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Çeşitliliğin  

Kökeni 



Bölüm 8 
Kalıtsal Çeşitliliğin Kökeni: İnsan Genom Projesi 

İnsan Genom Projesi (HGP) 

-3 milyar baz (A, C, T, ve G).  

-Ortalama gen uzunluğu 3000 baz, en  

  büyük gen dystrophin 2.4 milyon baz. 

-Toplam gen 30.000: tahmin 80-140.000. 

-%99.9 benzerlik. 

-keşfedilen genlerin %50 bilinmiyor. 

-Mutasyonlar… 



Bölüm 8 
Kalıtsal Çeşitliliğin Kökeni: Model Organizmalar 



Bölüm 8 
Genler ve Genomlar 

Canlıların genom büyüklükleri farklıdır 

     Drosophila melanogaster 1,5x108bç 

     Homo sapiens 3,2x109bç 

     Amoeba dubia 6,4x1011bç 

Ayrıca gen sayıları da farklılık gösterir. 

    Arabidopsis 26.000 

    Saccharomyces 6.000 

    Drosophila 13.000 

    İnsan ve fare 30.000 

      Gen 

Lokus 

 



Bölüm 8 
Genler ve Genomlar 

İntron, Ekzon, Genetik şifre, 

Şifre sözcük: amino asit 

43=64 şifre sözcük 

Genomun %5’i protein kodlar 

%45’i tekrar dizilerdir: Bunlar 

Mikrosatelitler (2-11bç), SİNE 

(100-400bç), LİNE (5kb) 



Bölüm 8 
Genler ve Genomlar 

 
Pek çok protein şifreleyen gen gen-ailelerinin üyeleridir.  Gen aileleri zamanla 

çeşitlenmiş, yinelenen dizilere örnektir. 



Bölüm 8 
Gen Mutasyonları 

Mutasyon, bir genin ya da kromozomun değişmiş durumudur. Bir ya da 

daha fazla mutasyon açısından farklı olan DNA dizisine Haplotip denir. 

Genetik belirteçler çok sık kullanılacak olan mutasyonlardır. 

 

Nokta mutasyonları: 

Transition=purin-purin (A↔G), pirimidin-pirimidin (C↔T) 

Transversion=purin-pirimidin (A/G↔C/T) 

Synonymous=amino asit değişikliğine neden olmayan 

Nonsynonymous=amino asit değişikliğine neden olan 

Çerçeve kayma  

mutasyonları 



Bölüm 8: Gen Mutasyonları 

Yeniden birleşmeler:  

mayoz sırasında homolog kromozomlardaki DNA 

dizilerinin doğru sıralanması esasına dayanır. Farklı 

sonuçlar doğurabilir: 

 
-çerçeve kaymasına neden olup, protein işlevini yok edebilir 

-kontrol bölgesine girer, ifadeyi değiştirebilir, engelleyebilir 

-konak genin mutasyon hızını arttırabilir 

-revers transkriptraz, sadece kendi değil diğer genlerin RNA  

 kopyalarını da genoma sokabilir 

 



Bölüm 8: Gen Mutasyonları 



Bölüm 8: Mutasyon Hızı 

-Göreli dolaysız yöntem bir laboratuar soyunda ortaya çıkan mutasyonların sayısını, 

fenotipik etkileri ile ya da moleküler yöntemlerle sayarak belirlemektir. 

 

-Dolaylı bir yöntem ortak atalarından ayrılmalarından itibaren geçmiş olan kuşakların 

sayısına oranla farklı türlerde homolog genler arasındaki baz çifti farklılıklarının 

sayısına dayanır.      

 



Bölüm 8: Mutasyonun Fenotipik etkileri 



Bölüm 8 
Mutasyonların Uyum Başarısına Etkileri 

Mutasyonlar: 

 

-Öldürücü olabilir ve embryolar 

yaşayamayabilir 

-Zararlı olabilir ve uyum gücünü 

azaltabilir 

-Sessiz olabilir ve  fenotipe 

herhangi bir etkisi gözlenmeyebilir 

-Yararlı olabilir ve nadir de olsa yeni 

bir çevrede uyum gücünü arttırabilir 



Bölüm 8: Rastgele bir oluşum olarak mutasyon 



Bölüm 8: Karyotip Değişimleri 
 



Bölüm 8: Kromozom Yeniden 
düzenlenmeleri 

 

Translokasyon 

 

Inversiyon 

 

Insersiyon 

 

Duplikasyon 

 

Delesyon 

 

Füzyon/Fizyon 



Bölüm 8: 
Kromozom Sayısı Değişimleri 


