

• Doğal seçilimin neden olduğu moleküler evrimi tespit 
etmek için farklı stratejiler kullanılmaktadır.

• İlk olarak, protein dizilerinde gerçekleşen yer 
değiştirme (replacement) mutasyonları incelenir.

• Ardından, sessiz bölgelerde (silent-site) meydana gelen 
mutasyonların da doğal seçilim tarafından etkilenip 
etkilenmediğine dair kanıtlar araştırılır.
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Mutasyonların Evrimi ve 
Seçilimi
• Nötr teoriye göre sessiz mutasyonlar genetik 

sürüklenme ile evrilir.

• Yer değiştirici mutasyonlar (replacement mutations):

 Zararlı ise negatif seçilimle elenir.

 Nötr ise genetik sürüklenme ile korunur.

 Avantajlı ise pozitif seçilimle hızla yayılır.

• Bir genin yer değiştirici mutasyonlarının etkisini 
belirlemek için dN/dS oranı hesaplanır.

 dN/dS < 1 → Mutasyonlar zararlıdır.

 dN/dS = 1 → Mutasyonlar nötrdür.

 dN/dS > 1 → Mutasyonlar avantajlıdır.
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Hughes ve Nei’nin (1988) 
MHC Üzerine Çalışması
• MHC (Major Histocompatibility Complex) proteinleri 

bağışıklık sisteminde önemli bir rol oynar.

• Antijen Tanıma Bölgesi (ARS), yabancı proteinleri 
bağlayarak bağışıklık tepkisini başlatır.

• Hughes ve Nei, insan ve fare MHC ARS bölgelerindeki 
sessiz ve yer değiştirici mutasyonları inceledi.
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Hughes ve Nei’nin (1988) 
MHC Üzerine Çalışması
• ARS’de yer değiştirici mutasyonlar sessiz 

mutasyonlardan daha fazla bulundu.

 Bu, pozitif seçilimin etkisiyle avantajlı mutasyonların 
popülasyona yayıldığını gösterir.

• MHC’nin diğer ekzonlarında ise sessiz mutasyonlar 
daha yaygın ya da eşit bulundu.

 Bu bölgelerde genetik sürüklenme temel mekanizma olabilir.
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BRCA1 Geninde Pozitif 
Seçilim Bulguları
• İnsan ve şempanzelerin ortak atasında dN/dS > 1 

bulundu (Şekil 7.29).

 Pozitif seçilim işareti, ancak hangi seçilim baskısının etkili 
olduğu bilinmiyor.

 Hipotez: Beyin büyüklüğü ile ilişkili olabilir.
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BRCA1 Geninde Pozitif 
Seçilim Bulguları
• İnsan ve şempanzelerin ortak atasında dN/dS > 1 

bulundu.

 Pozitif seçilim işareti, ancak hangi seçilim baskısının etkili 
olduğu bilinmiyor.

 Hipotez: Beyin büyüklüğü ile ilişkili olabilir.
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Sessiz ve Yer Değiştiren 
Değişikliklerin Karşılaştırılması

• Hughes & Nei ve Huttley ve arkadaşlarının çalışmaları, 
nötr mutasyonların baskın olmadığı gen bölgelerini 
gösterir.

• Birçok araştırmacının katkısıyla, yer değiştiren 
mutasyonların sessiz mutasyonlardan daha fazla olduğu 
gen bölgeleri tespit edilmiştir.

• dN/dS oranı, pozitif seçilimi tespit etmek için 
kullanışlıdır, ancak oldukça muhafazakâr bir ölçüttür.

• Paul Sharp (1997), pozitif seçilimin güçlü olduğu 
durumlar dışında yer değiştiren mutasyonların sessiz 
mutasyonlardan fazla olmayacağını belirtir.
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dN/dS Oranının Kısıtları
• Keseli sıçan ve farelerde yapılan 363 homolog gen 

çalışmasında yalnızca bir gen bölgesinde yer değiştiren 
mutasyonların sessiz mutasyonlardan fazla olduğu 
görülmüştür.

• Sharp, bu kadar az sayıda genin adaptif değişiklikler 
geçirmiş olmasının beklenmedik olduğunu vurgular.

• Daha hassas doğal seçilim tespit yöntemlerine ihtiyaç 
duyulmaktadır.
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McDonald-Kreitman (MK) 
Testi
• McDonald & Kreitman (1991), doğal seçilimi tespit 

etmek için yaygın kullanılan MK testini geliştirmiştir.

• Bu test, nötr teorinin sessiz ve yer değiştiren 
mutasyonların yalnızca genetik sürüklenmeyle 
evrimleştiği varsayımına dayanır.

• Test, iki tür arasındaki dN/dS oranının, tür içindeki 
pN/pS oranına eşit olup olmadığını değerlendirir.

• Pozitif seçilim, dN/dS oranının pN/pS oranından daha 
yüksek olmasına neden olabilir.
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MK Testinin İlk Uygulaması: 
Adh Geni Çalışması
• MK testi, Drosophila melanogaster, D. simulans ve D. 

yakuba türlerinden 30 bireyin alkol dehidrojenaz (Adh) 
gen dizilerini karşılaştırarak test edilmiştir.

• Adh geni, meyve sineklerinin çürük meyvelerdeki 
etanolü tolere etmesini sağlayan bir enzim kodlar.

• Araştırmacılar, tür içi ve türler arası mutasyonları 
belirlemek için geniş coğrafi bölgelerden bireyleri 
seçmiştir.

• Çalışmada mutasyonlar "sabit değişiklikler" ve 
"polimorfizmler" olarak sınıflandırılmıştır.
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MK Testinin Bulguları
• Türler arasındaki sabit mutasyonların %29’u yer 

değiştiren mutasyonlardır.

• Tür içindeki polimorfizmlerin yalnızca %5’i yer 
değiştiren mutasyonlardır.

• Bu oranlar arasında yaklaşık altı kat fark olup 
istatistiksel olarak anlamlıdır (p = 0.006).

• Bu sonuçlar, nötr modelin öngörülerine ters 
düşmektedir.
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MK Testinin Yorumu
• Yer değiştiren mutasyonların türler arası sabitlenmesi, 

doğal seçilim tarafından yönlendirilmiş olabilir.

• D. melanogaster, D. simulans ve D. yakuba türlerinin 
farklı çevresel koşullara uyum sağlamasıyla bu 
mutasyonlar yayılmıştır.

• Pozitif seçilim, bu türlerde adaptif mutasyonların hızla 
sabitlenmesine neden olmuştur.
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MK Testinin Daha Geniş 
Uygulamaları
• MK testi, bitkiler, protistler ve çeşitli hayvan 

gruplarında doğal seçilim tespiti için kullanılmıştır.

• Genişletilmiş MK testiyle yapılan bir çalışmada D. 
simulans ve D. yakuba arasındaki amino asit 
değişimlerinin %45’inin pozitif seçilimle sabitlendiği 
gösterilmiştir.

• İnsan ve şempanze genomlarının karşılaştırılmasıyla 
304 insan geninin pozitif seçilim altında evrimleştiği 
belirlenmiştir.
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Pozitif Doğal Seçilim Hangi 
Lokusları Etkiler?
• Pozitif doğal seçilim, belirli gen gruplarında özellikle 

güçlüdür.

• Hughes ve Nei analizi, MK testi gibi yöntemlerle bu 
lokuslar belirlenmektedir.

• En çok etkilenen lokuslar:

 Patojen-konak etkileşiminde rol oynayan genler.

 Üreme ile ilgili rekabet içeren genler (örn. sperm-yumurta 
etkileşimi).

 Yeni işlevler kazanan, yakın zamanda çoğalmış genler.
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Pozitif Seçilime Uğrayan 
Diğer Genler
• Cinsiyet belirleme ve gametogenez süreçlerinde yer alan 

genlerde pozitif seçilim tespit edilmiştir.

• Duyusal algı, simbiyotik ilişkiler, tümör baskılama ve 
programlanmış hücre ölümü ile ilgili genler de seçilime 
uğrayabilir.

• Ayrıca, belirli enzimleri ve düzenleyici proteinleri 
kodlayan genler de doğal seçilimin etkisi altındadır.
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Genomik Çalışmalar ve
Pozitif Seçilim
• İnsan ve şempanze gibi yakın akraba türlerde genom 

karşılaştırmaları hızla artmaktadır.

• Genomik veriler, sessiz mutasyonların da doğal seçilim 
tarafından etkilenebileceğini göstermektedir.

• Sessiz mutasyonlar, amino asit dizisini değiştirmez 
ancak yine de seçilime uğrayabilir.
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Sessiz Mutasyonlar Seçilime 
Uğrayabilir mi?
• Sessiz mutasyonlar başlangıçta doğal seçilimden 

etkilenmez sanılıyordu.

• Ancak kodon yanlılığı, hitchhiking ve arka plan seçilimi 
gibi faktörler nedeniyle bu mutasyonlar da evrimsel 
süreçlerde rol oynayabilir.

• Amino asit dizisini değiştirmeyen mutasyonlar, belirli 
koşullarda avantaj veya dezavantaj yaratabilir.
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Kodon Kullanımı ve Sessiz 
Mutasyonlar
• Amino asitlerin büyük çoğunluğu birden fazla kodon

tarafından kodlanır.

• Sessiz mutasyonlar protein dizisini değiştirmez ve 
genellikle nötr olduğu düşünülür.

• Eğer tamamen nötr olsalardı, tüm eşanlamlı kodonların
kullanım oranı rastgele olurdu.
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Kodon Kullanımı ve Sessiz 
Mutasyonlar
• Ancak, erken dönemde yapılan DNA dizileme 

çalışmaları, kodon kullanımının rastgele olmadığını 
göstermiştir.
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Kodon Yanlılığı (Codon Bias)
• Elde edilen veriler, belirli kodonların daha sık 

kullanıldığını ve bu olgunun “kodon yanlılığı” olarak 
adlandırıldığını gösteriyor.

• Kodon yanlılığı, özellikle ribozomal proteinler gibi 
yüksek düzeyde ifade edilen genlerde güçlüdür.

• Seyrek ifade edilen genlerde kodon yanlılığı zayıf ya da 
hiç yoktur.
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Kodon Yanlılığı (Codon Bias)
• Hücrede en bol bulunan tRNA türleri, en yaygın 

kullanılan kodonlarla güçlü bir şekilde ilişkilidir.
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Doğal Seçilim ve Çeviri 
Verimliliği
• Kodon yanlılığını açıklayan en güçlü hipotezlerden biri, 

çeviri verimliliğine yönelik doğal seçilimdir.

• Eğer sık kullanılan bir genin kodonları nadir bulunan 
bir tRNA türüne denk gelirse, bu mutasyon seçilim 
tarafından elenir.

• Çeviri hızı ve doğruluğu, özellikle sürekli sentezlenmesi 
gereken proteinler için kritik öneme sahiptir.

• Bu nedenle, yüksek düzeyde ifade edilen genlerde kodon
yanlılığı en güçlü şekilde gözlenir.
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Sessiz Mutasyonlar ve 
Evrimsel Etkileri
• Bazı sessiz mutasyonlar negatif seçilime uğrayarak 

moleküler evrimi yavaşlatır.

• Kodon yanlılığı, sessiz değişikliklerin psödogenlerdeki
baz değişimlerinden daha yavaş birikmesini 
açıklayabilir.

• Bazı eşanlamlı mutasyonlar, mRNA stabilitesi veya 
ekson-splicing mekanizmaları üzerinde seçilim 
baskısına maruz kalabilir.

• Sonuç olarak, tüm sessiz mutasyonlar gerçekten “sessiz” 
değildir ve doğal seçilim tarafından şekillendirilebilir.
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Sessiz Mutasyonlarda Dolaylı 
Etkiler
• Sessiz mutasyonların değişim hızını ve desenini 

etkileyen önemli faktörlerden biri hitchhiking (seçici 
süpürme) olgusudur.

• Güçlü pozitif seçilim, belirli bir amino asit değişimi 
üzerinde etkili olduğunda, bu mutasyonla bağlantılı nötr 
veya hafif zararlı mutasyonlar da frekansta artar.

• Rekombinasyonun, hitchhiking mutasyonlarını ve 
seçilim altındaki bölgeyi ayıramadığı durumlarda, bu 
bağlı mutasyonlar da popülasyonda sabitlenebilir.

• Hitchhiking'in etkileri, özellikle düşük rekombinasyon
bölgelerinde belirgin olarak gözlenir.
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Hitchhiking ve Meyve 
Sineklerinde Bir Örnek
• Drosophila türlerinde hitchhiking'in etkilerini gösteren 

çarpıcı bir örnek, meyve sineğinin dördüncü 
kromozomunda gözlemlenmiştir.

• Drosophila'nın dördüncü kromozomu rekombinasyona
uğramaz ve tek bir gen gibi kalıtılır.

• Berry ve arkadaşları (1991), bu kromozomun 1.1 kb'lik
bir bölgesini diziledi:

 D. melanogaster bireylerinde bu bölge tamamen aynıydı.

 D. simulans bireylerinde yalnızca bir baz farkı bulundu.

 Buna karşın, iki tür arasındaki karşılaştırmada 54 farklılık 
tespit edildi.
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Hitchhiking’in Genetik 
Çıkarımları
• Diğer kromozomlarda normal polimorfizm seviyeleri 

gözlemlendi, bu da dördüncü kromozomun farklı 
olduğunu gösterdi.

• Hitchhiking nedeniyle, avantajlı bir mutasyonun 
sabitlenmesi sürecinde tür içi polimorfizm ortadan 
kalkar.

• Yeni varyasyonlar sadece mutasyonlar yoluyla ortaya 
çıkabilir.

• Seçici süpürmelerin izi, polimorfizm eksikliği şeklinde 
genomda gözlemlenebilir.
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Hitchhiking'in Diğer 
Örnekleri
• Hitchhiking'in etkileri sadece Drosophila ile sınırlı 

değildir.

• Düşük rekombinasyon bölgelerinde benzer etkiler 
gözlemlenmiştir:

 İnsan Y kromozomundaki ZFY lokusu

 Drosophila melanogaster ve diğer sinek türlerindeki çeşitli 
lokuslar

• Bu bölgelerde düşük polimorfizm gözlenmesi, 
hitchhiking’in genom üzerindeki etkisini 
doğrulamaktadır.
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Hitchhiking’in Alternatifi: 
Background Selection
• Hitchhiking her düşük polimorfizm bölgesinin nedeni 

olmayabilir.

• Alternatif bir süreç olan background selection, benzer 
bir genetik desen üretebilir.

• Background selection, avantajlı mutasyonlardan değil, 
zararlı mutasyonların elenmesinden kaynaklanır.

• Bu süreçte:

 Zararlı mutasyonlara karşı seçilim, yakınındaki nötr 
mutasyonları da genomdan siler.

 Sonuç olarak, hitchhiking gibi düşük rekombinasyon
bölgelerinde polimorfizm azalır.
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Hitchhiking ve Background 
Selection Karşılaştırması
• Hitchhiking → Pozitif seçilim sonucu, avantajlı 

mutasyonların hızla yayılması ani polimorfizm kaybına 
neden olur.

• Background selection → Negatif seçilim nedeniyle, 
zararlı mutasyonların sürekli elenmesi yavaş 
polimorfizm kaybına yol açar.

• Her iki süreç de düşük rekombinasyon bölgelerinde 
polimorfizmi azaltabilir, ancak mekanizmaları farklıdır.

• Bu farklılıklar sayesinde, belirli durumlarda hitchhiking
ve background selection süreçleri birbirinden ayırt 
edilebilir.
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Nötr Evrim Teorisinin Önemi
• Nötr evrim teorisi, nükleotid dizilerinin saat benzeri 

evrimini açıklar.

• Çoğu gende sessiz mutasyonların, yer değiştiren 
mutasyonlardan daha fazla olmasını açıklar.

• Nükleotid dizilerinde pozitif seçilimi belirlemek için 
kullanılan bir ‘sıfır hipotezi’ görevi görür.

• Bu kriterler göz önüne alındığında, nötr evrim teorisi 
son derece faydalı bir çerçeve sunmaktadır.
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Nötr Evrim Teorisinin Temel 
İddiası
• Teori, popülasyonlarda sabitlenen nükleotid 

değişimlerinin çoğunun seçilim açısından nötr olduğunu 
öne sürer.

• Buna göre, moleküler evrim büyük ölçüde genetik 
sürüklenme ile gerçekleşmektedir.

• Bu iddiayı test etmek için iki ana veri gereklidir:

 Mümkün olduğunca fazla türde ve gen üzerinde yapılan 
mutasyon analizleri.

 Sabitlenen mutasyonların nötr, zararlı veya faydalı olup 
olmadığının ayrımı.

• Gerekli veriler giderek birikmektedir.
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Pozitif Seçilim ve Alpha (α) 
Değeri
• Justin Fay, 

literatürdeki 
çalışmalardan 
faydalanarak α 
değerini hesapladı.

• α, amino asit 
değişimlerinin ne 
kadarının pozitif 
seçilimle 
gerçekleştiğini 
gösterir.
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Pozitif Seçilim ve Alpha (α) 
Değeri
• McDonald-Kreitman

testi kullanılarak şu 
şekilde hesaplanır:

• α = 1 - (pN/pS) / (dN/dS)

• Grafikteki artı (+) 
işaretleri, 
istatistiksel olarak 
anlamlı pozitif seçilim 
gösteren türleri 
temsil eder.
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Nötr Teoriye Yönelik Şüpheler 
ve Alternatif Açıklamalar
• İlk bakışta, bazı türlerde seçilimle sabitlenen faydalı 

mutasyonların nötr mutasyonlardan daha fazla olduğu 
düşünülebilir.

• Ancak Fay, kesin bir sonuca varmak için henüz erken 
olduğunu öne sürmektedir.

• McDonald-Kreitman testi, pozitif seçilim ile diğer 
mekanizmaları ayırt edemez.

• Alternatif açıklamalar:

 Küçük popülasyonlarda hafif zararlı mutasyonların 
sürüklenme ile sabitlenmesi.

 Seçilmiş bir mutasyonla birlikte zararlı mutasyonların da 
‘genetik otostop’ etkisiyle sabitlenmesi.
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Sonuç –
Nötr Teori Hâlâ Tartışmalı mı?

• nötr teorinin temel iddiası kesin olarak 
çürütülmemiştir.

• Pozitif seçilimle sabitlenen mutasyon oranı değişkenlik 
gösterebilir.

• nötr mutasyonların mı, yoksa seçilimle sabitlenen 
mutasyonların mı daha baskın olduğu konusunda 
bilimsel tartışmalar devam etmektedir.

• Yeni veriler ve ileri yöntemler, bu tartışmaya netlik 
kazandıracaktır.
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Koalesans ve Genetik 
Sürüklenme
• Genetik sürüklenme ve moleküler evrim konusunu 

tamamlamadan önce koalesans kavramına değinmeliyiz.

• Koalesans, genetik sürüklenme modeli kullanılarak 
yapılan bir araştırma alanıdır.

• Bu yöntem, özellikle etkili popülasyon büyüklüğünü 
tahmin etmek için kullanılan güçlü bir araçtır.
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Koalesans Nedir?
• Koalesans, belirli bir popülasyondaki allellerin soy 

hatlarını geriye doğru izleyerek ortak bir ataya 
ulaştığımız süreci tanımlar.

• Eğer popülasyon zaman içinde geriye doğru izlenirse, 
allellerin önce azaldığını, sonra ortak atalarına 
birleştiğini görürüz.

• Bu birleşme süreci, popülasyondaki allellerin genetik 
sürüklenme etkisiyle nasıl evrimleştiğini anlamamıza 
yardımcı olur.
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John Kingman ve Koalesans 
Modeli
• John Kingman, geriye dönük genetik sürüklenmeyi 

simüle eden bir koalesans modeli geliştirdi.

• Bu model, popülasyon büyüklüğü dışında herhangi bir 
ek bilgiye ihtiyaç duymadan çalışır.

• Modelin sonucu, genlerin evrimsel geçmişini gösteren 
bir "gen ağacı" (gene tree) veya "gen soy ağacı"dır.
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Koalesansın
Görselleştirilmesi 
• Yandaki şekilde, 1.000 ve 5.000 

bireylik popülasyonlarda simüle
edilmiş koalesans süreçleri 
gösterilmektedir.

• Her bir soy ağacı benzersizdir 
çünkü genetik sürüklenme 
rastgele gerçekleşir.

• Daha büyük popülasyonlarda 
ortak ataya ulaşmak daha uzun 
zaman alır, çünkü bireyler genetik 
olarak daha uzak akrabadır.
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Popülasyon 
Büyüklüğünün 
Koalesansa Etkisi

• Yandaki şekil, farklı popülasyon 
büyüklükleri için simüle edilmiş 
koalesans ağacı derinliklerinin 
dağılımını göstermektedir.

• Büyük popülasyonlarda genetik 
çeşitlilik daha fazladır ve ortak ata 
daha eski nesillerde bulunur.

• Bu veriler, gerçek popülasyonların 
etkili büyüklüğünü tahmin etmek 
için kullanılabilir.
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Gerçek Soy Ağacını ve Mutasyon 
Oranını Bilmek Mümkün mü?

• Çoğu durumda, allellerin gerçek soy ağacını ve 
mutasyon oranını bilmeyiz.

• Soy ağacını tahmin etmek için Bölüm 4'te ele alınan 
yöntemler kullanılabilir, mutasyon oranı ise Bölüm 5'te 
tartışılan verilerle hesaplanabilir.

• Ancak, tahmini değerleri kesin gerçekler gibi ele almak, 
belirsizlikleri göz ardı etmek anlamına gelir ve hatalı 
çıkarımlara yol açabilir.
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Daha Güvenilir Bir Yaklaşım: 
Olasılık ve Bayesci Yöntemler
• Filogenetik ağaç çıkarımında daha güvenilir sonuçlar 

elde etmek için olasılık ve Bayesci yöntemler 
kullanılabilir.

• Bu yöntemler, mutasyon oranı ve popülasyon 
büyüklüğünü içeren bir moleküler evrim modeli ile 
başlar.

• Coalescent soy ağacı örnekleyicisi adı verilen yazılımlar, 
mümkün olan tüm gen ağaçlarını ve parametre 
değerlerini değerlendirerek en iyi açıklamayı sunan 
modelleri belirler.
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Popülasyon Büyüklüğü 
Tahmininin Güçlendirilmesi
• Yazılım, her bir ağaç ve parametre kombinasyonu için 

bir uygunluk metriği hesaplar ve sonunda popülasyon 
büyüklüğüne dair olası değerleri sunar.

• Daha fazla bağımsız lokustaki allel dizilimlerini içeren 
veriler ekleyerek tahmin doğruluğu artırılabilir.
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Gri Balina Üzerine Bir Örnek 
Çalışma
• Elizabeth Alter ve çalışma arkadaşları (2007), bu 

yöntemi gri balinanın (Eschrichtius robustus) etkin 
popülasyon büyüklüğünü tahmin etmek için kullandı.

• Araştırmacılar, 10 bağımsız lokusta birkaç düzine alleli
analiz etti.

• Coalescence analizi, mevcut nüfus sayımına kıyasla 
daha büyük bir etkin popülasyon büyüklüğüne işaret 
etti.
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Sonuçlar ve Çıkarımlar
• Bu bulgu, geçmişte yapılan ticari balina avcılığının gri 

balina popülasyonunu ciddi şekilde azalttığını 
gösteriyor.

• Mevcut nüfusun, avlanma öncesi seviyelere henüz 
ulaşmadığı sonucuna varılmıştır.
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Rastgele Olmayan Çiftleşme
• Hardy-Weinberg dengesi, bireylerin rastgele çiftleştiğini 

varsayar.

• Ancak doğada bireyler her zaman rastgele eşleşmez; bu 
duruma rastgele olmayan çiftleşme (nonrandom mating) 
denir.

• Rastgele olmayan çiftleşme, tek başına evrimsel bir 
değişime neden olmaz ancak dolaylı olarak önemli 
sonuçlar doğurabilir.

• En yaygın rastgele olmayan çiftleşme türü akraba içi 
çiftleşme (inbreeding) olup, genetik akrabalar 
arasındaki eşleşmeleri ifade eder.
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Akraba İçi Çiftleşmenin 
Genetik Etkileri
• Akraba içi çiftleşme, popülasyonda homozigot bireylerin 

sıklığını artırır.

• Hardy-Weinberg dengesi altında beklenen heterozigot
oranı, inbreeding ile azalır.

• En uç inbreeding örneği kendileşme (self-fertilization, 
selfing) olup, bireyin kendisiyle çiftleşmesiyle 
gerçekleşir.

• Kendileşme sonucunda homozigot bireylerin oranı her 
nesilde artarken, heterozigot bireylerin oranı giderek 
azalır.
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Kendileşmenin Sonuçları
• Başlangıçta A1 ve A2 allellerinin frekansları 0.5 

olduğunda, Hardy-Weinberg dengesi şunları öngörür:

 A1A1: %25, A1A2: %50, A2A2: %25
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Kendileşmenin Sonuçları
• 1. nesil kendileşme sonrası:

 A1A1: %37.5, A1A2: %25, A2A2: %37.5

• 3. nesil kendileşme sonrası:

 A1A1: %46.88, A1A2: %6.25, A2A2: %46.88

• Sonuç: Heterozigot oranı her nesilde yarıya düşerken 
homozigot oranı artar.
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Hardy-Weinberg
Varsayımlarının İhlali
• Kendileşme Hardy-Weinberg analizinin 2. sonucunu 

ihlal eder:

 Genotip frekansları, allel frekanslarının çarpımıyla tahmin 
edilemez.

• Aşağıdaki şekilde görüldüğü gibi, 3. nesilde A1 ve A2

allel frekansları hâlâ 0.5’tir ancak heterozigot oranı 
beklenenden düşüktür.
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Hardy-Weinberg
Varsayımlarının İhlali
• Aşağıdaki tablo, kendileşme durumunda genotip

frekanslarının nasıl değiştiğini gösterir.
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Kendileşme Allel
Frekanslarını Değiştirir mi?
• Hardy-Weinberg’in 1. sonucunu test edelim:

 Allel frekansları nesilden nesile değişir mi?

• Tablonun son satırındaki popülasyonu ele alarak 
hesaplayalım:

 A1 allelinin frekansı: p² + 15pq/16 + ½(pq/8) = p² + pq

 Yerine koyarsak: p² + p(1-p) = p

• Sonuç: Kendileşme, genotip frekanslarını değiştirir 
ancak allel frekanslarını değiştirmez.
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Kendileşmenin Evrimsel 
Sonuçları
• Kendileşme, doğrudan evrimsel bir mekanizma değildir, 

çünkü allel frekanslarını değiştirmez.

• Ancak dolaylı olarak popülasyonun genetik yapısını ve 
evrimsel süreçleri etkileyebilir.

• Heterozigot kaybı, popülasyonun genetik çeşitliliğini 
azaltarak evrimsel esnekliği düşürebilir.

• Bu durum, inbreeding depresyonu (soy içi yıkım) gibi 
biyolojik sonuçlara yol açabilir.
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Akraba Evliliği ve Genetik 
Çeşitlilik
• Akraba evliliği, Hardy-

Weinberg dengesi 
kullanılarak doğada tespit 
edilebilir.

• Kaliforniya deniz su 
samurları (Enhydra lutris) 
bu konuda araştırılmıştır.

• 18. ve 19. yüzyıllarda kürk 
ticareti nedeniyle nesilleri 
neredeyse tükenmiş, 
50’den az birey kalmıştır.

• 1911’de koruma altına 
alınmalarıyla birlikte 
popülasyonları artarak 20. 
yüzyılın sonunda yaklaşık 
1.500’e ulaşmıştır.
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Popülasyon Darboğazı ve 
Genetik Çeşitlilik
• Avlanma nedeniyle Kaliforniya su samurlarının genetik 

çeşitliliği azalmıştır.

• Lidicker ve McCollum (1997), küçülen popülasyonun 
akraba evliliğine yol açıp açmadığını araştırmıştır.

• 31 alloenzim lokusu incelenmiş, bunlardan biri PAP 
lokusu olmuştur.

• PAP lokusunda iki farklı allel tespit edilmiştir:

 S (yavaş)

 F (hızlı)
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Hardy-Weinberg Dengesi ve 
Beklenen Genotip Frekansları
• 33 su samurunun genotip dağılımı:

 SS: 16, SF: 7, FF: 10

• Allel frekansları:

 S: [(2×16) + 7] / 66 ≈ 0.6

 F: [(2×10) + 7] / 66 ≈ 0.4

• Hardy-Weinberg dengesine göre beklenen genotip
frekansları:

 SS: (0.6)² = 0.36

 SF: 2(0.6)(0.4) = 0.48

 FF: (0.4)² = 0.16
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Gerçekleşen Genotip
Frekansları ve Akraba Evliliği
• Gerçek frekanslar:

 SS: 16/33 = 0.485

 SF: 7/33 = 0.212

 FF: 10/33 = 0.303

• Heterozigot bireyler beklenenden az, homozigot bireyler 
fazladır.

• Rasgele çiftleşen bir popülasyonda heterozigot oranı 
daha yüksek olmalıdır.
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Alaska Su Samurları ile 
Karşılaştırma
• Alaska’daki deniz samurlarının popülasyon darboğazı 

daha az şiddetliydi.

• 6 bireyin PAP genotip dağılımı:

 SS: 1, SF: 3, FF: 2

• Heterozigot eksikliği görülmemiştir.

• Kaliforniya popülasyonu ile kıyaslandığında, genetik 
çeşitlilik daha fazladır.
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Genel Sonuçlar ve Alternatif 
Açıklamalar
• Tüm 31 lokustaki heterozigot frekanslarının 

ortalamaları, PAP lokusu ile tutarlıdır.

• Kaliforniya su samurlarında belirgin heterozigot
eksikliği tespit edilmiştir.
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Genel Sonuçlar ve Alternatif 
Açıklamalar
• Hardy-Weinberg dengesinden sapma, popülasyonda 

birden fazla ihlalin olabileceğini gösterir.

• Alternatif açıklamalar:

 Heterozigotlara karşı doğal seçilim olabilir.

 Farklı allel frekanslarına sahip iki ayrı popülasyon olabilir.

• Lidicker ve McCollum, en olası açıklamanın akraba 
evliliği olduğunu vurgulamıştır.
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Akraba Evliliği ve İnbreeding
Kavramı
• İnbreeding sadece kendileşme (self-fertilization) ve 

kardeşler arası eşleşme ile sınırlı değildir; kuzenler gibi 
daha uzak akrabalar arasında da gerçekleşebilir.

• Kendileşme kadar hızlı olmasa da, daha az ekstrem 
seviyelerdeki inbreeding de homozigotluk oranını artırır.

• Bu süreci anlamak için popülasyon genetiğinde 
"inbreeding katsayısı (F)" kullanılır.

• F, bir bireyin iki allelinin ortak bir ata allelinden gelme 
olasılığı olarak tanımlanır.
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İnbreeding’in Genetik 
Sonuçları
• İnbreeding katsayısı F kullanılarak, inbreeding'in

genotip frekanslarına etkisi hesaplanabilir.

• Hardy-Weinberg dengesine sahip bir popülasyonda, 
inbreeding sonucunda genotip frekansları şu şekilde 
değişir:

 A1A1: p²(1-F) + pF

 A1A2: 2pq(1-F)

 A2A2: q²(1-F) + qF

• F = 0 olduğunda, Hardy-Weinberg genotip oranları 
korunur.

• F = 0.5 olduğunda ise kendileşme gerçekleşmiş olur ve 
bu durumda genotip oranları değişir.
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Çoklu Alleller Durumunda 
İnbreeding Etkisi
• Gen havuzunda birden fazla allel bulunduğunda, 

inbreeding genotip frekanslarını şu şekilde etkiler:

 Homozigot AiAi frekansı: (pi)²(1-F) + piF

 Heterozigot AiAj frekansı: 2pipj(1-F)

• Bu formüller, inbreeding sonucunda homozigot
bireylerin oranının arttığını gösterir.
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İnbreeding ve Heterozigotluk
Oranı
• Bir popülasyondaki heterozigot bireylerin oranı (1 – F) 

ile orantılıdır.

• İnbreeding popülasyonun heterozigotluğunu şu şekilde 
azaltır:

 HF = H0(1 – F)

 Burada HF, inbred popülasyonun heterozigotluğu; H0, 
rastgele eşleşen bir popülasyonun heterozigotluk oranıdır.

• F > 0 olduğunda, inbred popülasyonlardaki 
heterozigotluk oranı rastgele eşleşen popülasyonlara 
göre daha düşüktür.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

169



Akraba Evliliği ve İnbreeding
Katsayısı (F) Nedir?
• İnbreeding (akraba evliliği), aynı atadan gelen 

bireylerin çiftleşmesiyle oluşur ve genetik çeşitliliği 
azaltır.

• İnbreeding katsayısı (F), bir bireyin iki allelinin aynı 
atadan gelme olasılığını gösterir.

• F değeri arttıkça, heterozigotluk azalır ve homozigotluk
artar.

• F = 0 ise popülasyon rastgele çiftleşiyor demektir; F > 0 
olduğunda inbreeding vardır.
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İnbreeding Katsayısının 
Hesaplanması
• F değerini hesaplamak için bireyin 

soy ağacı (pedigree) kullanılır.

• Pedigree, bireylerin akrabalık 
ilişkilerini gösteren bir diyagramdır.

• Aynı atadan gelen gen kopyalarının 
aktarılma olasılığı hesaplanarak F 
bulunur.

• Yandaki şekil, yarı kardeşlerin kızı 
olan bir bireyin F değerini gösterir.
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Örnek Hesaplamalar
• Yandaki şekildeki bireyin annesi ve 

babası yarı kardeştir, yani ortak bir 
büyükanneleri vardır.

• Bireyin F değeri şu şekilde 
hesaplanır: (1/2)³ = 1/8.
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Örnek Hesaplamalar
• Yandaki şekilde tam 

kardeşlerin çocuğu için iki 
döngü vardır ve F = 1/8 + 
1/8 = 1/4 olur.

• İnbreeding derecesi 
arttıkça, genetik hastalık 
riski ve homozigotluk
oranı yükselir.
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İnbreeding ve Evrimsel 
Sonuçları
• İnbreeding, allel frekanslarını doğrudan değiştirmez 

ancak evrimi etkileyebilir.

• En önemli sonuçlarından biri inbreeding depresyonudur.

• İnbreeding depresyonu, zararlı resesif allellerin fenotip
üzerinde etkili hale gelmesiyle ortaya çıkar.
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İnbreeding Depresyonunun 
Mekanizması
• Çoğu loss-of-function mutasyonu resesiftir ve 

heterozigot bireylerde fenotipe etki etmez.

• İnbreeding, homozigot bireylerin oranını artırarak bu 
zararlı allellerin daha fazla ifade edilmesine yol açar.

• Bu durum, popülasyondaki yavruların ortalama 
fitness’ını düşürür.
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İnsanlarda İnbreeding
Depresyonu
• Çalışmalar, akraba 

evliliklerinin zararlı resesif 
allelleri ortaya çıkardığını 
göstermektedir.

• Birinci dereceden kuzenlerin 
çocukları, akraba olmayan 
ebeveynlerin çocuklarına 
kıyasla daha yüksek ölüm 
oranına sahiptir.

• Hayvanların kapalı 
popülasyonlarında da güçlü 
inbreeding depresyonu 
gözlenmiştir.
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Bitkilerde İnbreeding Depresyonu 
(Deneysel Kanıtlar)

• Çiçekli bitkilerde inbreeding depresyonu kontrollü el 
tozlaşması ile deneysel olarak incelenebilir.

• İnbreeding depresyonu şu şekilde hesaplanır:

• 𝛿 = 1 – (WS/W0) (WS = kendilenmiş bireylerin fitness’ı, 
W0 = dış tozlaşmış bireylerin fitness’ı).

• Bu formül, farklı türler arasında karşılaştırma 
yapılmasını sağlar.
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İnbreeding Depresyonunda 
Ortaya Çıkan Üç Temel Model
• 1. Çevresel stres faktörleri etkili olabilir.

 Serada küçük farklar gözlemlenirken, doğal ortamda büyük 
farklar ortaya çıkmaktadır (Michele Dudash, 1990).

 İnbreeding etkileri çoğunlukla çevresel stres altında 
belirginleşir.
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İnbreeding Depresyonunda 
Ortaya Çıkan Üç Temel Model
• 2. Yaşam döngüsünün ilerleyen aşamalarında daha 

fazla etkili olabilir.

 İlk dönemlerde anne etkileri zararlı resesif allelleri
maskeleyebilir.

• 3. Aile soylarına göre değişiklik gösterebilir.

 Bazı ailelerde inbreeding depresyonu görülmezken, 
bazılarında belirgin kayıplar yaşanabilir.
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Hayvanlarda İnbreeding
Depresyonu – Kuş Popülasyonları

• Parus major (büyük baştankara) 
popülasyonlarında uzun dönemli 
araştırmalar yapılmıştır.

• Yakın akrabalar arasında çiftleşen 
bireylerin yavruları daha düşük 
hayatta kalma oranına sahiptir.
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Hayvanlarda İnbreeding
Depresyonu – Kuş Popülasyonları

• Adalarda yaşayan baştankara 
kuşlarında, inbreeding arttıkça 
yumurtaların çatlama oranı 
düşmektedir.

• Örnek: Kanada’da şarkıcı 
serçelerde (song sparrows), inbred
bireyler sert kış koşullarında daha 
düşük hayatta kalma oranı 
göstermiştir.
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İnbreeding’den Kaçınma 
Mekanizmaları
• Evrimsel süreçte birçok tür, inbreeding depresyonunu 

önlemek için mekanizmalar geliştirmiştir:

 Eş seçimi (bireyler akrabalarından kaçınabilir).

 Genetik olarak kontrol edilen kendine-uygunsuzluk 
mekanizmaları (bitkilerde yaygın).

 Dağılma (dispersal) (bireyler farklı bölgelerde eş arayabilir).
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İnbreeding Kaçınılmaz 
Olabilir mi?
• Küçük popülasyonlarda inbreeding genellikle 

kaçınılmazdır.

• Eğer popülasyon uzun süre küçük kalır ve dışarıdan göç 
almazsa, bireyler kaçınılmaz olarak akraba hale gelir.

• Bu durum nesli tükenme tehlikesi altındaki türler ve 
kapalı yetiştirme programları için büyük bir sorundur.
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İnbreeding ve Evrimsel 
Sonuçları – Özet
• Rastgele olmayan eşleşme (nonrandom mating), allel

frekanslarını değiştirmez ama genotip frekanslarını 
değiştirir.

• İnbreeding, homozigot bireylerin oranını artırır, 
heterozigotları azaltır.

• Zararlı resesif allellerin ortaya çıkmasına neden olarak 
inbreeding depresyonuna yol açabilir.

• Küçük popülasyonlarda inbreeding kaçınılmaz olup, 
koruma biyolojisinde önemli bir problem teşkil eder.
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Florida Panteri: Nesli Tükenme 
Tehlikesi ve Koruma Çabaları

• Florida panteri, bir zamanlar bol bulunan bir türken, 
1990’ların ortalarında yok olma tehlikesiyle karşı 
karşıya kaldı.

• Ana tehditler: İnsan kaynaklı habitat kaybı, avlanma 
ve yollar nedeniyle ölümler.

• 1958’de Florida eyaleti tarafından koruma altına alındı, 
1967’de ise federal düzeyde nesli tehlikede olarak 
listelendi.

• 1980’lerde ek koruma önlemleri alındı: Yeni habitat 
alanları korundu, av yönetimi değiştirildi, otoyol alt 
geçitleri inşa edildi.
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Küçük Popülasyonların 
Genetik Riski
• 1989-1995 yılları arasında popülasyon 30 bireyin altına 

düştü. Ancak sorun sadece düşük sayı değildi.

• İnsan faaliyetleri, popülasyonu küçültmekle kalmayıp 
diğer puma popülasyonlarından izole etti.

• Küçük ve izole popülasyonlarda genetik sürüklenme 
etkisi artar:

 Heterozigotluk azalır, bazı zararlı alleller sabitlenir.

 Genetik çeşitliliğin düşmesi, bireylerin ortalama uyum 
başarısını azaltır.
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Akraba Evliliği ve Mutasyonel
Çöküş
• Genetik sürüklenme, inbreeding (akraba çiftleşmesi) ile 

birlikte “inbreeding depresyonuna” yol açar.

• Küçük popülasyonlarda tüm bireyler akraba 
olduğundan kaçınılmaz şekilde akraba evliliği 
gerçekleşir.

• Lynch ve Gabriel (1990), küçük popülasyonlarda zararlı 
mutasyonların birikerek neslin tükenmesine yol 
açabileceğini belirtti.

• Mutasyonel çöküş (mutational meltdown):

 Zararlı mutasyonlar popülasyonu küçültür.

 Küçülen popülasyon, genetik sürüklenmeye daha açık hale 
gelir.

 Daha fazla zararlı mutasyon sabitlenir ve döngü devam eder.
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Florida Panterinde Neslin 
Tükeniş Döngüsü
• Popülasyon daraldıkça kalp 

rahatsızlıkları, düşük sperm sayısı 
ve enfeksiyonlara yatkınlık gibi 
inbreeding depresyonu belirtileri 
görüldü.

• İnbreeding depresyonu, üreme 
başarısını düşürdü ve popülasyon 
küçülmeye devam etti.

• Popülasyon küçüldükçe 
sürüklenme etkisi arttı, bu da daha 
fazla inbreeding depresyonuna yol 
açtı.

• Sonuç: Tür, neslin tükenmesine 
neden olan bir "yok oluş girdabına 
(extinction vortex)" sürüklendi.
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Florida Panterinin Genetik 
Durumu
• Driscoll ve arkadaşları (2002), Florida panterlerinin 

genetik çeşitliliğini diğer puma popülasyonları ve farklı 
kedi türleriyle karşılaştırdı.

• Hedrick ve arkadaşları (2008), günümüz Florida 
panterlerinin mikrosatellit heterozigotluk seviyesinin 
1890'lardaki müze örneklerinin yaklaşık üçte biri kadar 
olduğunu gösterdi.
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Florida Panterinin Genetik 
Durumu
• Heterozigotluk seviyesindeki bu büyük azalma, 

popülasyonun tarihsel olarak ne kadar küçük olduğunu 
ortaya koymaktadır.
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Nesli Kurtarmak İçin Gen 
Akışı Stratejisi
• Neslin tükenmesini önlemek için genetik çeşitliliğin 

artırılması gerekiyordu.

• Doğal göç durduğu için dış popülasyonlardan bireyler 
getirilerek yapay gen akışı sağlanması önerildi.

• 1995 yılında 8 Texas puması Florida'ya bırakıldı.

• Sonuçlar umut verici:

 Florida ve Texas puması bireyleri çiftleşti.

 Heterozigotluk seviyeleri yükseldi.

 Popülasyon 100 bireyin üzerine çıktı.
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Sonuç: Florida Panteri İçin 
Umut Var mı?
• Florida panteri hala risk altında olsa da genetik 

çeşitliliğin artışı nesli koruma şansını yükseltti.

• Gen akışı, küçük popülasyonları kurtarmak için etkili 
bir koruma stratejisi olabilir.

• Gelecek adımlar:

 Habitat kaybını önlemek.

 Popülasyonu yakından takip etmek.

 Uzun vadeli koruma stratejileri geliştirmek.
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