Baglant1 (linkage) ve
Genetik Haritalama



GIRIS

Bir gen hangi kromozomda hangi pozisyonda bulunmaktadir? Bu sorunun
cevabin1 vermek icin gosterilen cabalar haritalama olarak tanimlanir. Bu
haritalama cabalar1 yaklasik 100 yildir devam ediyor. Genlerin kromozomlari
tizerinde bulundugu hipotezini destekleyen agilma oranlar1 ve fiziki bulgularla
birlikte genlerin kromozomlardaki pozisyonlarini belirleme c¢alismalar1 da
onem Ve hiz kazandi.

Bu derste de once genlerin kromozom iizerinde bulundugunu, ayn1 Kromozom
tizerinde bulunan genlerin haritadaki uzakliklarinin nasil 6l¢iildiigiinii gosteren
Ilk calismalar1 ele alacagiz. Daha sonra da kromozom haritalari lizerinde daha
ileri konulari inceleyecegiz.

Kromozom haritalar1, 1slah calismalarinda ve genlerin etki mekanizmalarini
anlamada onemlidir. Ayni genotipte bir araya gelmesi arzu edilen genlerin
pozisyonunu bilmek, onlar1 bir araya getirmek i¢in yapilacak melezleme
calismalarn1 yonlendirir. Allel olmayan genler arasi interaksiyonlardan
yararlanmak istedigimiz durumlarda, bu allellerin nerede bulundugunu bilmek
gerekecektir. Genin pozisyonu, onun DNA diizeyinde yapisim1 Ve
fonksiyonlarini belirlemenin baslangicidir.



GIRIS

Genlerin kromozom tizerinde dizilisleri, lokus denilen gen pozisyonlarini
ve bu lokuslar arasindaki uzakliklari lineer bir 1skalada gosteren tek boyutlu
bir kromozom haritasi seklinde diizenlenir. Kromozom haritalar1 yerine
genetik haritalar da denilmesi miimkiindiir. Ger¢ekte genetikte, birbirini
tamamlayici bilgiler veren 1ki farkli kromozom haritasi kullanilir:

Bu boliimde ele alacagimiz rekombinasyon oranlarina dayanan haritalar,
mutant fenotiplerin bulundugu lokuslarin yerlerini, agilma oranlarina gore
belirleyen haritalardir.

Fiziki haritalar ise, genleri, bir kromozom DNA’sinin segmentleri olarak
gosterir. Bu haritalar aslinda, genlerin genomdaki yerlerini gosteren genom
haritalaridir. Fakat bir genin fonksiyonlarini molekiiler seviyede gostermek
ve bu fonksiyonun fenotip olarak nasil tezahiir ettigini ortaya koyabilmek
i¢cin rekombinasyon haritalariyla birlikte kullanilirlar.

Ozet olarak, genetik haritalar, yeni hatlar gelistirmek ve genlerin
fonksiyonlarini belirlemek bakimindan yararlidirlar. Bunun i¢in
rekombinasyon haritalariyla fiziki haritalardan elde edilen bilgiler birlikte
kullanilir.



[ILK CALISMALAR

* Genlerin kromozomlar tizerinde bulundugu, bir hipotez
olarak, daha 20. asir baslarinda ifade edilmistir. Sutton
(1903), mayoz boliinme esnasinda kromozom davranislari
ile Mendel kurallar arasinda iligki kurmaya ¢aligiyordu.
Sutton, eger genler kromozom tlizerindeyse, bir genin bir
kromozomun tamamindan meydana gelmis olamayacagini,
bir canlinin sahip oldugu genlerin sayisinin sahip oldugu
kromozom sayisindan daha fazla olmasi gerektigini ifade

ediyordu.

* Boylece her kromozom tizerinde bir ¢cok gen bulundugu, bu
genler bakimindan agilmanin da, ayri kromozomdaki genler
gib1 birbirinden bagimsiz olamayacagi daha o zaman ortaya
atilmis oluyordu. Bu sekilde aynm1 kromozom tizerinde
bulunan genlere bugiin bagh genler denilmektedir.



[LK CALISMALAR

Sutton'dan hemen sonra boyle bagli genlerin varligi deneysel olarak da gosterildi.
1905'te Bateson, Saunders ve Punnett isimli arastiricilar, iki fasulye sathattinin
melezlenmesine ait bir calismanin sonuglarini nesrettiler. 1917'de Punnett
tarafindan daha tafsilath bir sekilde nesredilen bu ¢alismada ¢igcekleri menekse
renkli ve uzun pollenli bir safhatla, ¢igekleri kirmizi renkli ve yuvarlak pollenli bir
safhat melezlendi. F,'lerin hepsi menekse renkli-uzun pollenli ¢igege sahipti. F,'de
ise Mendel'in bagimsiz a¢ilma kuralina gore olmasi gereken 9:3:3:1 agilma
oranlarindan tesadiife atfedilemeyecek kadar farkli oranlar ¢ikmisti (Tablo: IIL.1).

x? uyum testi ile Mendel’in bagimsizlik kuralina gére olmasi beklenenle gézlenen
frekanslar arasindaki farkin tesadiften ileri gelme ihtimali soyle hesaplanir:

Bu degerden daha biiyik olan degerlerin ihtimali, s.d. 3 olan x? dagiliminda O
sayilacak kadar cok kiicliktlr. Dolayisiyla gozlenen frekanslarla, Mendel’in
bagimsizlik kuralina gére beklenen 9:3:3:1 acilim oranlarina uygun frekanslar
arasindaki farkin tesaduiften ileri gelme ihtimali O sayilacak kadar cok kicguktar.



ILK CALISMALAR

 Tablo:1ll.1- Cig¢ekleri mor, uzun polenli fasulye saf hattiyla
kirmizi, yuvarlak polenli saf hattin F, fenotipleri.

Menekse Uzun (M/-,Y/-) 4831 3911
Menekse Yuvarlak (M/-, yly) 390 1303
Kirmizi Uzun (m/m, Y/-) 393 1303
Kirmiz1 Yuvarlak (m/m, y/y) 1338 435

Toplam 6952 6952



HOMOLOG KROMOZOMLAR ARASINDAKI PARCA DEGISiMi
(CROSSING-OVER)
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KARDES KROMOZOMLAR ARASINDA PARCA DEGISiMi

Two-strand stage
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Four-strand stage

A B A—B

A B Gl oSS A b
EE—— T DN D
S ————— d e a—B
4 b coEsssssnny S _a b

Q
o



KARDES OLMAYAN KROMOZOMLAR ARASINDA PARCA DEGISiIMi




CiFT PARCA DEGISIMi (CROSSING OVER)
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INTERFERENCE

* Interference

* I=1-0O/E

* Formiiliiyle hesaplanir. O/E orani gozlenen
cift rekombinant frekansinin (O), beklenen
cift rekombinant frekansina (E) oranini verir

ve bagimsizlik katsayisi (coefficient of
coincidence) olarak isimlendirilir



HARITA FONKSIYONU

1
RF = 5(1 — e_m)

e ™ =1—2RF

m = —In(1 — 2RF)



