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AKDENĠZ MĠDYESĠ (Mytilus galloprovincialis, LAM., 1819) POPULASYONLARININ 

GENETĠK YAPISININ BELĠRLENMESĠ 

 

ġebnem ATASARAL ġAHĠN 

 

Karadeniz Teknik Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Balıkçılık Teknolojisi Mühendisliği Anabilim Dalı 

DanıĢman: Prof. Dr. Ġlhan ALTINOK 

2011, 78 Sayfa, 10 Sayfa Ek 

 

Bu çalıĢmada, Mytilus galloprovincialis‟i Türkiye sularında temsil eden 10 farklı 

populasyondan diĢi ve erkek midye örnekleri 8 morfolojik karaktere göre morfometrik 

yöntem ve Mitokondriyal DNA (mtDNA)‟nın iki gen bölgesi (16S rRNA ve ND2-COIII) 

genetik yöntem bakımından PCR-RFLP ile incelenmiĢtir. Ayrıca COIII gen bölgesinde de 

DNA dizi analizi yapılmıĢtır. Mitokondriyal DNA gen bölgeleri PZR ile çoğaltıldıktan 

sonra 16S rRNA gen bölgesinde, diĢi ve erkek midyelerin solungaç ve gonad dokularında 3 

kesici enzim, ND2-COIII gen bölgesinde ise diĢi midyelerin gonad ve solungaç 

dokularında 5 kesici enzim kullanılmıĢtır. 16S rRNA gen bölgesinde diĢilerde 3, 

erkeklerde 2 haplotip, ND2-COIII gen bölgesinde ise sadece diĢilerde (erkeklerde bu gen 

bölgesi çoğaltılamamıĢtır) 20 haplotip belirlenmiĢtir. En yüksek haplotip ve nükleotid 

çeĢitliliği 16S rRNA gen bölgesi için Zonguldak (0.6667±0.1318, 0.066024) 

populasyonunda belirlenmiĢtir. ND2-COIII gen bölgesi için ise en yüksek haplotip 

çeĢitliliği Bodrum (0.6959±0.06187) populasyonunda ve en yüksek nükleotid çeĢitliliği 

ÇeĢme (0.046856) populasyonunda gözlenmiĢtir. Moleküler varyans analizi (AMOVA) 

sonuçlarına göre midye populasyonları arasında düĢük, populasyonlar içinde yüksek 

oranda genetik yapılanma olduğu tespit edilmiĢtir. Populasyon çiftleri arasındaki genetik 

farklılık değerleri (Fst), populasyonlar arasında önemli genetik farklılaĢma olduğunu 

göstermiĢtir (p<0,05). Morfometrik karakterler için Mahalanobis uzaklık matrisi verilerine 

göre ve filogenetik analizler sonucunda UPGMA soy ağaçlarında midye populasyonlarının 

Karadeniz ve Marmara-Ege olmak üzere iki ana dala ayrıldığı belirlenmiĢtir. 

 

Anahtar Kelimeler: Çift ebeveynli kalıtım, mtDNA, RFLP, 16S rRNA, ND2-COIII, 

Sekans analizi, COIII, Genetik çeĢitlilik, Morfometri, Türkiye. 
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SUMMARY 

 

DETERMINATION OF GENETIC STRUCTURE OF 

MEDITERRANEAN MUSSELS (Mytilus galloprovincialis, L., 1819) POPULATIONS 

ġebnem ATASARAL ġAHĠN 

 

Karadeniz Technical University  

The Graduate School of Natural and Applied Sciences  

Fisheries Technology Engineering Graduate Program 

Supervisor: Prof. Dr. Ġlhan ALTINOK 

2011, 78 Pages, 10 Pages Appendix 

 

In this study, 10 different populations of female and male mussel, Mytilus 

galloprovincialis, in the Turkish Coasts were surveyed for morphometric and genetic 

analyses. For this purpose, eight morphometric characters and molecular analysis 

techniques such as PCR-RFLP method on two mitochondrial DNA (mtDNA) gene 

segments (16S rRNA ve ND2-COIII) and DNA sequence analysis on COIII gene were 

used. After amplification of gonad and gill tissues of female and male mussels 16S rRNA 

and ND2-COIII gene segment, three and five restriction enzymes were used to cut 16S 

rRNA gene segment and ND2-COIII gene segment, respectively. Twenty haplotypes for 

only female (male not amplified) were determined for ND2-COIII region of mtDNA and 

three haplotypes for female and two haplotypes for male were determined 16S rRNA 

region of mtDNA. The highest haplotype and nucleotide diversity of 16S rRNA gene 

region was observed for the population of Zonguldak (0.6667±0.1318, 0.066024). The 

highest haplotype diversity of ND2-COIII gene region was observed for the population of 

Bodrum (0.6959±0.06187) and the highest nucleotide diversity of the same gen region was 

observed for the population of ÇeĢme (0.046856). Based on analysis of molecular variance 

(AMOVA), genetic structure was found to be low among populations. Values of genetic 

differences between population pairs (Fst) showed significant (p<0.05) genetic 

differentiation among populations. According to Mahalanobis matrix distance data which 

were calculated by discriminant analysis for morphometric characters and phylogenetic 

analysis with UPGMA tree, mussel populations were separated into two main branches as 

Black Sea and the Marmara and Aegean region. 

 

Key Words: Doubly Uniparental Inheritance, mtDNA, RFLP, 16S rRNA, ND2-COIII, 

Sequence Analaysis, COIII, Genetic Variation, Morphometrics, Turkey.  
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1. GENEL BĠLGĠLER 

 

Mytilus cinsi midyeler, yaygın olarak, ılıman kıyı suları boyunca dağılım 

göstermektedir. Kayalar, bentler ve yüzer iskele gibi habitatlarda iĢgalci tür olarak 

görülmektedir. Midyeler kıyısal sularda bentik organizmalar içinde baskın tür olarak 

önemli ekolojik bir bileĢen olup, aynı zamanda diğer organizmalar için habitat oluĢturur 

(Tsuchiya ve Nishihira, 1985, 1986; Matsumasa vd., 1999) ve ekosistem için 

düzenleyicidir (Jones vd., 1994; Crooks, 1998, Matsumasa vd., 1999). Midyeler besin 

olarak insanlar için önemli bir protein kaynağıdır. GeniĢ coğrafi dağılım göstermeleri 

sayesinde kıyı sularının kalitesinin takibi için biyolojik indikatör olarak da kullanılırlar 

(Widdows ve Donkin, 1992; Tanabe, 1994). 

Kuzey ve güney yarım kürede geniĢ yayılım alanlarına sahip olan midyeler, yüz 

yıllardan beri kültüre alınmaktadır. Deniz midyeleri (Mytilus spp.) yetiĢtiricilik açısından 

ve kıyısal ekosistemin bentik organizması olmasından dolayı önemli bir türdür. Dünyada 

Mytilus cinsine ait morfolojik ve genetik farklılıklara sahip Mytilus californiensis, Mytilus 

edulis, Mytilus galloprovincialis ve Mytilus trossulus türleri bulunmaktadır.  

Midye kültürü; fitoplankton, stoğa katılım ve ekosistemin kullanım kapasitesi 

yönünden doğal kaynaklara bağlıdır. Midye spatları doğal yataklardan ya da kollektörler 

vasıtasıyla toplanarak büyütmek amacıyla farklı alanlara nakledilebilir. Bu nedenle doğal 

sürecin haricinde spat toplama ve midyelerin kültüre alınması, populasyonların yeni 

alanlara tanıtımına ve yer değiĢimine yol açmaktadır. GeçmiĢte Baltık Deniz‟inde M. 

trossulus popülasyonları bu değiĢimden çok fazla etkilenmemiĢtir. Baltık Deniz‟indeki 

populasyonlar Avrupa Mytilus‟larının değerli genetik biyoçeĢitlilik kaynağı olarak 

görülmektedir (Smietanka vd., 2004). Ancak, M. trossulus ve M. edulis arasında meydana 

gelen güçlü bir gen akıĢı Baltık populasyonlarındaki doğal mtDNA'yı kaybolma tehlikesi 

ile yüzyüze getirmiĢtir (Smietanka vd., 2010). Bu nedenle midye populasyonlarının ve 

genetik karakteristiklerinin tanımlanması biyoçeĢitlilik ve yönetim açısından büyük önem 

arz etmektedir  
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1.1. Akdeniz Midyesi’nin (M. galloprovincialis) Biyo-Ekolojisi 

 

Midyeler, Mytilidae familyasına ait çift kabuklu (bivalve) yumuĢakçalardır. Bu 

familya üyeleri tipik olarak birbirine benzer iki kabuk, eksternal bir ligament, kabukların 

birbirine tek noktada bağlanmasını sağlayan diĢsiz menteĢe benzeri bir yapı, ayrı filamentli 

solungaçlar, iki bağlayıcı kas (addüktor kas), uzamıĢ bir ayak ve biysus ipliğiyle 

diğerlerinden ayrılırlar (ġekil 1). 

 

 

 

 

ġekil 1. Mytilus galloprovincialis‟in kabuğunun iç (A) ve dıĢ (B) yapısı  

(Kumlu, 2001) 

 

 

Mytilus cinsine ait midyeler dünyanın tropik sularından kutup bölgelerine kadar çok 

geniĢ bir yayılım gösterirler. Genellikle midyeler 6-9 m derinliklerde yaĢamalarına rağmen, 

Kuzey Denizi‟nde 17 m‟ye kadar, Batlık Denizi‟nde ise 30-40 m‟ye kadar derinliklerde 

bulunabilmektedir. Dünya‟da yetiĢtiriciliği yapılan pek çok midye türü vardır. Ancak 

bunlardan M. edulis ve M. galloprovincialis Avrupa‟da yetiĢtirilmektedir (Kumlu, 2001). 

Mytilus edulis, Avrupa‟da Ġskandinav ülkeleri, Ġngiltere, Fransa, Ġzlanda kıyılarında, 

Kuzey Amerika‟nın doğu kıyıları ve Güney Amerika‟nın güney kıyılarında normal deniz 

tuzluluğunda ve acı sularda bulunurlar (ġekil 2). Mytilus galloprovincialis ise Ġngiltere, 

Ġspanya, Fransa‟nın Atlantik kıyıları, Portekiz, Akdeniz‟in güney kıyıları ve tüm 

Karadeniz‟de bulunmaktadır. Son zamanlarda bu türün Çin, Kore, Japonya, ABD‟nin 

batısı, Avustralya, Yeni Zelanda ve hatta Güney Afrika‟da da bulunduğu bildirilmektedir. 

Ülkemiz sularında ise M. galloprovincialis Karadeniz‟den Ege Denizi‟ndeki Bodrum 

kıyılarına kadar dağılım göstermektedir (Kumlu, 2001). 
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ġekil 2. Avrupa‟daki Mytilus cinsine ait midye türlerinin yayılıĢ alanları (Kumlu, 2001) 

 

 

1.2. Genetik Varyasyon  

 

“Genetik çeĢitlilik” terimi farklı amaçlara uygun olarak çeĢitli Ģekillerde 

tanımlanmıĢtır. Populasyon araĢtırmalarında, tür içerisinde yer alan bireyler arasındaki bir 

özelliğe veya özellikler kümesine ait bir dizi kalıtımsal farklılığı temsil eden ve baĢka 

populasyonlar arasında varyasyon içerdiği gibi populasyon içinde bireyler arasında tür içi 

genetik çeĢitliliği olarak tanımlanmaktadır. Genetik çeĢitlilik bireylerin değil 

populasyonların ve türlerin bir özelliği olarak dikkate alınmakta olup, “genetik varyasyon” 

veya “genetik varyans” olarak da adlandırılmaktadır (Bagley vd., 2002). 

Genetik çeĢitlilik geçmiĢ populasyon süreçleri tarafından ĢekillenmiĢ ve gelecek 

türlerin ve populasyonların sürdürülebilirliğini etkilemektedir. DeğiĢen fiziksel, kimyasal 

ve biyolojik çevre koĢullarına uyum sağlayabilmesi, doğrudan doğal seleksiyona uygun 

genetik çeĢitliliğin miktarı ile bağlantılıdır. Adapte olmak için benzer etkilere maruz kalan 

iki populasyondan, uygun özellikleri için daha büyük genetik çeĢitliliğe sahip olan 

populasyonun, daha çabuk adapte olması beklenir (Bagley vd., 2002). 

Genetik varyasyon üzerinde durulan özellikler bakımından canlılar arasındaki 

genotipik yapıdan kaynaklanan farklılıkları ifade etmektedir. Genetik varyasyonun esas 

kaynağını DNA molekülündeki dört farklı baz çiftinin sayısı ve bunların dizilimlerindeki 
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farklılıklar oluĢturmaktadır. Genetik materyal çeĢitli faktörlere bağlı olarak değiĢikliğe 

uğrayabilir ve bunun sonucunda da bireyler arasındaki genotipik farklılıklar meydana 

gelebilir (Avise, 2004). Tür içindeki genetik çeĢitliliğin mevcut düzeylerini belirleyen ana 

etkenler mutasyon, göç, seleksiyon ve genetik sürüklenmedir. Genetik materyalde 

meydana gelen farklılıkların temel kaynağı mutasyondur.   Mutasyon, genetik materyalde 

meydana gelen ani ve kararlı değiĢikliklerdir. Esas olarak nükleotid (nokta veya gen) ve 

kromozom seviyesinde meydana gelen mutasyonlar olarak iki sınıfta 

değerlendirilmektedir. Belirtilen mutasyonlara ilave olarak homolog olmayan 

kromozomlar arasındaki parça değiĢimleri (translokasyon) ile eĢeyli çoğalan canlılarda 

üreme hücrelerinin meydana gelmesi sürecinde homolog kromozomlar arasında meydana 

gelen parça değiĢimleri (krosing-over) de canlılar arasındaki genetik farklılıkların temel 

nedenleri arasında yer almaktadır (Avise, 2004). 

GeniĢ alanlara yayılmıĢ olan doğal populasyonlar nadiren homojen yapıdadır. Çoğu 

türlerde populasyonlar göç ya da aralarında gen akıĢı ile çeĢitli alt gruplara ayrılırlar. Bu 

populasyonların genetik benzerliği her yeni nesil için döl veren göçmenlerin sayısına 

bağlıdır. Öte yandan, populasyonların değiĢimi göçten kaynaklanmıyorsa, genetik 

farklılaĢma mutasyon ve genetik sürüklenme kuvvetleri (muhtemelen seçim) nedeniyle 

oluĢur ve zamanla türleĢmeyle sonuçlanır. Çoğu sessil ya da sınırlı hareket yeteneği 

gösteren deniz omurgasızları özellikle larval dönemde yayılım göstermektedir (Silva ve 

Russo, 2000). Göç veya gen akıĢı populasyonlar arasında üreyen bireylerin hareketini ifade 

eder ve düĢük dağılma yeteneğine sahip türler için zayıf olmasına rağmen;  genellikle 

genetik çeĢitlilik üzerinde çok güçlü bir kuvvettir. Göç rejiminde oluĢacak bozukluklar, 

türün sürekliliği üzerinde önemli etkiler yapar. Göç, genel olarak populasyon içinde 

genetik çeĢitliliği arttırıcı ve populasyonlar arasında genetik farklılıkları homojenleĢtirici 

etki yapar. 

Doğal seleksiyon, genetik sürüklenme ile birlikte, ayrı populasyonların farklılaĢmıĢ 

hale gelmesine neden olan en önemli güçlerden biridir. Seleksiyon, gerçekleĢmekte olan 

formuna bağlı olarak, genetik çeĢitlilik üzerinde farklı etkilere sahip olabilir. Çevresel 

değiĢikliğin, farklı bir dizi gen veya optimal genotiplere neden olduğu durumlarda, 

seleksiyonun, seçilen lokuslarda, en azından populasyon ortalaması yeni bir genetik 

optimum değerine ulaĢana kadar, genetik çeĢitliliği azaltması beklenir (Bagley vd., 2002). 

Genetik sürüklenme, her yeni neslin genetik frekenslarında, sınırlı sayıdaki 

anaçlardan kaynaklanan, rastgele oluĢmuĢ değiĢiklikleri ifade eder (Bagley vd., 2002). 
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Genetik sürüklenme, bir populasyondaki genetik bir karakteristiğin yok olmasına ya da 

güçlü olanın hayatta kalmasından ve alellerin diğerinden bağımsız olarak yaygın hale 

gelmesine neden olur. Populasyonda üremeyi gerçekleĢtiren canlıların sayısı arttıkça, 

genetik sürüklenmenin etkisi azalır. Genetik sürüklenmenin etkisi en çok, bir canlı türünün 

kaderi birkaç bireye bağlı olduğunda ortaya çıkar (Hoelzel, 1992). Genetik sürüklenme 

küçük populasyonların, hatta aĢırı seçilim olan bölgelerin, genetik çeĢitliliği üzerinde çok 

güçlü bir kuvvet olma eğilimindedir. Sonuç olarak, zararlı alellerin rastgele tespitinin 

seleksiyon tarafından normal olarak kaldırılması daha muhtemel olunca, adaptasyon küçük 

populasyonlarda daha zorlaĢır. Büyük populasyonlarda genetik sürüklenme etkisi daha 

zayıf olmakla birlikte seçilim altındaki bölgelerde baskın bir güç olmaktadır. Genetik 

sürüklenme populasyonlar içindeki genetik çeĢitliliğin azalması ve populasyonlar arasında 

genetik çeĢitliliğin artması yönünde etkiye sahiptir (Bagley vd., 2002). 

Bir tür içinde, birçok karakter bakımından önemli ölçüde faklılıklar bulunmaktadır. 

BaĢka bir deyiĢle, aynı türün değiĢik alanlarda yaĢayan populasyonları (populasyonlar 

arası) ve aynı yöredeki bir populasyonun bireyleri arasında (populasyonlar içi) pek çok 

özellik bakımından bir çeĢitlilik vardır. Populasyon içinde her bir karakter, ya da karakter 

kümeleri bakımından farklı morfolojiye sahip bireyler bulunmaktadır (Hoelzel, 1992). 

Genetik varyasyon çeĢitli seviyelerde ölçülebilir ve tanımlanabilir. Ġlk olarak DNA 

boyunun tam dizisi ve bireyler arasında nasıl değiĢtiği ile tanımlanabilir. Ġkinci olarak ise 

DNA‟nın boyları arasındaki farklılıklar tanımlanabilir. Gelecek aĢamada DNA kodlayan 

dizinin varyasyonu sonucunda protein farklılıkları tahmin edebilir.  

Moleküler tekniklerin kullanımı, aynı populasyon içindeki bireyler arasında, aynı 

türün populasyonları arasında ve taksonomik seviyede farklı türler arasında genetik 

varyasyonun tahminini mümkün kılmıĢtır. Moleküler belirteçler kullanılarak yapılan 

çalıĢmalar sonucunda lokal populasyonların üreme farklılıkları gösteren, izole halde küçük 

gruplara bölünmüĢ olduğu gözlenmiĢtir. Böylece bir veya birden fazla ayrı üreme davranıĢı 

gösteren izole grupların kaybolması tür içindeki genetik varyasyonun seviyesinin 

düĢmesine neden olmakta ve tamamıyla nadir bulunan genetik karakterlerin kaybolmasıyla 

sonuçlanabilmektedir (Çiftçi ve OkumuĢ, 2002).  
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1.3. Genetik Varyasyonu Belirleme Yöntemleri 

 

Moleküler genetik belirteçlerin kullanımı akuakültür alanında son otuz yılda gittikçe 

artan öneme sahip olmuĢtur. Bu belirleyiciler akuakültür uygulamasının birçok alanında 

kullanılmaktadır. Örneğin kültür stoklarının genetik tanımlanması ve ayrımlanması, 

akuakültür stoklarının bulunuĢ ve yayılıĢlarının neticelerini izleme, damızlık stok yönetimi 

(selective breeding) programlarını destekleme, poliploidi ve gigogenez indüksyonları gibi 

kromozomal ve gen manipülasyonlarını değerlendirmek Ģeklinde sıralanabilir. Genetik 

belirteçlerin su ürünleri alanındaki bir diğer önemli uygulaması ise kaçmıĢ veya serbest 

bırakılmıĢ kültür balıklarının doğal populasyona etkisini belirlemektir (Magoulas, 1998). 

Genetik varyasyon çeĢitli seviyelerde ölçülebilir ve tanımlanabilir. Bu amaçla 

geliĢtirilen ve akuakültürde yaygın olarak kullanılan yöntemler arasında polimeraz zincir 

reaksiyonu (PZR), mitokondrial DNA (mtDNA), restriksiyon parça uzunluk polimorfizmi 

(RFLP), rastgele çogaltılmıĢ polimorfik DNA (RAPD), çogaltılmıĢ parça uzunluk 

polimorfizmi (AFLP), tek nükleotid polimorfizmleri (SNP), mikrosatelitler, ifade edilmiĢ 

sekans iĢaretleri (ESTs) ve DNA dizi analizi gibi yöntemler yer almaktadır (Tablo 1). Bu 

belirteçler kullanılarak genetik varyasyonun tahmini, akrabalık, anne-babalık testi, tür ve 

ırk tespiti, hibrit bireylerin belirlenmesi ve genetik haritaların oluĢturulması 

gerçekleĢtirilebilir (Beaumont vd., 2010). 

 

 

1.3.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu Yöntemi 

 

PZR metodu ilk kez 1987‟de tanımlanmıĢ ve isimlendirilmiĢ olsa da, temelleri daha 

öncelere dayanır. PZR metodu nükleik asitlerin canlı organizma dıĢında, uygun koĢullar 

altında çoğaltılmasına dayanır. PZR bir çeĢit in vitro (canlı organizma dıĢındaki yapay 

ortam) klonlamadır. PCR ile hedef DNA parçasından milyonlarca çoğaltmak mümkündür. 

Reaksiyon baĢlatılmadan önce istenen sayıda döngünün tekrarlanması sağlanabilir. PCR'ın 

en önemli özelliği çok az miktarda DNA ile çalıĢmaya olanak sağlamasıdır. Bir PCR 

döngüsü için gerekli olan beĢ ana madde vardır: (ı) DNA örneği, genelde genomik DNA, 

(ıı) Çoğaltılacak bölgeyi sağdan ve soldan çevreleyen bir çift sentetik primer, (ııı) Deoksi-

nükleotit-trifosfatlar (dNTP), (ıv) Yüksek ısıya dayanıklı DNA polimeraz enzimi, (v) 

Uygun pH ve iyon koĢullarını (Mg
+2

) sağlayan tampon karıĢımıdır. PCR yöntemi kolay 

uygulanabilir olması ve hızlı sonuç vermesi gibi avantajları nedeniyle klinik örneklerde 
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patojen organizmaların saptanmasında, DNA dizi analizinde, büyük miktarda DNA 

örneklerinin oluĢturulmasında, bilinmeyen dizilerin tayininde, geçmiĢ DNA'nın 

incelenmesi ve evrimin aydınlatılmasında ve RFLP analizi gibi birçok farklı alanda 

kullanılabilmektedir (Beaumont vd., 2010). 

 

 

Tablo 1. Balıkçılık ve akuakültürde kullanılan bazı genetik tekniklerin karĢılaĢtırılması 

(Beaumont vd., 2010) 

 

 

 

DNA 

Sekansı 
SNPs RFLP VNTR RAPD AFLP Allozim 

Genom haritası + +++ ++ +++ + +++ + 

Pedigree veya 

ebeveyn tahmini 
+ + + +++ + + ++ 

Türler içinde 

populasyonlar 
+ + +++ +++ ++ ++ +++ 

Cins veya tür 

seviyesi iliĢkiler 
+++ - ++ + ++ ++ +++ 

Kantitatif karakter 

lokusu (QTL) 
- +++ - ++ +++ +++ + 

Maliyet Y A O Y O Y A/O 

Doku isteği B A O A A A O 

Kodominant veya 

dominant  
- EB B EB B B EB 

Kodlama B B B H B B E 

SNPs, Tek Nükleotid Polimorfizmi; RFLP, Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi; VNTR, Değişken 

Sayıda Ardışık Tekrar; RAPD, Rastgele ÇoğaltılmıĢ Polimorfik DNA; AFLP, Çogaltılmıs Parça Uzunluk 

Polimorfizmi. +++: Yüksek oranda bilgi verici, ++: Bilgi verici, +:  Çok az bilgi verici, - : Uygun değil, 

Y: Yüksek, M: Orta, A: Az, D: DeğiĢken, EB: EĢ Baskın, B: Baskın, E: Evet, H: Hayır 

 

 

1.3.2. DNA Dizi Varyasyonu 

 

1.3.2.1. DNA Dizi Analizi Yöntemi 

 

DNA dizi analizleri yada sekanslama; DNA birincil yapılarının tayininde ve 

nükleotid baz diziliminin belirlenmesinde kullanılan yöntemdir. Analiz bir nükleik asit 

dizisinin diğerine hibridizasyonuna dayanır. Bu hibridizasyon sırasında radyoaktif yada 

radyoaktif olmayan maddelerle iĢaretleme yapılır. Sıklıkla gen mutasyonları (delesyon, 
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insersiyon vb.) tespiti ya da rekombinant DNA oluĢum yapılarının tayininde kullanılır. 

Ayrıca gen regülasyonunda yer alan genetik kontrol bölgeleri, konsensus dizileri, epistatik 

genler ve etkileri belirlenebilmektedir (Beaumont vd., 2010).  

Ġlk dizi analiz çalıĢmaları 1960‟lı yılların baĢında 75-80 nükleotitlik tRNA‟larla 

baĢlanmıĢtır. Nükleotit dizilerin belirlenmesinde Sanger dideoksi yöntemi ve Maxam-

Gillbert kimyasal degredasyon yöntemi kullanılmaktadır. DNA dizi analizi, gen yapısı ve 

genetik kontrol mekanizmaları hakkında birçok bilgi edinmemizi sağlamıĢtır. Bireyler 

arasındaki genetik farklılıkların tespit edilmesinde yaygın olarak DNA dizi analizi 

yöntemlerinden biri olan Sanger-Coulson‟un zincir sonlanma (Dideoksi) yöntemi 

kullanılmaktadır (Sanger vd., 1977). Bu yöntem enzimatik DNA sentezine dayanır ve 

günümüzün en yaygın kullanılan DNA dizi analizi tekniğidir. Bu yöntemde dizisi 

saptanacak olan DNA ipliği yeni sentezlenecek iplik için kalıp olarak kullanılır. DNA, dört 

çeĢit deoksinükleotid trifosfatla sentezlenir. Her bir nükleotid 3′ -OH ucundan bir sonraki 

nükleotide bağlanır. Dideoksi yöntemiyle sentetik oligonükleotid sentezinde 3′ -OH 

molekülü kritik rol oynar. Sentez sırasında zincire bir dideoksinükleotid eklenmesi zincir 

uzamasını sonlandırır. Çünkü 3. karbon atomundaki 3′ -OH molekülünün oksijen atomu 

bulundurmaması zincirin uzamasına izin vermez. Bu nedenle metot aynı zamanda zincir 

sonlandırma (chain termination method ) olarak da adlandırılır (Beaumont vd., 2010).  

Reaksiyon sonrasında elektrokinetik enjeksiyon sistemiyle çalıĢan cihazlarda 

fragmentler kısadan uzuna doğru ayrılırlar. Sonlandırıldıkları noktada dideoksinükleotid 

taĢıdıkları için her bir fragment dört çeĢit dideoxynükleotidten birine ait flouresan boyada 

bulundurmaktadır. Kapillerde bulunan küçük cam pencerenin önünden geçerken cihazın 

lazer sistemi flouresan boyaları uyararak her birinin kendine özgü dalga boyunda ıĢıma 

yapmasını sağlar. Yine cihaza entegre bir kamera sistemiyle bu ıĢımalar kaydedilir, sıraya 

konup değiĢik bilgisayar değerlendirmeleri ve filtrasyon iĢlemlerinden geçirildikten sonra 

DNA dizi bilgisi (sequence) olarak bize ulaĢır (Beaumont vd., 2010).  

 

 

1.3.2.2. Tek Nükleotid Polimorfizmi (SNPs) 

 

Tek nükleotid polimorfizmleri, nokta mutasyonlardan kaynaklı olarak tanımlar, bu da 

lokus içerisinde verilen bir nükleotid durumunda alternatif kökler içeren farklı alellerin 

oluĢmasına neden olur (Liu, 2007). 
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Tek nükleotid polimorfizmi, bir purin (A ve G) nükleotidinin diğer bir purin 

nükleotidine veya bir primidin (C ve T) nükleotidinin diğer bir primidin nükleotidine 

değiĢimi (transition) Ģeklinde olabileceği gibi, bir purin nükleotidinin bir pirimidin 

nükleotidine veya bir pirimidin nükleotidinin bir purin nükleotidine değiĢimi (transversion) 

Ģeklinde de oluĢmaktadır. Ayrıca bir ya da birkaç nükleotidin eklenmesi (insertion) veya 

eksilmesi (deletion) de yeni SNPs markerlerinin ortaya çıkmasına neden olan diğer 

faktörlerdir (Liu, 2007). 

Tek nükleotid polimorfizmlerinin avantajları, genom boyunca çok miktarda SNP 

bölgesi olması, yüksek oranda polimorfik olmaları ve SNP analizinin bireyler arasındaki 

çok biçimliliği veya her tekil farklılığı tanımlayan tek sistem olmasıdır. SNP analizi bilgi 

dizisi için gereksinim içermesi, probların ve hibritleĢmenin gerekliliği, aĢırı sarfiyat ve zor 

genotipleme gibi pek çok dezavantaja sahiptir (Liu, 2007). 

 

 

1. 4. DNA Parça Uzunluğu Varyasyonu 

 

1.4.1. Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) Yöntemi  

 

Bakteriyel kökenli restriksiyon enzimlerinin (restriction endonuclease) 1970‟li 

yıllarda tanımlanması ile RFLP, 1980'lerin baĢlarında genetik varyasyon analizi için en 

popüler yaklaĢım olmuĢtur. Bakteri hücresi, enfeksiyona neden olan organizmalara karsı 

savunma mekanizması olarak çeĢitli restriksiyon enzimleri oluĢturmaktadır. Restriksiyon 

enzimleri bakteri hücrelerinden izole edilebilen ve genomik DNA parçalarını ya da belirli 

DNA‟yı küçük fragmentlere ayırmak için laboratuarlarda kullanılmaktadır (Liu, 2007). 

Restriksiyon endonükleazlar en iyi bilinen, ticari olarak mevcut olan ve en 

kullanıĢlılardır. Bu enzimler özel DNA dizilerini tanıyarak 5‟ fosfat ve 3‟  hidroksil 

grupları oluĢturmak için her bir DNA zincirini keserler. Bu sınıf içerisinde tanımlanan 

enzimlerin büyük çoğunluğu için, tanıma bölgesi normal olarak 4-8 baz çifti uzunluğunda 

ve palidromiktir. Kesim noktası, tanıma bölgesi içerisindedir. 

Çoğu bakteri türünde kesici-modifikasyon sistemleri bulunmaktadır ve hücre içine 

yabancı DNA‟ların giriĢine karĢı savunma mekanizması oluĢturur. Bunlar iki bileĢene 

sahiptir. Ġlki kesici endonükleazdır: kısa ve simetrik DNA nukleotit dizilimini tanırlar ve 

DNA‟nın ikili iplikçiğini tanıdıkları bölgeden keserler (hydrolyzes). Böylece yabancı DNA 

nispeten küçük parçacıklara ayrılır. Sistemin ikinci bileĢeni metilaz‟dır ki, bu da hücresel 
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DNA‟nın tanınan bölgesinde bulunan C ve A nukleotitlerine metil grubunu ilave eder. Bu 

modifikasyon endonüklease enzimlerine karĢı DNA‟nın direnç göstermesine yardımcı olur. 

Restriksiyon enzimleri, rutin olarak gen haritalarının yapılması, RFLP analizleri, 

DNA dizin analizi ve rekombinant DNA metotlarını da içeren çeĢitli çalıĢmalarda anahtar 

role sahip bir ayıraç olarak kullanılır. 

Kesici enzimler genellikle 4-6 bp‟den oluĢan spesifik olarak tanıdığı yerlerden 

DNA‟yı keser. Kesilen DNA parçaları jel elektroforezi kullanımıyla boylarına göre 

ayrıĢtırılabilir. Sonuçta karakteristik yapıları; ethidium bromid boyama yoluyla, 

parçacıkların uç kısımlarının florasan veya radyoaktif olarak boyanması veya ilgilenilen 

DNA sekansının radyoaktif olarak iĢaretlenmiĢ prob hibridizasyonu yoluyla görüntülemek 

mümkündür. 

Popülerliğine rağmen RFLP sadece DNA parçacıklarında büyük boyutlarda ekleme 

(insersiyon) ve kopmaları (delesyon) saptayabilir ve restriksyon bölgelerini kazanıp veya 

kaybedebilir. Nokta mutasyon ve kopmaların veya düĢük çözünürlüklü agaroz jel 

elektroforezi kullanılıĢından dolayı küçük boyutta ki eklemeleri (insersiyon) saptamalarda 

çoğunlukla yetersizdir. RFLP tek bir lokusdaki genetik varyasonu bir seferde belirlemeye 

çalıĢır. Polimorfik oranlar, pahalı ve zahmetli süreçlerle birleĢince RFLP uygulaması 

sınırlanmıĢ olur. Sonuç olarak; polimorfik oranlar pek çok lokusda düĢüktür. ġu nokta 

özellikle belirtilmelidir ki; RFLP bilgi dizisi veya probların sağlanabilirliği gibi öncelikli 

genetik bilgiye ihtiyaç duyar; genellikle pek çok balık veya diğer su ürünü türleri için bilgi 

mevcut değildir (Beaumont vd., 2010). 

 

 

1.4.2. DeğiĢken Sayıda ArdıĢık Tekrar (VNTR) 

 

DNA dizisindeki çeĢitlilik nokta mutasyon metodu olmayan bir metot tarafından 

belirli bölgelerde ortaya çıkarılabilir. Genom boyunca yayılan bölgeler DNA dizisinin 

tekrar (zincir halinde) dizilerini içeren VTNR olarak adlandırılır. Diziler çok kısa veya çok 

uzun olabilir (1-10 bç arası), fakat bu tekrar dizilerinin anahtar özelliği tekrar sayısının 

bireyler arasında çeĢitlilik gösterebilmesidir. Tekrar sayısındaki artma veya azalmanın 

yeniden birleĢme sırasında oluĢan engellemeden dolayı kopyalama sırasında veya çoğaltma 

farkından dolayı açığa çıktığı ve bu süreçlerin sadece nokta mutasyonlardan bağımsız değil 

aynı zamanda daha çabuk oranlarda ortaya çıktığı düĢünülmektedir. Satelit (100-5000 bç 

tekrarlanan birim), minisatelit (5-100 bç tekrarlanan birim) veya mikrosatelit (2-4 bç 
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tekrarlanan birim) lokuslarındaki tekrar sayısının çeĢitliliği populasyonda çok yoğun 

olabilir ve yakın zamanda değiĢen populasyon genetiğinin araĢtırılmasında faydalı veriler 

sağlayabilir (Beaumont vd., 2010).  

Ġsim olarak benzer olmasına rağmen bu belirleyici sınıfları minisatelitlerden biraz 

farklıdır. Tekrarlama birimi çok basittir (genellikle iki, fakat üç ya da daha fazla nükleodid 

de), her tekrar lokusununu baĢarısız dizileri nadirdir ve “lokus”un toplam uzunluğu 

minisatelitlerden çok daha kısadır. En önemlisi, mikrosatelitler genomda (omurgalılara 

özgü) daha kalabalıktırlar ve 10
-3 

ve 10
-4 

arasında mutasyon oranına sahiptirler. Çapraz 

serilerdeki akrabalığı belirlemek için, doğal bir populasyondan görüntülenen bireyler 

arasındaki akrabalığın tahmini katsayısını ve populasyonlardan kaçan formları takip eden 

en iyi belirleyicilerdir. En temel eksiklikleri yüksek maliyette olmaları ve tekniğin ilk 

aĢamasının zahmetsiz olması, öncüllerin geliĢimi olarak sıralanabilir.
 

Minisatelit bir “lokus” her biri 12-16 civarında nükleotid baz ve çekirdeğe sınır iki 

dizinin bir “çekirdek” dizisi içeren tekrarlı “birimler”den oluĢur. Aynı çekirdekli fakat 

farklı sınır dizili lokus genom etrafında dağınık haldedir. Bunlar, özel bir minisatelit 

lokusun (çekirdek ve iki sınır dizisi) tekrarlı birimindeki çekirdek dizisi sonuçlarıyla 

yapılan araĢtırmalar, çekirdeğin yalnız olmasındansa, melezleĢme zorlayıcı koĢullar altında 

iki bağlı profiller üretebilir, yani tekil-lokus alel sıklıkları iĢaretlenebilir. Minisatelitler, 

onları bireysel kimlikleme de mükemmel yapan çok yüksek bir oranda (%15 kadar) 

mutasyona uğrayabilir, fakat bir populasyon içerisinden rastgele seçilmiĢ bireyler 

arasındaki genetik iliĢkiden sonuç almak için, yararlılıklarını azaltır. 

 

 

1.4.3. DNA Parmak Ġzi (Fingerprinting) 

 

Genomik DNA restiksiyon enziminin özel bir bölümü ile kesilir ve farklı 

boyutlardaki parçacıklar elektroforez tarafından dağıtılır. DNA, Southern Blotting olarak 

bilinen teknik tarafından ince jelden bir naylon membrana dönüĢür ve bu sırada membran 

genellikle genom boyunca olan özel olarak sınıflandırılmıĢ satelit tekrar dizisi ile problaĢır 

(melezleĢir). Parçacıklar, birkaç ayrı sınıflandırılmıĢ Ģerit olarak ortaya çıkan tekrarları 

içerirler. Bu Ģeritleme örnekleri her bireye ayrı ayrı uygulanmasından dolayı çok çeĢitlidir 

(akraba olmayan bireyler arasındaki seçilimin değiĢimi milyonda birdir). Polimorfik olan 

büyük bir lokus sınıfını ortaya çıkarmakta ve varyasyon tespit edici bir moleküler teknik 

olarak kullanılmaktadır. DNA parmak izi, arka arkaya dizilen, tekrarlı ve kısa DNA zincir 
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düzeni içeren losi'leri ortaya çıkarır (VNTR). Losi‟ler de bulunan alleller arasındaki 

farklılık, tekrarlı kısa DNA zincirinin tekrar sayısının farklılığından kaynaklanmaktadır. 

DNA parmak izi çok doğru bir Ģekilde ebebeyn belirlemesinden dolayı adli polisin DNA 

verisinde ilk kullandığı yollardan biridir (Beaumont vd., 2010). 

 

 

1.4.4. Rastgele ÇoğaltılmıĢ Polimorfik DNA (RAPD) Yöntemi 

 

RAPD yöntemi, 8-10 bazlık primer çifti kullanılarak genomdaki rastgele bölgelerin 

çoğaltıldığı PZR temelli bir yöntemdir. Bu yöntemde özgün hedef DNA bölgesi ya da 

hedef gen yoktur. Yalnızca bir tip primer kullanılır. Ancak, bunlar her iki DNA ipliğinde 

de 5′→3′ yönünde çalıĢır. Her bir primer kısa ve düĢük bağlanma sıcaklığından (36-40ºC) 

dolayı DNA molekülünün farklı bölgelerine tesadüfi bağlanabilmekte ve bu bölgelerin 

çoğaltılmasını sağlamaktadır. Diğer moleküler genetik yöntemlerle karĢılaĢtırıldığında 

RAPD yönteminin çeĢitli üstünlükleri ve de eksiklikleri bulunmaktadır. 

Bu teknik için en önemli sorun oluĢan bant yapısının kullanılan DNA‟nın kalitesine, 

PZR sıcaklık profiline, kullanılan polimeraz enziminin tipine ve reaksiyon kondisyonuna 

bağlı olarak hassasiyet göstermesidir. Bu yöntem için bir diğer dezavantaj homozigotluk ve 

heterozigotluğun tespit edilememesidir. Belirtilen bu eksikliklerine rağmen günümüzde, 

farklı türler, alttürler ve populasyonlara ait DNA molekülünde mevcut bulunan genetik 

varyasyon hakkında ön bilgilerin elde edilmesi ve populasyonların birbirleri ile 

karĢılaĢtırılması amacıyla yapılan çalıĢmalarda halen bu yöntem yaygın olarak 

kullanılmaktadır (Williams vd., 1990; Lui, 2007). 

 

 

1.4.5. ÇoğaltılmıĢ Parça Uzunluk Polimorfizmi (AFLP) Yöntemi  

 

AFLP tekniği RAPD ve RFLP yöntemlerinin zayıf yönlerinin üstesinden gelen ve 

güçlü yönlerini birleĢtiren çok lokuslu bir DNA parmak izi yöntemidir. AFLP yönteminin 

kullanılmasındaki esas amaç, iki restriksiyon endonükleaz enzimiyle muamele edilerek 

kesilmiĢ çok sayıda genomik DNA parçacığının bulunduğu bir karıĢımda yer alan 

restriksiyon parçacıklarının özel bir alt grubunun çoğaltılmasıdır.  

Bu teknik ile polimorfizm elde etme olasılıgı oldukça yüksektir ve genom hakkında 

herhangi bir ön bilgi olmadan bu teknik uygulanabilmektedir. AFLP, moleküler sistematik, 
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populasyon yapısı analizleri, hibritler, ırklar ve ebeveynlerin tanımlanması ile genetik 

haritalamaları yapabilmek için kullanılmaktadır. Elde edilen her bir marker oldukça 

güvenilir ve bilgi sağlayıcıdır. Masraf, iĢgücü gereksinimi ve güvenilirliği RAPD ve RFLP 

arasında yer almaktadır. Çok sayıda lokusu aynı anda ve etkili bir Ģekilde taraması 

nedeniyle parmak izi analizine çok uygundur. AFLP tekniğinin en önemli eksikliği 

dominant markerler vermesidir. Genetik haritalamada AFLP markerleri genellikle 

kromozomların sentromer ve telomer (uç bölgeleri) bölgelerinde toplanmaktadır. Bu 

durum kromozomların diğer bölgelerinin analizlerini güçleĢtirmektedir. (Liu, 2007) 

 

 

1.5. Fenotipik Varyasyon 

 

Sucul organizmalarda tek gen ya da gen çifti tarafından kontrol edilen ve kolayca 

tanımlanabilir fenotipik varyasyona sahip örnekler çok azdır. Buna en iyi örnek süs 

balıklarındaki renklenmedir. Küresel olarak, renkli fenotipte balık üretimi ekonomik önem 

arz etmektedir. 

Tayvan Su Ürünleri Enstitüsü pek çok yılını dominant olmayan aleller tarafından 

kontrol edilen Oreochromis mossambicus kızıl çeĢitlerinin potansiyelini geliĢtirmek için 

harcamıĢtır. Oreochromis niloticus ile melezleri geliĢtirmiĢler ve pek çok yapay seçilim 

neslini takip ederek, kararlı kızıl ve beyaz melez renkleri elde etmiĢlerdir. ġimdiye kadar 

kabuklu deniz hayvanlarındaki niteliksel özelliklerin ticari kullanımlarında birkaç örnek 

olmuĢtur. Örneğin Tazmanya‟da altın renkli Pasifik istiridyesi (Crassostrea gigas), 

Amerika‟da sert kabuklu midyenin „notata‟ formu (Mercenaria mercenaria) veya 

Fransa‟da beyaz renkli Manila midyesi (Ruditapes philippinarum). 

Mendel her biri tek gen tarafından kontrol edilen karakterlere (yuvarlak veya buruĢuk 

tohum; uzun ya da kısa bitki) sahip olan bezelyeler üzerinde çalıĢmıĢtı. Böylesine kolayca 

tanımlanabilen tek genin belirlediği fenotipik özellikler çoğu organizmada gözlenmez. 

1960‟lardan günümüze protein ve DNA genetik belirteçlerin geliĢimi nedeniyle tek gen 

fenotip varyasyonu belirleme günümüzde yaygın değildir. Oysaki bu çeĢit fenotipik 

farklılıkları genetik laboratuarı eriĢimi olmayan balık üretim tesisleri için oldukça 

önemlidir (Beaumont vd., 2010). 
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1.6. Mitokondriyal Genomun Biyolojisi 

 

Çoğu kez hücrenin güç santrali olarak düĢünülen mitokondriler, solunum olarak 

bilinen kimyasal tepkimelerin meydana geldiği bölgelerdir. Mitokondri hücre solunumu ve 

diğer fonksiyonlar için hayati öneme sahip genleri içermektedir. Mitekondri DNA‟sı  

hücrenin DNA‟sından fiziksel olarak ayrılmıĢtır, yani nükleusun dıĢında bulunur. Bu 

özelliğinden dolayı mitokondrinin endosimbiyoz teorisine dayanarak α-Proteobakteri 

kökenli olduğu düĢünülmektedir (Gray, 1992; Martion ve Müler, 1998; Cao, 2003). 

Mitokondriyal genom, ortak kökenli olmasına rağmen canlılar aleminde genomun 

boyutunda, gen içeriğinde ve diziliminde önemli oranda değiĢiklik sergiler. Protistalardan 

Plasmodium falciparum 5 gen kodlayan, 6 kbç doğrusal genoma sahipken (Wilson ve 

Williamson,1997; Cao, 2003) Reclimonas americana 94 gen kodlayan, 64 kbç 

uzunluğunda halkasal bir genoma sahiptir (Cao, 2003). Fungilerde mitokondriyal genom, 

24-43 gen kodlayan, büyüklüğü 19-100 kbç uzunluğunda halkasal ya da doğrusal 

yapıdadır. Bitkilerde halkasal ya da doğrusal olan mitokondriyal genom 50-70 gen 

kodlamasına rağmen genom boyutunda 180 ile 2400 kbç arasında önemli miktarda değiĢim 

göstermektedir. Hayvan mtDNA‟sı bahsedilen diğer canlı gruplarındaki mtDNA‟lara göre 

nispeten korunmuĢtur (Cao,2003). Hayvan mtDNA‟sı 16-20 kbç uzunluğunda çift zincirli, 

dairesel bir molekül olarak bulunur. Bu genom 13 protein (yedi NADH dehidrogenaz alt 

ünitesi, üç sitokrom oksidaz alt ünitesi, ATPase 6, ATPase 8 ve sitokrom b) 22 transfer 

RNA (tRNA) ve 2 ribozomal RNA (rRNA; 12S ve 16S, S: göreceli büyüklüğün ölçüsü 

olarak Svedberg birimi) kodlayan genler ile bir tane de mtDNA replikasyonu ve RNA 

transkripsiyonu için baĢlangıç olarak hareket eden DNA‟nın kodlama yapmayan gen 

bölgesini taĢır (ġekil 3). Bu da kontrol bölgesi olarak adlandırılır (Beaumont vd., 2010). 

Diğer hayvan mtDNA‟larından farklı olarak nematodlar gibi Mytilus mtDNA‟sında 

ATPase 8 geni bulunmamaktadır. Ayrıca metiyonin için iki tRNA geni gerekli olmasına 

rağmen Mytilus metiyonin için tek tRNA geni içerir (Hoffmann vd., 1992). 

 

 



15 

 

 

 

 

 

ġekil 3. Hayvan mtDNA‟sı (Beaumont vd., 2010). 

 

 

Mitokondriyal DNA kompakt bir yapıya sahip olmasının yanında haploittir. 

Sitoplazmik olarak kalıtsaldır ve yumurtanın sitoplazması diĢiden geldiği için mtDNA‟da 

baskın olarak anneden (maternal) geçmektedir (Billington, 2003). Mitokondriyal DNA 

babadan (paternal) döllere çok az (bazı balık türleri, Engraulis encrasicolus ve midye), 

veya hiç geçmemektedir. Mitokondri genomları arasında rekombinasyon yoktur. Ayrıca 

intron bölgelerinin ve hemen hemen hiç tekrar dizilerinin bulunmaması ile nükleer 

DNA‟ya göre 5-20 kat daha fazla mutasyon oranına sahiptir. Bir baĢka deyiĢle mtDNA 

genetik kaymaya karĢı hassas ve büyük farklılıklar gösteren bir iĢaretleyici olarak 

gözükmektedir ve böylece türler ve populasyonlar arasındaki farklılıkları görmek 

kolaylaĢır ve bu da mtDNA‟yı hem sistematik hem de populasyon genetiği çalıĢmaları için 

çekici kılar (Beaumont vd., 2010). 
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Mitokondriyal genomun farklı bölgeleri farklı oranlarda ortaya çıktığından bu 

bölgeler belirli tip çalıĢmalar için hedeflenmiĢtir. Cytochrome b ve ND genleri populasyon 

düzeyinde farklılık gösterdiği rapor edildiğinden birçok türde çalıĢılmaktadır. Ayrıca D-

loop memelilerde yüksek oranda farklılıklar gösterdiği için populasyon çalıĢmaları için 

tercih edilmektedir, ancak bu durum balıklar için geçerli değildir. Mitokondriye ait 

ribozomal genler türler için ve hatta familya seviyesinde çalıĢmalarda kullanılmaktadır 

(Çiftci, 2003). 

Spermatozoada mitokondri kuyrukta bol miktarda bulunup hücre içerisinde hemen 

hemen hiç yoktur (Beaumont vd., 2010). Döllenme sırasında spermatozoa kuyruğunu 

dıĢarıda bıraktığından dolayı mtDNA sadece diĢi gamet (yumurta) yoluyla aktarılır. 

Organel DNA‟nın izogamik türlerde (gametler arasında boyut açısından faklılık olmayan) 

neden uniparental kalıtıldığına cevap vermez. Örneğin Chlamydomonas reinhardtii‟de 

mtDNA negatif tip gametle ve kloroplast DNA (cpDNA) pozitif tip gametle taĢınır (Neale 

vd., 1989). Gerçekte geçerli bakıĢ açısı anizogamiden ziyade tek ebebeynli organel 

kalıtımının so+nucu olmadığıdır (Hoekstra, 1987; Zouros, 2000). 

Maternal mtDNA‟nın kalıtımı neredeyse tüm hayvanlar aleminde aynı Ģekildedir 

(Beaumont vd., 2010). Ancak Skibinski vd. (1994) ile Zouros vd. (1994) Mytilidae 

familyasından M. edulis‟de mtDNA‟nın tam anlamıyla maternal kalıtım ilkesine 

uymadığını belirtmiĢlerdir. Zouros vd. (1994) midyelerdeki mtDNA kalıtımını iki 

ebebeynli kalıtım “doubly uniparental inheritance” (DUI) olarak adlandırılmıĢtır. Ayrıca 

Unionidae familyasındaki tatlı su midyesi türlerinde (Liu vd., 1996) ve bir kum midyesi 

türü olan Tapes philippinarum (Passamonti ve Scali, 2001) türünde mtDNA‟nın standart 

maternal yolla döllere geçmediği belirlenmiĢtir. Adı geçen çift kabuklu canlılar 2 tip 

mitokondriyal genom taĢırlar. Maternal (F tipi) ve paternal (M) olmak üzere mtDNA‟ nın 

iki Ģekilde diğer döllere aktarımı mevcuttur. F tipi diĢiden hem erkek hem de diĢi bireylere 

geçerken, M tipi erkekten sadece erkek döllere aktarılır. M genomu F genomundan daha 

fazla oranda evrim geçirir. Normal Ģartlarda F tipi için diĢiler homoplazmiktir. Erkeklerse 

F ve M tipleri için heteroplazmiktir. Ancak bu heteroplazmiklik somatik dokularda 

maternal, gonadlardaysa paternal dominantlık Ģeklindedir (Ladoukakis vd., 2002). Sonuç 

olarak: F geni erkek kuĢağa taĢınır ve M geninin yerini aldığı düĢünülebilir. Böyle 

değiĢimler cinsiyetler arasında (gender-associated lineages) uzaklaĢmayı engeller ve bu da 

maskulinizasyon (erkekleĢme) olarak adlandırılır (Simietanka vd., 2004). 
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M tipi mtDNA erkek gonadında yüksek konsantrasyonda vardır ve bu mtDNA‟nın 

sadece spermatozoonda bulunduğu düĢünülür. Spermatazoonda bulunan M mtDNA 

molekülleri yumurtaya girer ve henüz tam olarak anlaĢılmamıĢ bazı yollarla 

fertilizasyondan sonra yumurtada kalır. (Beaumont vd., 2010). 

DUI olayı diğer familyalardan sadece tatlı su midyelerinde (Unionidae) 

görülmektedir (Liu vd., 1996). Mytilidae ve Unionidae familyaları “midye” olarak aynı 

ortak isimle anılmalarına rağmen bu midye familyaları 400 milyon yıl önce ayrılmıĢ olan 

uzak akrabalardır. Kum midyesi, taraklar ve istiridyeler DUI‟ya sahip değilmiĢ gibi 

görünselerde onlar üzerinde de çalıĢmalar devam etmektedir. DUI‟nın Mytilidae ve 

Unionidae familyalarında bulunması ya bu olayın çok eski olduğunu ya da bir çok kez 

bağımsız olarak ortaya çıkmıĢ olduğunu ifade etmektedir (Hoeh vd., 1996). DUI‟ya iki 

mtDNA neslinin kalıtımı ve cinsiyet belirlenmesi arasında karmaĢık iliĢkinin tersine basit 

genetik sisteme sahip olabileceği iĢaret edilir. Eğer DUI‟nın sadece birkez ortaya çıktığını 

kabul edersek, o zaman onun bivalvelerin diğer gruplarında bulunmayıĢında, ikincil kaybın 

söz konusu olduğunu belirtebiliriz. Sitoplazmik kalıtımın geçiĢinin istisnai 

mekanizmasının detayları anlaĢıldığında, Nasıl standart uniparental mekanizma evrim 

geçiriyor ve nasıl çalıĢıyor sorularının yanıtlarını çok daha iyi anlayacağımız açıktır 

(Zouros, 2000). 

 

 

1.7. Filogenetik ve Filogenetikte Kullanılan Metotlar 

 

Filogenetik, çeĢitli organizma grupları (örneğin türler veya topluluklar) arasındaki 

evrimsel iliĢkinin araĢtırılmasıdır. Bu iliĢkiler filogeni olarak adlandırılır. Filogenetik 

terimi Yunanca kökenlidir, takım veya tür anlamına gelen "phyl" ve köken anlamındaki 

"geny" terimlerinden türetilmiĢtir (Avise, 2006). Filogeniye göre tür ve tür üstü 

kategorisindeki taksonlar jeolojik dönemlerde türleĢme süreçleri ile oluĢmuĢlardır. Bu 

türleĢme süreçlerinin açıklanması ile taksonlar arasındaki evrimsel iliĢki (akrabalık) 

açıklanmıĢ olur. Bir takson veya takson grubunun filogenilerinin belirlenmesi demek, 

zamansal olarak (önce-sonra) onların birbirleri ve diğer taksonlarla ortak ata temelinde 

durumlarının ortaya konması demektir. Darwin‟e göre; grupların her birinin sınıf (birim) 

halinde düzenlenmesi, bölünmeleri ve diğer gruplarla iliĢkilerinin doğal olabilmesi için 

kesinlikle soy iliĢkisi olmalıdır. Hennig (1999) filogeni ve sınıflandırma iliĢkilisi ile ilgili 

olarak “organik çeĢitliliğin soy iliĢkisini (kan bağı) ortaya koyan bir sistem, hem doğal bir 
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sınıf sistemdir ve hem de kendiliğinden doğal taksonların sınırlarını belirler” demektedir. 

Filogenetik sistematikte taksonları birbirinden ayırt etmek için sadece filogenetik ağaçlar 

ve evrimsel hayat ağacının araĢtırılması için filogenetik analiz yöntemleri kullanılmaktadır. 

Bu yöntemler sonuçalıcı olmasa da veya kullanılmakta olan metotlarla soy iliĢkisi çok 

kesin olarak ortaya konamasa da doğal bir sınıflandırmaya ulaĢmak, evrimsel sorunların 

incelenmesi ve gruplar arası evrimsel iliĢkinin tahmini ile mümkündür. 

Filogenetik metotlar uzaklık temelli ve karakter temelli olarak sınıflandırılabilir. 

Moleküler filogenetikteki tartıĢmaların çoğu uzaklık temelli ve karakter temelli metotların 

kullanımı üzerine sürmektedir (Brinkman ve Leipe, 2001). Uzaklık metotları bazı 

ölçümlere göre çift yönlü uzaklıkları hesaplar ve ağaçları oluĢturmak için sadece 

belirlenmiĢ uzaklıkları kullanarak asıl veriyi gözardı eder. Karakter temelli metotlar ise 

ağaç oluĢturmada her bir karakter için asıl verinin en iyi Ģekilde dağılımını sağlar. Çift 

yönlü uzaklıklar ağaç topolojisi tarafından belirlendiğinden dolayı sabit değildir. En sık 

uygulanan uzaklık temelli metotlar; komĢu-bağlantı metodu ve Fitch-Margoliash metodu, 

en sık uygulanan karakter temelli metotlar ise maximum parsimoni metodu ve olasılık 

metodudur. 

 

 

1.7.1. Uzaklık Temelli Metotlar 

 

Uzaklık temelli metotlar türetme ağaçlarına hizalanmıĢ iki dizi arasındaki uzaklığın 

mesafesini kullanırlar. Bir uzaklık metodu, eğer bütün genetik ayrılma durumları tam 

olarak dizi halinde kaydedilmiĢse doğru ağacı yeniden oluĢturabilir (Swoffordet vd., 1996). 

Bununla beraber ayrılma, diziler mutasyonel olarak doygunluğa ulaĢtığında daha üst bir 

limitle karĢılaĢır. AyrılmıĢ çiftin bir dizisi özel bölümlere dönüĢtükten sonra, ardındaki 

dönüĢümlerde dizi bölümleri “farklı” olarak tanımlanamaz. Aslında sonraki dönüĢümler 

onları tekrar eĢit yapabilir (örneğin, eğer bir valine bir isoleucine dönüĢürse, tekrar bir 

valine dönüĢür). Bu nedenle pek çok uzaklık temelli metot bu çeĢit “görünmeyen” yer 

değiĢtirmeler için doğrudur. Gerçekte hücre arası madde oranı uygulamasının etkin olduğu 

varsayılır ki gözlenen ikili temel kimliklerin belirli oranı aslında mutasyonlarla yer 

değiĢtirir ve bu oran da toplu sıra ayrımı artıĢıyla artar. Bazı programlar belirsiz 

uzaklıkların hesabını en azından opsiyonel olarak  sağlar, oysa, örneğin MEGA program 

(Kumar vd., 1994) kodon ve amino asit verileri için sadece belirsiz uzaklıkları sağlar. 

Bütün ayrımlar çok küçük değilse daha sonraki yaklaĢımlar hatalı sonuçları neredeyse 
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garantiler. Çift yönlü uzaklık, yer değiĢtirme oranlarının maksimum olasılıkları 

kullanılarak hesaplanır. Uzaklık metotları sayısal olarak maksimum olasılık metodundan 

daha az yoğundur fakat dizi evriminin aynı modellerini kullanabilir. Bu onların en büyük 

avantajıdır. Dezavantaj ise asıl karakter verilerinin atılmıĢ olmasıdır. En sık uygulanan 

uzaklık temelli metotlar ise aritmetik ortalamalı ağırlıksız çift grup metodu [Unweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA)], komĢu-bağlantı metodu [Neighbor 

Joining (NJ)], uzaklık ağacının toplanılırlılığını optimize eden metotlar ve minimum evrim 

(Minimum-Evolution ME) metodunu içerir. Bir filogenetik yazılım paketindense pek çok 

metot kullanılabilir fakat bütün sağlayıcılar aynı parametre Ģartlarına ve ağaç optimizasyon 

özelliklerine izin vermezler. 

 

 

1.7.1.1. Aritmetik Ortalamalı Ağırlıksız Çift Grup Metodu (UPGMA) 

 

Bu metot kümelenmiĢ veya genetik algoritma eklenmiĢ çiftlerin ortalaması ve çiftler 

arasındaki önemli benzerlik kriterine dayalı ağaç dallarına eklenir. Tam anlamıyla evrimsel 

bir uzaklık metodu değildir. UPGMA‟dan, ayrım sadece moleküler zamana (ultrametric; 

Swofford vd, 1996) göre olduğunda veya olgunlaĢmamıĢ dizi benzeĢmezliğine yaklaĢık 

olarak eĢit olduğunda doğru dal uzunlukları ile eksiksiz bir topoloji üretmesi beklenir. 

Daha önceden de söz edildiği gibi bu uygulamalara nadiren rastlanır. 

 

 

1.7.1.2. KomĢu-Bağlantı Metodu (NJ) 

 

KomĢu-bağlantı algoritması optimizasyon kriterini gözardı ederek uzaklık ağaç 

yapımı ile yaygın olarak uygulanır. Tamamen kararlı ağaçlar, tamamen kararsız “yıldız” 

ağaçlardan, yakın (aslında tamamen izole edilmiĢ) komĢuların bir çifti ve ağaçta kalan 

bağlantılar arasındaki bağlantıların ard arda dallar eklemesi sayesinde “ayrılmıĢtır”. Yakın 

komĢu ikilisi yıldız ağacı etkin bir biçimde düzelterek birleĢtirilir ve süreç tekrarlanır. Bu 

metot nispeten hızlıdır. 

 

 

 

 

 



20 

 

 

 

1.7.1.3. Fitch-Margoliash Metodu (FM) 

 

Fitch-Margoliash metodu bütün muhtemel gözlenen uzaklıkların ağaç üzerindeki 

bütün muhtemel yörünge uzunlukları ile bağıntılı olmasının karelenmiĢ sapması minimize 

edilerek gözlenen ikili uzaklıkları ağaca uygunluğunu maximize etmeyi ister (Felsenstein, 

1997). ÇeĢitli varyasyonlar vardır ve bunlar hatanın nasıl ağırlıklı hale gelmesindeki 

değiĢiklikleri gösterir. Dağılım tahminleri tamamen bağımsız değildir çünkü dahili ağaç 

dallarındaki tüm hatalar en azından iki kere sayılmıĢtır (Rzhetsky ve Nei, 1992). 

 

 

1.7.1.4. Minimum Evrim Metodu (ME) 

 

Minimum evrim FM‟ye benzer davranıĢta ölçülen yörünge uzunlukları ile bulunan 

en kısa ağacı ister; yani; ME ağaç temelli uzaklık gözleminin karelenmiĢ sapmasını 

minimize ederek çalıĢır (Rzhetsky ve Nei, 1992; Swofford vd., 1996; Felsenstein, 1997). 

FM‟den farklı olarak, ME bütün muhtemel ikili uzaklıkları kullanmaz ve bütün ilgili ağaç 

yörünge uzunluklarını kullanmaz. Daha ziyade, dıĢ nodların uzaklığına bağlı iç ağaç 

boğumlarını düzenler ve sonra bu gözlemlenen noktalar arasındaki ölçüm hatasına göre iç 

dal uzunluğunu en uygun hale getirir. Böylece, FM ölçümlerinin non-bağımsızlığını 

ortadan kaldırmayı iddia eder. 

 

 

1.7.2. Karakter Temelli Metotlar 

 

Karakter temelli metotlar analizdeki bütün adımlarda karakter verisi olarak 

kullanılmasının yanı sıra birbirleriyle pek az benzerler. Bu diğer temel pozisyonlara göre 

hizalamada her temel pozisyonun güvenilirliğinin değerlendirilmesini sağlar.  

 

 

1.7.3. Maksimum Sıkılık (MP)  

 

Maksimum sıkılık veri tanımı basit olan ilkeye bağlı olan bir optimizasyon kriteridir 

ki bu varsayımlar için en azını gerektiren bir ilkedir. Pratik olarak, MS ağacı en kısasıdır, 

en az değiĢiklikle, tanım olarak da en az paralel değiĢikliği olandır. MS‟nin karakter durum 
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değiĢimi yönlülüğüne izin verilenle alakalı farklılaĢan çeĢitlilikleri vardır. (Swofford vd., 

1996). 

Ġkame sapmasını yerleĢtirmek için MS ağırlıklandırma için uygundur; örneğin, 

değiĢimin dönüĢümü değiĢime göre ağırlıklandırılabilir. Bunu yapmanın en kolay yolu, 

yukarıda tarif edildiği gibi, ML kullanılarak ağırlıkların karĢılıklı oranlarının tahmin 

edildiği ağırlıklandırmalı derece matrixi (step-matrix) oluĢturmaktır. 

Bununla birlikte, ağırlıklandırmalı derece matrixi (step-matrix weighting) MS 

hesaplamasını yavaĢlatabilir. MS metodu var olan mekan arası oran bileĢimi söz 

konusuyken kötü bir performans gösterebilir (Huelsenbeck, 1995). 

Ġlk yaklaĢım olasılık tahmini ile belirlendiği gibi, data serisini biraz farklılık gösteren 

veya hiç göstermeyen bölgeler içerecek Ģekilde değiĢtirmektir. Diğer yaklaĢım ise 

tekrarlanarak ağırlık değiĢtiren durumları eğilimlerine göre baĢlangıç ağaçlarında 

gözlemlendiği gibi değiĢtirmek. Bu “ardıĢık yakınlık” yaklaĢımı baĢlangıç ağaçlarını yanlıĢ 

yapabilecek derece hatalarını içermeye meyillidir. 

 

 

1.8. Önceki ÇalıĢmalar 

 

Morfometri, organizmaların Ģeklinin kantitatif analizi ve birçok evrimsel, ekolojik ve 

geliĢimsel biyoloji çalıĢmalarının bir parçasıdır. Mytilus cinsine ait kabukların çeĢitli 

karakteristik özellikleri McDonald vd. (1991), Karakousis ve Skibinski (1992), Mallet ve 

Carver (1995), Gardner (1996), Bates ve Innes (1995) ve Innes ve Bates (1999) tarafından 

analiz edilmiĢtir. 

Mitokondriyal DNA‟nın izolasyonunun kolay olması çalıĢma açısından ekonomik 

boyuta sahip olması, maternal (diĢi) kalıtımı, rekombinasyona uğramayıĢı ve intron 

bölgelerinin bulunmaması gibi özelliklerinden dolayı populasyon genetiği, moleküler 

sistematik ve filogeni çalıĢmalarında yaygın olarak kullanılan genetik iĢaretleyicilerden 

biri olmasında önemli rol oynamaktadır (Billignton, 2003). 

Hoffman vd. (1992) ilk olarak mavi midye (Mytilus edulis) de 17,1 kb (kilobaz) olan 

mtDNA‟nın 13,9 kb‟lık sekansını belirlemiĢlerdir. Bu aynı zamanda Mollusca filumu 

içinde de ilk moleküler çalıĢma niteliğindedir.  

Organel DNA‟nın genel bir kural olan tek ebebeynli kalıtımına karĢın M. edulis‟in 

her iki ebeveyninin mtDNA‟sını dölün geniĢ fraksiyonları halinde taĢımaktadır (Zourous, 

1992). Bu türlerin populasyonları arasında heteroplazminin daha yüksek olduğu 

http://tureng.com/search/a%c4%9f%c4%b1rl%c4%b1kland%c4%b1rma
http://tureng.com/search/de%c4%9fi%c5%9fim
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gözlenmiĢtir (Fisher ve Skibinski, 1990). Heteroplazmi bir çok hayvan türleri arasında 

meydana gelmektedir, ancak cinsiyete göre meydana gelme sıklığı yeni bir bulgudur. Diğer 

bir çalıĢma cinsiyete bağlı olarak heteroplazmiyi çalıĢmamıĢ fakat moleküler farklılığın 

miktarı yerine bireysel olarak midyelerde heteroplazmik olan moleküller arası farklılığa 

odaklanmıĢtır (Hoeh vd., 1991). DiĢi mtDNA (F)‟sı erkeklerde bulunmakta ve bunun 

yanında diĢilerde normal olarak bulunmayan M molekülünü erkekler içermektedir 

(Skibinski vd., 1994a, Skibinski vd., 1994b). DiĢi gonadı doğal olarak F molekülü içerir 

ancak midyelerde erkek gonadı ĢaĢırtıcı Ģekilde sadece M molekülü içerir. DiĢilerin 

homoplazmisini ve erkeklerin heteroplazmisini açıklamak için, sperm mtDNA‟sının bir çift 

olgunlaĢan (a pair mating) diĢiye/kızkardeĢe kalıtılmadığını ancak erkek kardeĢlere 

kalıtıldığı hipotezine sahipti.  Bu hipotezi kanıtlamak için Zourous vd. (1994a) tarafından 

biri diĢi diğerleri iki erkek olan ve birbirinden uzak olan 3 ebeveynli olgun çiftler 

oluĢturuldu. Aynı zamanda erkek ebeveyn genomunun kendi babasından kalıtılmıĢ olduğu 

bilgisine sahiplerdi. ÇiftleĢtirildiklerinde ve bu çaprazlamanın genotipleri 

gözlemlendiğinde, neredeyse istisnasız, tüm diĢi nesile annenin tek mtDNA genomu ve 

tüm erkek nesile iki genom kalıtıldığını ortaya koydular (anne ve babanın genomları). 

Babanın maternal genomu diĢi yada erkek herhangi bir yavruya geçmediğini belirlediler. 

Böylece midyelerde mtDNA kalıtım sisteminde tek ebeveynli kalıtım kuralına uymayan 

tek Ģeyin bir cinsiyetten dolayı, erkek, gerçekleĢtiğini vurgulanmıĢtır (Zourous vd., 1994b). 

Mytilus edulis türünde Stewart vd. (1995) ile Rawson ve Hilbish (1995) sırasıyla 

COIII ve 16S rRNA gen bölgelerinde erkek ve diĢi de mtDNA kökenleri üzerine 

çalıĢmıĢlardır. Quesada vd. (1998) toplam 77 bireyde RFLP yöntemiyle COIII ve ND2 gen 

bölgelerini kullanarak F ve M genomlarının homolog segmentlerinde filogenetik iliĢkiyi ve 

nükleotit farklılığı ile uzaklığını belirlemiĢtir. 

Ladoukakis ve Zouros (2001), Karadeniz‟de M. galloprovincialis‟in homolog 

mtDNA (COIII gen kod bölgesi) rekombinasyonunun erkek midyelerin gonadlarında 

yaygın olduğunu bildirmiĢlerdir. Ladoukakis vd. (2002) tarafından Atlantik, Akdeniz ve 

Karadeniz‟de M. galloprovincial populasyonlarında diĢi ve erkek mitokondriyal genomları 

arasındaki varyasyon miktarını ve genetik mesafe belirlenmiĢtir. Söz konusu denizlerde 

toplam 5 istasyondan örnek alınmıĢtır. Türkiye kıyılarından herhangi bir örnek alınmamıĢ 

olup, Karadeniz‟den sadece kuzeyden tek örnekleme yapılmıĢtır. Karadeniz‟den alınan 

örnekte erkek midyenin M tipi mtDNA içermediği vurgulanmıĢtır.  
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Baltık Denizi‟nde M. trossulus‟un mtDNA‟sında D-loop kontrol bölgesinde 

rekombinasyonun varlığına yönelik çalıĢmalar yapılmıĢtır (Burzynski vd., 2003).  Bu 

bulgular midyelerde, özellikle Karadeniz midye populasyonunda rekombinasyonla ilgili 

ilave çalıĢmalara olan gereksinimi ortaya koymaktadır. 

Avrupa denizlerinin kuzey ve güney kıyılarını içeren geniĢ bir coğrafyada Mytilus 

populasyonlarının mtDNA polimorfizmi üzerine yapılmıĢ ilk çalıĢma Smietanka vd. (2004) 

tarafından gerçekleĢtirilmiĢtir. PZR-RFLP tekniği kullanılarak, her istasyondan toplanan 

35-50 örnekte ND2- COIII gen ve kontrol bölgeleri çalıĢılmıĢtır. Karadeniz‟i temsilen 

Azak Deniz‟inden M. galloprovincialis örneği alınmıĢ ve populasyonlarında erkek 

mitokondri genomunda yüksek oranda farklılıklar olduğu ortaya konulmuĢtur.  

Görüldüğü gibi Avrupa kıyısal sularında yayılım gösteren Mytilus populasyonlarına 

yönelik yapılan araĢtırmalarda  benzer yöntemler uygulanmıĢtır (Quesada vd., 1998; 

Ladoukakis vd., 2002; Smietanka vd., 2004). Kuzey Karadeniz‟de tek noktadan alınan 

örneğin Karadeniz‟i ve Türkiye sularını ne kadar temsil ettiği,  Ladoukakis vd. (2002) 

tarafından ileri sürülen Karadeniz erkek midyelerinin M tipi mtDNA içermediğinin ne 

kadar yaygın olduğu ve ayrıca Ladoukakis ve Zouros (2001)‟in rapor ettiği erkek 

midyelerde rekombinasyonun görülmesinin yaygınlığı cevaplanması gereken hususlardır.  

Mytilus galloprovincialis‟in populasyon genetiği ile ilgili ülkemizde yapılmıĢ bir 

araĢtırmada, KurtuluĢ (2009) Ġstanbul Boğazı‟nın kara midye (M. galloprovincialis) 

populasyonları üzerinde gen akımını engelleyip engellemediğini anlamak için mitokondrial 

DNA COIII dizileri kullanılarak incelemiĢtir. Eldem (2010) tarafından yürütülen çalıĢmada 

Karadeniz‟de 2 populasyon ve Marmara Denizi‟nde 3 populasyon da toplam 50 midye 

örneğinde ribozomal DNA‟da ITS lokusunu incelemiĢtir. Bu çalıĢmalara ek olarak 

Karadeniz‟de sadece Azak Denizi (Smietanka vd., 2004) ve Sivastapol-Ukrayna 

(Ladoukakis, 2002), Odessa- Ukrayna (Kijewski, 2011) populasyonları örneklenerek 

mtDNA çalıĢılmıĢtır.  

Bu araĢtırmada, ülkemiz karasularında geniĢ dağılım alanı bulan doğal M. 

galloprovincialis stoklarında, cinsiyet ve doku ayrımı dikkate alınarak populasyon içi ve 

populasyonlar arası morfolojik ve genetik varyasyonun belirlenmesi amaçlanmıĢtır. 
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2. YAPILAN ÇALIġMALAR 

 

2.1. AraĢtırma Sahası 

 

Karadeniz‟de, Hopa, Trabzon, Ordu, Sinop, Zonguldak, Marmara Denizi‟nde 

Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları ile Ege Denizi‟nde Ayvalık, ÇeĢme ve Bodrum 

kıyılarında M. galloprovincialis‟e ait populasyonlardan 2007-2009 tarihleri arasında 50 

mm ve üzeri boya sahip, bu özellikteki midyeler elde edilemediği durumlarda anterior ve 

posterior mesafesi en fazla olan midye örnekleri toplanmıĢtır (ġekil 4). Örneklerin bir 

kısmı saha çalıĢması sırasında ayrı ayrı %95‟lik etanol içeren sızdırmaz kaplarda bir kısmı 

da soğutucu kaplarda markalanarak muhafaza edilmiĢtir. 

 

 

 
 

ġekil 4. Örnekleme sahası 

 

 

2.2. Örnekleme Yöntemi 

 

Ġstasyonlardan elde dilen 20 diĢi 20 erkek midyenin gonad ve solungaçları 

(Ladoukakis vd., 2002) titizlikle ayrılarak içerisinde %95‟lik etanol bulunan 1,5 ml‟lik 

tüplerde -20C ortamda DNA izolasyonu için muhafaza edilmiĢtir (Toro, 1999). 

 

2
Rectangle
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2.2.1. Cinsiyet Belirleme Yöntemi 

 

Midyelerin gonad geliĢimlerinin farklı evrelerde olmasından dolayı mikroskop ile 

cinsiyet tayinin tam olarak yapılamadığından midyelerin cinsiyetleri kolorimetrik yöntemle 

belirlenmiĢtir (Mikhailov vd., 1995; Mills ve Cote, 2003).  Bunun için yaklaĢık 20 mg 

midye gonad örneği bir cam tüpe aktarıldıktan sonra üzerine, 2 ml %20‟lik trikloroasetik 

asit ve taze hazırlanmıĢ 0,5 ml %0,75 tiobarbiturik asit karıĢımından eklenerek 100°C‟de 

20 dakika inkübe edilerek renk değiĢimi gözlenmiĢtir. Örneğin rengi sarıya dönüĢtüğünde 

cinsiyet erkek,  pembeye dönüĢtüğünde ise diĢi olarak belirlenmiĢtir (ġekil 5).  

 

 

 
 

ġekil 5. Gonad dokusuna göre renk değiĢimi (Sarı: erkek, 

Pembe: diĢi) 

 

 

2.2.2. Morfometrik Ölçümler 

 

Dokuları DNA izolasyonu için muhafaza edilen midyelerin kabukları morfometrik 

analiz amacıyla markalanmıĢtır. Kabuklarda morfometrik olarak 8 ayrı ölçüm yapılmıĢtır. 

Bunlar sırasıyla;  

I- Kabuk boyu,  

II- Yükseklik,   

III- GeniĢlik,  

IV- Ligament boyu  

V- Anterior kas izi uzunluğu (AKĠU),  
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VI- Posterior adüktör kas izinin anterior kısmı ile posterior kenar arası mesafe 

(PAKĠAKĠPKAM),  

VII- Posterior adüktör kas izi ile ventral kenar arası mesafe (PAKĠĠVKAM),  

VIII- YumuĢak doku izi ile ventral kenar arası mesafe (YDĠĠVKAM)  

Ģeklindedir (ġekil 3). Morfometrik ölçümlerden anterior kas izi uzunluğu ile yumuĢak doku 

izi ile ventral kenar arası mesafe sterio diseksiyon mikroskobunda oküler mikrometre ile 

diğer ölçümler ise 0,1 mm hassasiyetli dijital kumpas ile yapılmıĢtır. Kabuk boyu, 

yükseklik ve geniĢlik ölçümleri her iki kabuk birleĢtirilerek, bunların dıĢındaki ölçümler 

ise sol kabuk üzerindeki izlerden yapılmıĢtır (Toro,1999).  

 

 

 
 

ġekil 6. Morfolojik karakterlerin ölçüm noktaları (Toro,1999). 

 

 

2.3. Toplam DNA’nın Ġzolasyonu  

 

Midyelerin gonad ve solungaçlarından yaklaĢık 15–20 mg doku örneği tartıldıktan 

sonra 3–4 parçaya bölünerek oda sıcaklığında 5 dakika bekletilmiĢ ve etanolun uçması 

sağlanmıĢtır. Dokular, lizis tamponu (200 mM NaCl, 10 mM Tris-HCl, pH 8,0, %1 

sodyum dodesil sülfat ve 50 mM EDTA) içeren tüplere aktarılıp üzerine 5 μL proteinaz-K 

çözeltisi (20 mg/ml) ilave edilen örnekler 60°C‟de bir gece inkübe edilmiĢtir. Ardından 

fenol-kloroform-isoamil alkol (50:49:1) karıĢımı kullanılarak toplam DNA eldesi 

sağlanmıĢtır. TE tampon (10 mM Tris-HCl ve 0,1 mM EDTA at pH 8,0) içerisinde 

çözünmüĢ olan DNA‟nın yoğunluğu, 260/280 dalga boylarında ve 1.8-1.9 saflık derecesi 

kullanılarak UV spektrofotometrede (Shimatzu, 2550) belirlenmiĢtir. Yoğunlukları 100 
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ng/μl olacak Ģekilde ayarlanan DNA‟lar PZR yapılana kadar -20°C‟de bekletilmiĢtir 

(Altinok vd., 2001). 

 

 

2.4. 16S rRNA, ND2-COIII ve COIII Gen Bölgelerinin PZR ile Çoğaltılması 

 

Populasyonlar arasındaki genetik farklılığın derecesini belirlemek için mtDNA‟nın 

16S rRNA, ND2-COIII ve COIII gen bölgeleri PZR ile çoğaltılmıĢtır (ġekil 7). 

 

 

 
 

ġekil 7. Mytilus cinsine ait mtDNA gen bölgeleri (Breton vd., 2006). 

 

 

Midyelerde, erkek yavruya F ve M tipi mtDNA maternal ve paternal (sırası ile diĢi ve 

erkek anaçtan), diĢi yavruda ise F tip mtDNA maternal olarak geçtiğinden erkek ve diĢi 

bireylerde primerler de farklılık göstermektedir. Bu nedenle PZR amplifikasyonunda 16S 

rRNA gen bölgesi için M genomunda Palumbi vd. (1991) tarafından geliĢtirilen BR ve AR 

primerleri (Rawson vd., 1996), F genomu için AR primerinin yerine Rawson vd. (1996) 

tarafından geliĢtirilen PR-19 primerleri, Hoffman vd. (1992) tarafından geliĢtirilen 

primerler ise COIII gen bölgesi için kullanılmıĢtır (Tablo 2).  

  

Kontrol Bölgesi ♀  Kontrol Bölgesi ♂  
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Tablo 2. ÇalıĢmada 16S rRNA ve ND2-COIII gen bölgeleri için kullanılan primerler 

 

Mt DNA 

bölgeleri 
Cinsiyet Boyut Primer sekansları (Forward ve Reverse) 

16S rRNA 

DiĢi 

527 bp 

F5'-CTGCCCAGTGCAACTAGAGTAAT -3' 

R5'-CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3' 

Erkek 
F5'-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3' 

R5'-CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3' 

ND2-COIII 

DiĢi 1300 bp 
F5'-TCTTGGTACAACTGCGGGAA-3' 

R5'-ACCAAGAAACGGAGGCATC-3' 

Erkek 1500 bp 
F5'-AAACCCTTCGTCCACAAGG-3' 

R5'-AGCCTTTTTGTCATCATTCTGT-3' 

COIII 

DiĢi 

860 bp 

F5'- GTAACTCCAGCCCATAAGAG-3' 

R5'-ATGCTCTTCTTGAATATAAGCGTACC -3' 

Erkek 
F5'-TATGTACCAGGTCCAAGTCCGTG -3' 

R5'- ATGCTCTTCTTGAATATAAGCGTACC -3' 

 

 

16S rRNA, ND2-COIII ve COIII gen bölgeleri için PZR bileĢenleri ve primerlerin 

yapısından dolayı PZR döngü Ģartları da farklılık göstermektedirler (Tablo 3). PZR 

iĢleminden sonra amplifikasyonun gerçekleĢip gerçekleĢmediğini belirlemek için her bir 

PZR ürünü %1,5‟lik agaroz jelde 100 Volt‟ta 40 dakika süre ile yürütülmüĢtür (Tablo 4). 

 

 

Tablo 3. 16S rRNA, COIII ve ND2-COIII bölgelerinin çoğaltılması için PZR 

karıĢımının bileĢen miktarları. 
 

PZR BileĢenleri 
Miktar 

16S rRNA ND2-COIII COIII 

PZR Master mix (Fermantas) 15  25  25  

Ġleri yönlü Primer (10 M) 0.5  0.5  0.5  

Geri yönlü Primer (10 M) 0.5  0.5  0.5  

Örnek midyenin DNA‟ sı 2  2  2  

Nükleaz içermeyen su 12  22  22  

Toplam  30 50 50 
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Tablo 4. ÇalıĢmada kullanılan primerler için PZR programı. 

 

Gen Bölgesi Program 

DiĢi Erkek  

Sıcaklık 

(°C) 

Süre Sıcaklık 

(°C) 

Süre Döngü 

1
6
S

 r
R

N
A

 

Birinci denaturasyon 95 3 dk 95 3 dk 1 

Denaturasyon 95 30sn 95 30sn 

30 Annealing/ Bağlanma 50 45sn 45 45sn 

Extension/ Uzama 72 30sn 72 30sn 

FinalExtension/Uzama 72 10dk 72 10dk 1 

    

N
D

2
-C

O
II

I 

Birinci denaturasyon 95 3 dk 94 3 dk 1 

Denaturasyon 95 45sn 95 1dk 

30 Annealing/ Bağlanma 51 45sn 53 30sn 

Extension/ Uzama 72 1.5dk 72 1.5dk 

FinalExtension/Uzama 72 10dk 72 5dk 1 

  DiĢi-Erkek  

C
O

II
I 

Birinci denaturasyon 95 3 dk 1 

Denaturasyon 95 30sn 

30 Annealing/ Bağlanma 48 45sn 

Extension/ Uzama 72 1 dk 

FinalExtension/Uzama 72 10dk 1 

 

 

2.5. Sekans Yöntemi 

 

Hopa, Zonguldak, Ayvalık ve Bodrum örneklerinde 2 diĢi ve 3 erkek midyenin 

solungaç ve gonad dokusundan, diğer istasyonlarda ise sadece gonad dokusunda olmak 

üzere toplamda 70 örneğin PZR ile çoğaltılan mtDNA‟nın COIII gen bölgesine DNA dizi 

analizi yapılmıĢtır.  

 

 

2.6. Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) Yöntemi 

 

PZR ile çoğaltılan DNA segmentlerinden 16S rRNA geni 3 farklı (EcoRV, HaeIII, 

SpeI); ND2-COIII geni 5 farklı [AluI, DdeI, RsaI (Afa), TaqI, Sau96I (Asp)] Fermatas 
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marka enzimlerle kesilmiĢtir (Tablo 5). Toplam hacim 25 l olup, bu karıĢımın içerisinde 5 

l PZR ürünü, 10-20 U kesici enzim, 2,5 l kesici enzim tamponu ve distile su 

bulunmaktadır. Bu bileĢenler TaqI için 65
o
C‟ de, diğer enzimler için ise 37

o
C de en az 3 

saat inkübe edilmiĢtir. Ürün, kesim iĢlemi tamamlandıktan hemen sonra %1,5 agaroz jel 

elektroforezi üzerinde yürütülmüĢ ya da jelde yürütülmek üzere +4°C‟de muhafaza 

edilmiĢtir. 

 

 

Tablo 5. ÇalıĢmada kullanılan kesici enzimler ve özellikleri. 

 

Kesici 

Enzimler 
Elde edildiği organizma 

Tanınan sekans 

dizilimi 

Sıcaklık 

(°C) 

EcoRV Escherichia coli 
5'---GAT  ATC---3' 

3'---CTA  TAG---5' 
37 

HaeIII Haemophilus aeyptius 
5'---GG  CC---3' 

3'---CC  GG---5' 
37 

SpeI Sphaerotilus natans 
5'---A  CTAGT---3' 

3'---TGATC  A---5' 
37 

AluI Arthrobacter luteus 
5'---AG  CT---3' 

3'---TC  GA---5' 
37 

DdeI Desulfovibrio desulfuricans 
5'---C TNAG---3' 

3'---GANT C---5' 
37 

RsaI Acidocella facilis 
5'---GT AC---3' 

3'---CA TG---5' 
37 

TaqI Thermus aquaticus 
5'---T   CGA---3' 

3'---AGC   T---5' 
65 

Sau96I Staphylococcus aureus 
5'---G  GNCC---3' 

3'---CCNG  G---5' 
37 

 

 

2.7. RFLP Bantlarının Görüntülenmesi ve Kesim ġekillerinin Belirlenmesi  

 

PZR ürünlerinin kesici enzimlerle inkübasyonu sonrasında kesilen örnekler Ethidium 

Bromid (1mg/100l) ile 1xTAE buffer sisteminde %1,5–2,0 agaroz jel üzerinde 

koĢturulmuĢtur. Jeller her bir fragment modeli için istenilen ayrıĢtırma ve jel 

konsantrasyonuna bağlı olarak yaklaĢık olarak 100 V‟da 40 dakika süre ile yürütülmüĢtür. 

Jel görüntüleri jel görüntüleme sistemi kullanılarak ultraviole ıĢık altında kayıt edilmiĢtir.  

 

http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Haemophilus_aegyptius&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Sphaerotilus_natans&action=edit&redlink=1
http://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Arthrobacter_luteus&action=edit&redlink=1
http://www.thelabrat.com/restriction/sources/Desulfovibriodesulfuricans.shtml
http://www.thelabrat.com/restriction/sources/Acidocellafacilis.shtml
http://en.wikipedia.org/wiki/Thermus_aquaticus
http://www.thelabrat.com/restriction/sources/Staphylococcusaureus.shtml
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2.8. Verilerin Değerlendirilmesi 

 

2.8.1. Morfolojik Verilerin Analizi 

 

Morfometrik analiz, bireysel organizmalar içinde farklı Ģekil değiĢkenleri arasındaki 

iliĢkileri açıklamaya dayanmaktadır. Morfometrik karakterlerden elde edilen veriler 

kullanılarak çok değiĢkenli istatistiksel analizler yapılmaktadır. Bu sayede türler ve aynı 

türün farklı populasyonları arasındaki ayırım en iyi Ģekilde açıklanabilir.  

Midye kabuklarına ait değerlerde aĢağıdaki Ģekilde logaritmik dönüĢümler yapılarak 

veriler kabuk boyu ölçümlerine bölünmesiyle standardize edilmiĢtir (McDonald vd., 1991). 

 

M= log10(X)/log10(L) 0 

M : Standardize edilmiĢ ölçüm 

X : Ölçülen karakter uzunluğu 

L : Kabuk boyu  

 

 

2.8.2. Genetik Verilerin Analizi 

 

Haplotiplerin yapısına göre populasyonlar arasındaki genetik farklılığın ve iliĢkinin 

derecesi tespit edilmiĢtir. Elde edilen kesici enzim ürünlerine ait verilerde; REAP 

(McElroy vd., 1992), PHYLIP (Felsenstein, 2002) ve ARLEQUĠN 3.0 (Excoffier vd., 

2005) genetik paket programları kullanılmıĢtır.  

DNA dizilim sonuçlarının değerlendirilmesinde; BIOEDIT version 7.041 programı 

(Hall, 1999) ile dizilim düzenlendi, ClustalW seçeneği ile dizilim hizalandı ve uç 

kısımlarda kalan boĢluklar atılarak analize hazır hale getirildi. Filogenetik analizi için 

MEGA 5.2 paket programı (Kumar vd., 2004) ile Kimura-2 Parametre Modeli‟ne göre elde 

edilen değerlere UPMGA metodu kullanılarak dendogramları çizilmiĢtir. 

GenBank veritabanındaki COIII geni analizi için M. galloprovincialis (Gen Bank No: 

AY130174.1 ve DQ445471.1 ) ve M. edulis (Gen Bank No: FJ549927.1ve FJ549722.1) dıĢ 

grup olarak kullanılmıĢtır. 

Haplotip, birlikte kalıtım sergileyen markerlar seti olarak tanımlanırken, Haplotip 

çeĢitliliği (Hd) paylaĢılan haplotiplerin veya dizilerin oranını ya da frekansını 

göstermektedir ve aĢağıdaki formüle göre hesaplanmaktadır (Nei and Tajima, 1981); 
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Hd = (1 -Σxi 
2
) n / (n -1), 

n:örnek büyüklüğü ve 

xi: haplotip frekansını göstermektedir. 

 

Nükleotid çeĢitliliği (
πˆ

n) populasyon içerisinde pozisyon baĢına düĢen nükleotid 

farklılıklarının veya diziler arasındaki nükleotid farklılıklarının ortalaması olup genetik 

varyasyonun ölçüsü olarak gösterilmektedir (Tajima, 1983; Nei, 1987). 

Fst değeri populasyon çiftleri arasında ayrılma zamanı ile uzaklık arasındaki iliĢkiyi 

açıklamaktadır. Populasyonları ikili karĢılaĢtırarak, populasyon çiftleri arasındaki genetik 

farklılaĢmanın istatistiksel olarak önemli olup olmadığı (p< 0,05 önemli, p>0,05 önemsiz) 

test edildi. 
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3. BULGULAR 

 

3.1. Morfometrik Analiz 

 

Türkiye sularında dağılım gösteren M. galloprovincialis‟in 10 farklı populasyondan 

alınan örneklerde diĢi ve erkek olmak üzere toplamda 402 adet midye örneklenmiĢtir. Her 

kabukta 8 ayrı morfometrik ölçüm sonuçlarında tanımlayıcı istatistikler gerçekleĢtirilmiĢtir 

(Tablo 6). Buna göre ortalama en kısa kabuk boyuna (47,22±7,71 mm) Ayvalık 

populasyonu diĢi midyeleri sahipken, Çanakkale populasyonuna ait diĢi midyeler en uzun 

kabuk boyuna (68,80±6,62 mm) sahip bulunmuĢtur. En fazla kabuk yüksekliği Sinop 

populasyonu diĢi midyeler için 34,34±2,47 mm olarak tespit edilirken, en düĢük kabuk 

yüksekliği ise Çanakkale populasyonuna ait erkek midyeler için 24,41±3,94 mm olarak 

bulunmuĢtur. Kabuk geniĢliği bakımından ise en düĢük ortalama Ayvalık populasyonunda 

erkek midyelerde görülürken en yüksek ortalama Sinop populasyonunda ki diĢi midyelerde 

görülmüĢtür. Logaritmik dönüĢüm ile standadize edilen morfometrik ölçümlerde diĢi ve 

erkek midyeler arasında değerlendirme yaptığımızda da morfometrik karekterler 

bakımından aralarında bir fark olmadığı (p> 0,05)   belirlenmiĢtir (ġekil 8). 

Midyelerin morfometrik ölçüm sonuçlarının diskiriminat fonksiyon analizinden elde 

edilen ilk iki kanonik değiĢken verileri esas alınarak dağılım grafiği (ġekil 9) çizilmiĢtir. 

Erkek midye populasyonlarının merkezlerinin dağınık bir kümeleĢme olmasına rağmen 

birbiriyle örtüĢtüğü görülmektedir. DiĢi midye populasyonlarında ise Sinop örneklerinde 

bir uzaklaĢma görülsede sıkı kümeleĢme gösteren diğer populasyonlar ile tam anlamıyla 

bir ayrılma görülmemektedir. 

2
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ġekil 8. Morfometrik karakterlere göre diĢi ve erkek arasındaki istatistiki 

önemlilik (p< 0,05)  

 

Midye kabuklarının morfometrik ölçüm sonuçlarından diskriminant analiz 

yöntemiyle hesaplanan Mahalanobins uzaklık matrisine göre UPGMA ağacı çizilmiĢtir. 

Buna gore diĢi midyelerde Sinop populasyonunun diğer populasyonlardan farklılaĢtığı, 

Karadeniz ve Ege olmak üzere iki gruba ayrılan populasyonlarda Ġstanbul örneklerinin 

Karadeniz, Çanakkale örneklerinin ise Ege grubuna dahil olduğu görülmektedir (ġekil 10). 

Erkek midyelere ait Mahalanobins uzaklık matrisi sonuçlarıyla çizilen UPGMA 

ağacına göre; Ġstanbul-Bodrum ve Ayvalık-Ordu populasyonlarının birbirine benzer 

özellikler gösterdiği, bu populasyon çiftlerine yakınlıkları sırasıyla Hopa, Sinop, 

Zonguldak ve Çanakkale populasyonları Ģeklinde olduğu belirlenmiĢtir. ÇeĢme 

populasyonlarının ise tüm populasyonlardan ayrıldığı görülmektedir (ġekil 10).
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Group: ID  Root 1:Root 2:  r2 = 0,0101;  r = -0,1003; p = 0,6569;  y = -0,0311 - 0,0957*x

Group: IE Group: SD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,7544;  r = -0,8686; p = 0,0000007;  y = -0,1669 - 1,3005*x

Group: SE Group: CD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,0499;  r = 0,2233; p = 0,3305;  y = 0,6952 + 0,143*x

Group: CE Group: AD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,0683;  r = 0,2614; p = 0,2948;  y = -0,381 + 0,291*x

Group: AE Group: MD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,1064;  r = -0,3262; p = 0,1604;  y = 0,6526 - 0,1937*x

Group: ME Group: HD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,0000;  r = 0,0049; p = 0,9838;  y = -0,7091 + 0,0045*x

Group: HE Group: TD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,0916;  r = 0,3026; p = 0,1947;  y = -0,3396 + 0,2784*x

Group: TE Group: ZE Group: ZD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,1678;  r = 0,4096; p = 0,0729;  y = -0,0938 + 0,4843*x

Group: BD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,2533;  r = 0,5033; p = 0,0237;  y = -0,247 + 0,35*x

Group: BE Group: OE Group: OD  Root 1:Root 2:  r2 = 0,1005;  r = 0,3170; p = 0,1733;  y = -1,0423 + 0,6012*x

 

ġekil 9. Morfometrik özelliklere iliĢkin ilk iki kanonik fonksiyona göre populasyonların 

dağılımı. 
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ġekil 10. On populasyon için mahalanobis uzaklıklarına göre çizilen 

dendogram.  
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3.2. Genetik Analiz 

 

3.2.1. Mitokondriyal DNA Gen Bölgeleri 

 

DiĢi ve erkek midye örneklerinde, toplam DNA‟dan mtDNA ya ait gen bölgeleri 

PZR ile çoğaltılmıĢtır (ġekil 11). ĠĢlem sonucunda 16S rRNA gen bölgesi diĢi gonad ve 

solungaçta 525 bç uzunluğunda, erkek gonad ve solungaçlarda ise 575 bç uzunluğunda 

elde edilmiĢtir. Hopa diĢi populasyonlarında gonad dokusunda 16S rRNA gen bölgesi 

primerler çalıĢmadığı için amplifike edilememiĢtir. ND2-COIII gen bölgesi, sadece diĢi 

midye örneklerinde 1270 bç uzunluğunda çoğaltılmıĢtır. Ayvalık populasyonuna ait diĢi 

midyelerin solungaç dokularında bu bölge çoğaltılamamıĢtır. Erkek midyelerin ND2-COIII 

gen bölgeside çağaltılamamıĢtır. 867 bç uzunluğunda olan COIII gen bölgesi, ND2 ve ND4 

bölgeleri arasında yer alır. Bu bölge PZR ile dizi analizi için diĢi gonad ve solungaçlarında 

485,7 bç‟lik bölümü çoğaltılmıĢtır. Erkek gonad ve solungaçlarında ise 875 bç 

uzunluğunda yükseltgenmiĢtir. 

 

 

 
Gonad diĢi (GD), Sorlungaç diĢi (SD), Gonad erkek (GE), Solungaç erkek (SE). 

 

ġekil 11. ÇalıĢmada kullanılan mtDNA‟nın 16S rRNA, ND2 COIII ve COIII gen 

bölgelerine ait jel görüntüsü  

 

 

3.2.2.  Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi Sonuçları 

 

16SrRNA geni için 10 farklı populasyonda iki farklı cinsiyet ve dokuya göre 3 farklı 

endonükleaz enzimi (EcoRV, HaeIII, SpeI) ile kesim yapılmıĢtır. HaeIII kesici enzimi 350 

ve 175 bç uzunluğundaki parçalarla A kesim Ģeklini üretmiĢtir. Tüm populasyonlarda 
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herhangi bir kesim yerinin kaybı ya da yeni kesim yeri oluĢması söz konusu olmadığından 

monomorfik yapı sergilenmiĢtir (ġekil 12). EcoRV ile kesim sonucunda A kesim Ģeklini 

sergileyen 525 bç uzunluğunda tek bant ile B kesim Ģeklini sergileyen 425 ve 100 bç 

uzunluğunda iki bant; SpeI ile kesim sonucunda 370 ve 155 bç uzunluğunda iki bantlı A 

kesim Ģekli ile 525 bç uzunluğunda tek bantlı B kesim Ģekli meydana gelmiĢtir (Tablo 7). 

EcoRV enzimi için gözlenen A kesim Ģekli ve SpeI enzimi için gözlenen B kesim Ģeklinde, 

bu enzimler için kesim yerinin oluĢmadığı gözlenmiĢtir. 

 

 

 
 

ġekil 12. Üç farklı enzimle kesilen mtDNA16S rRNA gen bölgesi için 

gözlenen modeller 

 

 

 

Tablo 7. Midye populasyonlarında 16S rRNA gen bölgesi için gözlenen kesim 

Ģekilleri ve yaklaĢık kesim büyüklükleri 

 

 EcoRV HaeIII SpeI 

Kesim modelleri A B A A B 

Parça 

Büyüklükleri (bç) 

525 0 350 0 525 

0 425 175 375 0 

0 100 0 150 0 

Toplam 525 525 525 525 525 

 

 

ND2-COIII gen bölgesinde AluI enzimi kesiminde yaklaĢık 750, 700, 400, 250 ve 

120 bç uzunluğunda farklı bantlar tespit edilmiĢtir (Tablo 8). 400, 250 ve 120 bç‟lerinin 

görüntülendiği yapı A; 700, 400 ve 120 bç‟nin görüntülendiği yapı B ve 750, 400 ve 120 
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bç‟nin birlikte görüldüğü yapı C kesim Ģekli olarak adlandırılmıĢtır (ġekil 13). A kesim 

Ģeklindeki 250 bç‟lik kesim aynı uzunluktaki 3 parçanın üst üste gelmesiyle tek bantmıĢ 

gibi görüntü vermektedir. Ayrıca tüm parça uzunlukları toplandığında B kesim Ģeklinin 

eksik olan 50 bç‟lik parçası jelde görüntülenememiĢtir. A ve B kesim Ģekilleri tüm 

populasyonlarda gözlenirken, C kesim Ģekli sadece Bodrum örneklerinde görüntülenmiĢtir. 

 

 

Tablo 8. Midye populasyonlarında ND2-COIII gen bölgesi için gözlenen kesim Ģekilleri ve 

yaklaĢık kesim büyüklükleri 

 

Kesici 

Enzimler 
AluI RsaI (Afa) Sau96I (Asp) DdeI Taq I 

Kesim 

modelleri 
A B C A B A B C A B C A B C 

P
ar

ça
 

B
ü
y
ü
k
lü

k
le

ri
 (

b
ç)

 0 0 750 470 0 0 900 0 0 650 0 1120 0 0 

0 700 0 320 320 550 0 0 520 520 0 0 860 0 

400 400 400 0 320 0 0 530 390 0 390 0 0 620 

250 0 0 250 250 370 370 370 0 0 370 0 0 500 

250 0 0 0 150 0 0 370 260 0 260 0 260 0 

250 0 0 100 100 350 0 0 0 0 150 150 150 150 

120 120 120 100 100    100 100 100    

Toplam 1270 1220 1270 1240 1240 1270 1270 1270 1270 1270 1270 1270 1270 1270 

 

 

RsaI (Afa) enzimi ile 1270 bç uzunluğundaki bölge boyutları 100- 470 bç arasında 

değiĢen A kesim Ģeklinde 5, B kesim Ģeklinde ise 6 farklı parçaya ayrılmıĢtır (ġekil 13). A 

kesim Ģeklindeki 470 bç‟lik parçanın kaybolmasıyla B kesim Ģeklinde 320 ve 150 bç 

uzunluğunda iki bantın ortaya çıktığı görülmektedir. Ayrıca A kesim Ģekli 100 bç ile B 

kesim Ģeklindeki 100 bç ve 320 bç uzunluğundaki parçalar üst üste geldiğinden tek bant 

olarak görüntü vermiĢtir. A kesim Ģekli tüm populasyonlar için yaygınken B kesim Ģekli 

Sinop, Ayvalık, Bodrum ve ÇeĢme kesimlerinde ortaya çıkmıĢtır. 

ND2-COIII gen bölgesinde 3 farklı kesim Ģeklinin gözlendiği Sau96I (Asp) enzim 

kesiminde bant uzunlukları 350-900 bç arasında değiĢmiĢtir (Tablo 8). Her üç kesim 

Ģeklinin ortak paylaĢtığı 370 bç‟lik bant dıĢında B kesim Ģeklindeki 900 bç‟lik bantın 

kesilmesiyle A kesim Ģeklinde 550 ve 350 bç uzunluğunda iki bant ve C kesim Ģeklinde 

530 ve 370 bç uzunluğunda iki bant meydana gelmiĢtir (ġekil 13). Tüm populasyonlar A 

ve B kesim Ģekillerini sergilerken C kesim Ģekline yalnız Ayvalık populasyonunda 

rastlanmıĢtır. 
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DdeI enzimi ile ND2-COIII bölgesinin kesilmesiyle; B kesim Ģeklindeki 650 bç‟lik 

bantın A ve C kesim Ģekillerinde 390 ve 260 bç‟lik iki bant oluĢturduğu, C kesim 

Ģeklindeki 370 ve 150 bç‟lik iki bantın A ve B kesim Ģeklinde ortak bant olan 500 bç‟lik 

bantın kesilmesiyle oluĢtuğu gözlenmiĢtir (ġekil 13).  Ordu, Sinop, Zonguldak ve Ġstanbul 

populasyonları A kesim Ģeklinde monomorfik yapı sergilerken, C kesim Ģekli sadece 

Ayvalık, ÇeĢme ve Bodrum populasyonlarında gözlenmiĢtir. 

ND2-COIII gen bölgesinin TaqI enzimi ile kesilmesiyle A kesim Ģekli için tek 

restriksiyon noktası, B ve C kesim Ģekilleri için 2 farklı restriksiyon noktası gözlenmiĢtir 

(ġekil 13). A kesim Ģeklinde 1120 bç uzunluğundaki bantın B kesim Ģeklinde 860 ve 260 

bç‟lik, C kesim Ģeklinde ise 620 ve 500 bç‟lik iki bant oluĢturduğu gözlenmiĢtir (Tablo 8). 

Tüm populasyonlar A ve B kesim Ģeklini sergilerken, C kesim Ģekline sadece Hopa 

populasyonunda rastlanmıĢtır. 

 

 

 
 

ġekil 13. BeĢ farklı enzimle kesilen mtDNA-ND2-COIII gen bölgesi (diĢi)  için gözlenen 

modeller 

 

 

16S rRNA gen bölgesinde tüm populasyonlar dikakate alındığında 16 tanıma 

bölgesine sahip 3 enzim uygulaması sonucunda gözlenen kesim Ģekillerinin 

birleĢtirilmesiyle diĢi midye örneklerinde 3, erkek midye örneklerinde 2 haplotip elde 

edilmiĢtir.  DiĢilerde AAA, BAA ve AAB haplotipler gözlenirken, erkeklerde AAA, BAA 

haplotipleri gözlenmiĢtir. AAB haplotipi sadece Zonguldak ve Ġstanbul populasyonlarında 

hem diĢi hem de erkek midyelerin her iki dokusunda da görülmüĢtür. Trabzon 

populasyonlarından erkek midyenin solungaç dokusunda sadece 2 örnekte 16S rRNA 

bölgesi çoğaldığı için erkek gonad örneklerinde AAA haplotipi gözlenirken bahsi geçen 
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dokuda yalnız BAA haplotipi kayıt edilmiĢtir. Hopa populasyonlarında erkek midyelerde 

solungaç dokusunda 2 örnekten AAA haplotipini sergileyen midyelerden aynı bireyin 

gonadında BAA haplotipi gözlenmiĢtir (Tablo 9). 

 

Tablo 9. Midye populasyonlarında 16S rRNA haplotiplerinin dağılımları 

 

Haplotip 
 

H1 H2 H3 
Toplam 

 

AAA AAB BAA 

Hopa 

DG 0 0 0 0 

DS 9 - 3 12 

EG 1 - 2 3 

ES 2 - 

 

2 

Trabzon  

DG 6 - 14 20 

DS 6 - 14 20 

EG 9 - 6 15 

ES 

 

- 2 2 

Ordu 

DG 7 - 13 20 

DS 10 - 10 20 

EG 4 - 14 18 

ES 8 - 10 18 

Sinop 

DG 10 - 10 20 

DS 10 - 10 20 

EG 6 - 10 16 

ES 13 - 6 19 

Zonguldak 

DG 11 2 7 20 

DS 5 2 2 9 

EG 6 - 14 20 

ES 8 - 7 15 

Ġstanbul 

DG 11 1 8 20 

DS 6 1 3 10 

EG 7 - 13 20 

ES 6 - 1 7 

Çanakkle 

DG 12 - 8 20 

DS 14 - 6 20 

EG 18 - 2 20 

ES 12 - 3 15 

Ayvalık 

DG 4 - 16 20 

DS 4 - 11 15 

EG 20 - - 20 

ES 4 - 3 7 

ÇeĢme 

DG 3 - 17 20 

DS 3 - 17 20 

EG 17 - 3 20 

ES 5 - 7 12 

Bodrum 

DG 10 - 10 20 

DS 7 - 4 11 

EG 19 - - 19 

ES 1 

 

6 7 

Genel 

 

314 6 292 612 

DiĢi solungaç (DS), DiĢi gonad (DG), Erkek solungaç (ES), Erkek gonad (EG). 
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ND2-COIII gen bölgesinde tüm populasyonlar dikakate alındığında 22 tanıma 

bölgesine sahip 5 enzim uygulaması sonucunda gözlenen kesim Ģekillerinin 

birleĢtirilmesiyle, genel olarak diĢi midyelerin solungaç dokularında 13, gonadlarında 20 

haplotip sergilenmiĢtir (Tablo 10). Populasyonlar arasında Hopa‟da 5, Trabzon‟da 3, 

Ordu‟da 2, Sinop‟ta 5, Zonguldak‟ta 2, Ġstanbul‟da 4,  Ayvalık‟ta 8 ve Çanakkale, ÇeĢme 

ve Bodrum‟da 4‟er haplotip görülmüĢtür (Tablo 11). Her populasyona özgü olarak 

Ayvalık‟ta H1, H9, H10, H18 ve H19, Hopa‟da H15 ve H17 ile ÇeĢme, Trabzon ve 

Bodrum‟ da sırasıyla H3, H16 ve H20 haplotipleri tespit edilmiĢtir. Ayvalık populasyonu 

hariç diğerleri arasında %34 değeriyle en yaygın görülen 13 nolu haplotip olmuĢtur. 

Karadeniz‟in yanı sıra Ġstanbul populasyonlarında H2 haplotipinin görülme oranı %20 

olarak belirlenirken, diğer haplotiplere ait oranlar %1-17 aralığında değiĢmiĢtir. 

 

 

Tablo 10. ND2-COIII gen bölgesinde (diĢi) mitokondriyal haplotipler 

 

Haplotip 

No 

Kesici enzimler 

A
lu

I 

A
fa

 

A
sp

 

D
d
eI

 

T
a
q

 I
 

H1 A A A A A 

H2 A A A A B 

H3 A A A B B 

H4 A A B A B 

H5 A A B B B 

H6 A B A A A 

H7 A B A C B 

H8 A B B A A 

H9 A B B B B 

H10 A B B C B 

H11 B A A A A 

H12 B A A A B 

H13 B A B A A 

H14 B A B A B 

H15 B A B A C 

H16 B A B B A 

H17 B A B B B 

H18 B A C B A 

H19 B B B A A 

H20 C A B A A 
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3.2.3. Nükleotid Farklılığı 

 

REAP programının DA seçeneği tarafından hesaplanan matris değerlerine göre 

nükleotid farklılıkları belirlenmiĢtir. Buna göre 16S rRNA bölgesi değerlerine 

bakıldığında, diĢi midyelerin gonadlarında en yüksek değerin 0,027228 (Zonguldak–

ÇeĢme), solungaçlarda ise 0,048648 (Zonguldak-ÇeĢme) olduğu, en düĢük değerin 

gonadlarda -0,002621 (Sinop-Bodrum) ve solungaçlarda -0,004653 ise (Ġstanbul-

Zonguldak) olduğu belirlenmiĢtir. Ortalama nükleotid farklılıkları ise gonad dokusuna ait 

populasyonlar arasında 0,005106 (± 0,0000017), solungaç dokusu için ise 0,008209 (± 

0,0000036) olarak hesaplanmıĢtır. Hesaplanan matrislere göre soy ağacı iliĢkilerine 

bakıldığında belirlenen 3 farklı haplotipten 1. ve 3. haplotipin yakın 2.‟sinin ise onlardan 

farklılaĢtığı görülmektedir (ġekil 14). Populasyonlar arası nükleotid farklılıklarına göre 

gonad dokusu için oluĢturulan ağaçta üç gruba ayrılma mevcuttur. Solungaç dokusu için 

oluĢturulan ağaçta da gonad dokusu ile benzer gruplaĢmalara rastlanmıĢtır (ġekil 15). 

 

 

 
 

ġekil 14. Evrimsel uzaklığa göre 16S rRNA bölgesi diĢi haplotiplerinin 

UPGMA soy ağacı ile gösterimi 
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16S rRNA genleriyle erkek midyelerin gonadlarında elde edilen populasyonlar 

arasındaki nükleotid farklılık değerlerine göre, en yüksek 0,059237 (Ordu-Bodrum) ve en 

düĢük -0,012450 (Hopa- Sinop) olarak belirlenmiĢtir. Aynı gen bölgesinde solungaç 

dokusunda ise en yüksek değer Hopa-Trabzon (0,099597 ) en düĢük değer Zonguldak 

Ayvalık (-0,0056919) populasyonları arasında gözlenmiĢtir. Ortalama nükleotid 

farklılıkları gonad ve solungaç dokuları için sırasıyla 0,015920 (±0,0000092) ve 0,016190 

(±0,0000124) olarak bulunmuĢtur. Erkek midyeler için gonad dokusuna ait nükleotid 

farklılık verilerine göre çizilen ağaçta Hopa populasyonunun diğerlerinden ayrı yer aldığı 3 

dallanma görülmektedir (ġekil 16). Çanakkale ve Ayvalık populasyonlarının benzer yapıda 

olduğu ve sırasıyla Bodrum ve ÇeĢme örneklerinin bunlara yakın olarak aynı grupta 

bulunduğu tespit edilmiĢtir. Diğer daldaki kümeleĢmede Ordu ve Zonguldak 

populasyonlarının benzer olarak alt grup oluĢturduğu ve sırasıyla Ġstanbul, Trabzon ve 

Sinop populasyonlarının bu alt gruba yakınlıkları belirlenmiĢtir. Solungaç dokusu 

örneklerine göre ise Trabzon ve Bodrum populasyonları benzer olup en farklı Ġstanbul 

populasyonunun olduğu görülmektedir (ġekil 16). 

ND2-COIII gen bölgesi için solungaç dokusu örneklerinin mtDNA‟sında Ayvalık 

populasyonu hariç diğer 9 populasyon arasında nükleotid farklılıkları -0,003997 (Ġstanbul-

Bodrum) – 0,111458 (Zonguldak-Çanakkale) aralığında değiĢim göstermiĢ ve ortalama 

0,029936 (±0,0000300) olarak bulunmuĢtur. Aynı bölgenin gonad dokusunda 

populasyonlar arası ortalama nükleotid farklılıkları değeri 0,009772 (± 0,0000016) olarak 

hesaplanmıĢtır. Sinop ve Çanakkale populasyonları arasında en az (-0,001482) farklılık 

gözlenirken, en fazla (0,029129) farklılık ise ÇeĢme ve Hopa populasyonları arasında 

belirlenmiĢtir. Haplotipler arası genetik iliĢkiye bakıldığında ÇeĢme, Çanakkale ve Ayvalık 

populasyonlarında görülen Haplotip 3, 5 ve 9‟un bir grupta diğer Haplotip 2 hariç 

diğerlerinin de bir grupta toplanarak alt gruplara ayrıldığı anlaĢılmaktadır (ġekil 17). En 

yaygın haplotiplerden 2. haplotipin ise tüm haplotiplerden uzaklaĢtığı görülmektedir. 

Populasyonlar arası ND2-COIII gen bölgesinde UPGMA ağacına baktığımızda belirgin bir 

kümeleĢme gözlenmemiĢtir (ġekil 18). Gonad dokusu için Ayvalık ve ÇeĢme 

populasyonları benzer, Bodrum populasyonu bu ikisine yakın iken birbirine benzer 

Trabzon ve Ordu populasyonları aynı daldan alt gruplara ayrılmıĢlardır. Her iki doku 

içinde Zonguldak ve Hopa en uzak populasyonlar olarak ayrılma göstermiĢtir. 
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ġekil 15. 16Sr RNA gen bölgesinde diĢi midyelerde populasyonlar arası nükleotid 

farklılığına göre UPGMA soy ağacı  

 

 

  

 

ġekil 16. 16Sr RNA gen bölgesinde erkek midyelerde populasyonlar arası nükleotid 

farklılığına göre UPGMA soy ağacı 
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ġekil 17. Evrimsel uzaklığa göre ND2-COIII bölgesi (diĢi) haplotiplerinin UPGMA Soy 

Ağacı ile Gösterimi 

 

 

  

 

ġekil 18. ND2- COIII gen bölgesinde (diĢi) populasyonlar arası nükleotid farklılığına 

göre UPGMA soy ağacı ile gösterimi  
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3.2.4. Haplotip ve Nükleotit ÇeĢitliliği 

 

Populasyonlar içerisinde 16S rRNA gen bölgesi için cinsiyet ve dokuya göre haplotip 

çeĢitliliğine bakıldığında, en yüksek populasyon içi haplotip çeĢitliliğine 0,6667 değeriyle 

Hopa‟da erkek midyelerde gonad ve Zonguldak‟da diĢi midyeler‟de solungaç dokusunda 

belirlenmiĢtir. En düĢük haplotip çeĢitliliği ise 0,1895±0,1081 değeriyle Çanakkale 

populasyonunda erkek midyelerin gonad dokusunda gözlemlenmiĢtir. Erkek midyelerin 

Ayvalık ve Bodrum populasyonlarının gonad dokusu ile Hopa ve Trabzon 

populasyonlarına ait midyelerin solungaç dokularında haplotip çeĢitliliğinin olmadığı 

görülmektedir. DiĢi midyelerin gonad ve solungaç dokularında ortalama nükleotit çeĢitliği 

de sırasıyla 0,0476±0,0000 ve 0,0480±0,0000 ile erkek midyelerin gonad ve 

solungaçlarında sırasıyla 0,0341±0,0000 ve 0,0351±0,00004 olarak hesaplanmıĢtır (Tablo 

12). 

Populasyon içi haplotip çeĢitliliği ND2-COIII gen bölgesinde, Ayvalık ve Zonguldak 

populasyonlarına ait gonad dokusu örneklerinde sırasıyla en yüksek 0,7842 ± 0,08401 ve 

en düĢük 0,3509 ± 0,11124 olarak saptanmıĢtır (Tablo 13). Ortalama nükleotit çeĢitliliği 

gonad ve solungaç dokularında sırasıyla 0,0364 ± 0,0000 ve 0,02674 ± 0,0000 olarak 

belirlenmiĢtir (Tablo 13). 
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Tablo 13. DiĢi mtDNA‟ya ait ND2-COIII haplotip çeĢitliliği (HÇ) ve nükleotid 

çeĢitliliği (NÇ). 

 

 Gonad Solungaç 

 HÇ NÇ HÇ NÇ 

Hopa 0.5684±0.11885 0.0278 0.4250 ± 0.13263 0.0167 

Trabzon 0.4684± 0.10446 0.0356 0.4684 ± 0.10446 0.0231 

Ordu 0.5053± 0.05597 0.0368 0.5211 ± 0.04224 0.0243 

Sinop 0.5579± 0.11436 0.0319 0.5579 ± 0.11436 0.0299 

Zonguldak 0.3509± 0.11124 0.0256 0.0000 ± 0.00000 0.0000 

Ġstanbul 0.5752± 0.10133 0.0337 0.4000 ± 0.23732 0.0489 

Çanakkale 0.5579± 0.11436 0.0339 0.5579 ± 0.11311 0.0207 

Ayvalık 0.7842± 0.08401 0.0460 - - 

ÇeĢme 0.6471± 0.09531 0.0468 0.6471 ± 0.09531 0.0372 

Bodrum 0.6959± 0.06187 0.0457 0.6786 ± 0.12204 0.0396 

Ortalama 0.5711± 0.00145 0.0364 0.4729 ± 0.00445 0.02674 

 

 

3.2.5. Genetik Farklılık ve Gen AkıĢı  

 

Populasyonların mtDNA gen bölgelerine göre genetik farklılıklarını ortaya koymak 

üzere AMOVA analizi yapılmıĢtır. Buna göre, populasyonlar arasında varyasyon (% 6,59-

38,89) düĢük oranlarda değiĢim sergilerken, populasyonlar içi varyasyon (%61,33-93,41) 

yüksek bir oranda değiĢim göstermiĢtir (Tablo 14). On populasyon için tahmini Fiksasyon 

indeksi (Fst) değerleri 0,06586 ile 0,38672 aralığında değiĢim göstermiĢ ve her gen bölgesi 

için istatistiki olarak önemli bulunmuĢtur (p<0,05). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



52 

 

 

 

Tablo 14. Populasyonlar arası moleküler varyans analizi (AMOVA) ve Φ istatistik 

değerleri 

 
 Varyans bileĢenleri 

ΦST 

istatistik 
p<0,05 Gen Bölgesi Populasyonlar arası 

(Va) % 

Populasyonlar içi 

(Vb) % 

16S rRNA DG 0.01779 (6.59) 0.25238 (93.41) 0.06586 0.01857 

16S rRNA DS 0.03351 (12.20) 0.24124 (87.80) 0.12197 0.00196 

16S rRNA EG 0.09489 (38.67) 0.15048 (61.33) 0.38672 0.00000 

16S rRNA ES 0.02757 (10.97) 0.22371 (89.03) 0.10972 0.02639 

ND2-COIII DG 0.21654 (22.63) 0.74028 (77.37) 0.22631 0.00000 

ND2-COIII DS 0.19281 (21.86) 0.68921 (78.14) 0.21860 0.00000 

 

 

Populasyonların ikili karĢılaĢtırılması sonucunda populasyon çiftleri arasındaki 

genetik farklılaĢmanın Fst değerleri küçük olan karĢılaĢtırmalarda, populasyonlar 

aralarındaki farklılaĢmanın önemsiz olduğu, Fst değeri büyük olan karĢılaĢtırmalarda ise 

populasyonlar arasındaki genetik farklılaĢmanın önemli (p<0.05) olduğu belirlenmiĢtir 

(Tablo 15). 16S r RNA ve ND2- COIII gen bölgelerine ait verilerin analizinde ÇeĢme 

populasyonu ile Sinop, Zonguldak, Ġstanbul ve Çanakkale populasyonları tüm gen 

bölgelerinde ortak olmak üzere tüm populasyonlarla ikili Fst değeri karĢılaĢtırmalarında 

önemli farklılıklar sergilemektedir. 
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Morfolojik yapı bakımından populasyonların farklılaĢmasında coğrafik konumun 

önemli etkisi olduğu bilinmektedir. Bu amaçla Karadeniz, Marmara ve Ege Denizinde 

belirlenen on populasyonun ikili karĢılaĢtırmalarına ait Fst değerleri ile populasyonlar 

arasındaki coğrafik mesafeler (deniz mili) de regresyon analizi gerçekleĢtirilmiĢtir. Sonuç 

olarak midye populasyonlarında coğrafik mesafe ve genetik farklılık arasında iliĢki 

olmadığı belirlenmiĢtir (ġekil 19). 

 

 

  

  

  
Coğrafik Mesafe (Deniz mili) 

 

ġekil 19. Populasyon çiftleri arasındaki genetik farklılık değerleriyle (Fst) coğrafik mesafe 

arasında iliĢki 
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Midye populasyonları için yapılan filogenetik analizler sonucunda oluĢturulan 

UPGMA soy ağaçlarında erkek midyelerin COIII bölgesi için % 71-100 oranında yüksek 

bir değerle Karadeniz ve Marmara-Ege olmak üzere iki ana gruba ayrıldığı görülmüĢtür 

(ġekil 20).Genbanktan alınan dıĢ grup örneklerinden M. galloprovincialis 

(DQ445471.1)‟in Hopa populasyonuyla %100 uyum ile aynı dalda olduğu ve M. edulis 

(FJ549927.1)‟in ise tüm M. galloprovincialis populasyonlarından ayrıldığı görülmüĢtür.  

DiĢi midyelerin mtDNA‟sının COIII bölgesinde gerçekleĢtirilen filogenetik analizler 

neticesinde UPGMA soy ağaçlarında erkek midyelerin soy ağacına benzer Ģekilde 

Karadeniz ve Marmara-Ege olmak üzere iki ana dala ayrılmaktadır (ġekil 20). Ancak 

Zonguldak örneklerinin Ġstanbul ile Hopa örneklerinin ise her ikisiyle benzerlik gösterdiği 

görülmektedir. Aynı grupta yer alan Ege ve Marmara grubuda birlerinden %41 ve %94 

oranlarında farklılık sergilemektedirler. DıĢ grup örneklerinden M. galloprovincialis 

(AY130174.1)‟in Ayvalık populasyonuyla % 98 uyum ile aynı dalda olduğu ve M. edulis 

(FJ549722.1)‟in ise tüm M. galloprovincialis populasyonlarından farklı olduğu 

gözlenmiĢtir. 
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ġekil 20. COIII gen böllgesinde diĢi (A) ve erkek (B) populasyonlar arası sekans verilerine 

göre UPGMA ağacı. 

  

A 

B 
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4. TARTIġMA 

 

Aynı bölgeye ait midyelerin kabuk morfolojisinde farklılıklar görülebilmektedir. 

Kanada‟nın Atlantik Okyanusu sahili boyunca yapılan bir çalıĢmada M. edilus ve M. 

trossulus‟un kabuk morfolojisi incelendiğinde türler arasındaki morfolojik farklılıkların 

zayıf olduğu ve türler arasındaki ayrım için bir genetik belirteç olacak kadar güvenilir 

olmadığı bulunmuĢtur (Bates ve Innes, 1995). Bununla beraber farklı bölgelerden toplanan 

her türün bireyleri arasındaki morfolojik çeĢitliliğe rağmen, iki tür arasındaki morfolojik 

farklılıklar tutarlı olmuĢtur. Her iki tür de alanlar arasında benzer bir morfolojik varyasyon 

iliĢkisi sergilenmiĢtir. 

McDonald vd. (1991) 18 kabuk karakteri kullanarak M. edulis ve M. trossulus’in 

kabuk morfolojisini karĢılaĢtırdığında kabuk morfolojisinin farklılık gösterdiğini tespit 

etmiĢ ve Innes ve Bates (1999) ise sekiz kabuk karakteriyle karĢılaĢtırma yapmıĢ ve M. 

edulis ve M. trossulus arasında daha büyük ölçekli bir morfolojik ayrım bulmuĢtur. Ek 

olarak McDonald vd.  (1991) yerel çevresel durumların etkisi sebebiyle kabuk 

morfolojisindeki farklılıklara vurgu yapması beklenen tek tür populasyon bireylerini 

örneklemiĢtir. Bununla beraber yerel çevresel durumlardaki farklılıklar, pek çok Kuzey 

yarımküredeki geniĢ çaplı incelenmesi sonucu örneklenen her tür için tür-özellik 

farklılıklarını belirsizleĢtirmeye yeterli değildir (McDonald vd., 1991). Innes ve Bates 

(1999)‟ın araĢtırmasında örneklenen bölgelerin çoğu hem türlerin karıĢımını içermesiyle 

hem de yaygın çevresel Ģartların etkisiyle morfolojik benzerlik artıĢıyla sonuçlanabilir 

(Bates ve Innes 1995).  

Üç kabuk karakteri (anterior adüktor kas izi ve hinge plate uzunluğu, kabuk 

yüksekliği) Kanada‟nın hem Newfoundland, hem de Nova Scotia kıyılarında yapılan 

çalıĢmalarda M. trossulus‟u M.edilus‟dan ayırt edici en önemli özelliklerdendir (Mallet ve 

Carver 1995). Bununla beraber Mallet ve Carver (1995) M. edulis ve M. trossulus 

arasındaki kabuk morfolojisinde Innes ve Bates (1999)‟a göre daha büyük farklılıklar 

bulmuĢlardır, bu da muhtemelen Nova Scotia‟da midyeleri türler arası morfolojik 

farklılıkları azaltan daha heterojenik çevre olan doğal ortamda yetiĢenden ziyade 

Lunenburg‟da yetiĢen tek bir ticari midye alanından örneklemesinden kaynaklanmaktadır. 

Her türün ortalama uzunluklarındaki farklılıklar bildirilmemiĢtir ve uzunluk standartlı 

karakterlerin kullanılmıĢ olmasına rağmen gözlenen farklılık derecesine katkı sağlamıĢtır. 

2
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Biraz daha büyük bir geliĢim oranı Lunenburg bölgesinde gözlenen morfolojik 

farklılaĢmaya katkı sağlayabilecek M. trossulus ile karĢılaĢtırılan M. edilus için 

bulunmuĢtur. 

Midyeler üzerinde yapılan çalıĢmaların çoğu taksaların ayrımı için morfolojik 

karakterleri değerlendirmeyi deneseler de, morfometrik analizler morfolojide potansiyel 

olarak adapte olan farklılıkları vurgulamada kullanılabilir. KarĢılaĢtırmalı çalıĢmalar 

göstermiĢtir ki Mytilus türü bir epifaunal olmak için pek çok morfolojik adaptasyon 

göstermiĢtir (Stanley 1970, 1972, 1983). Örnek olarak indirgenmiĢ bir anterior, midyenin 

yüzeye bağlanması için iyi geliĢmiĢ tutunma iplikçikleri sistemi ile birleĢen düz karın 

yüzeyi Ģeklindedir. Mytilus edulis ve M. galloprovincialis kabuk Ģekillerindeki farklılıklar 

bulundukları yerlerdeki dalgalara karĢı geliĢtirdikleri adaptasyonundan kaynaklanmaktadır 

(Gardner ve Skibinski 1991). Mytilus galloprovincialis daha uzun kabuk, daha geniĢ ve 

düz karın kenarına sahiptir. Bu kabuk biçiminin daha güçlü bir bağ ile birleĢmesi, M. 

galloprovincialis‟in dalga etkisi ile sahildeki baskınlığı sayesinde açıklanabilir (Gosling ve 

Wilkins 1981; Skibinski 1983). 

Karakousis ve Skibinski (1992) Yunanistan‟ın kuzeyinde üç M. galloprovincialis 

populasyonunda 6 morfometrik karakterlerde (kabuk boyu, geniĢliği, yüksekliği, hinge plate 

uzunluğu ile posterior ve anterior kas izi uzunlukları) diskiriminant analizi gerçekleĢtirmiĢtir. 

Kabuk morfometrik karakterlerinin diskiriminant analizi sonuçlarına göre üç populasyonun 

birbirinden açıkça farklı olduğunu belirtmiĢtir. Populasyonların ana ayırıcı karakterleri ilk 

ayırıcı fonksiyon için posterior adüktor kas izi uzunluğu ve ikincisi hinge plate boyudur. Her 

iki analiz içinde populasyonlar içi ve arası farklılık belirlenmiĢtir. Bu farklılık mtDNA genotipi 

frekanslarında fark edilebilir düzeydedir. Bu çalıĢmada ise kanonik fonksiyonun ilk iki 

değiĢkeni dikkate alınarak çizilen dağılım grafiğinde, diĢi midye populasyonlarında Sinop 

populasyonu örneklerinde diğer populasyonlardan bir uzaklaĢma görülsede tam olarak 

ayrılmadığı belirlenmiĢtir. Erkek midye populasyonlarında ise ayrım görülmemiĢtir. 

Diskiriminant analiz yöntemi ile hesaplanan Mahalanobis uzaklık matrisine göre çizilen 

UPGMA ağacı sonuçları diĢi populasyonlarında Sinop populasyonunu Ege Denizi örneklerine 

yakın olmak üzere Karadeniz ve Ege Denizi Ģeklinde iki gruplaĢma gösterirken erkek 

populasyonlarında ise gruplaĢmaya rastlanmamıĢtır. Aynı tür içinde morfolojik karakterlere 

göre belirlenen farklılıkların doğrudan bölgesel alanlardaki önemli ölçüde kabuk morfolojisini 

etkileyen çevresel faktörlerin sonucu olduğu kanısına varılmıĢtır (Seed, 1968).  

Önceki çalıĢmalar iki farklı türün kabuk morfolojisini değerlendirmeye yönelik 

olduğundan kanonikal analiz ile veriler değerlendirilmiĢtir. Sunulan çalıĢmada ise tek türün 
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kabuk morfolojisi üzerine araĢtırma yürütüldüğünden, değerlendirme diskriminant fonksiyon 

analizi ile gerçekleĢtirildiğinden, analiz sonuçlarını diğer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmak mümkün 

olmamıĢtır. AraĢtırma sonuçlarının değerlendirilmesi iĢleminde karĢılaĢılan bir diğer sorun ise 

çalıĢmalarda cinsiyet ayrımı gözetilmemesidir. 

Mytilus edulis‟in ilk olarak mitokondrial DNA F genomunun tamamına yakını 

Hoffmann vd. (1992) tarafından yayımlanmıĢ olup, Boore vd. (2004) tarafından 

tamamlanmıĢtır. Daha sonra, M. edulis, M. galloprovincialis ve M. trossulus‟un tam M ve 

F genom dizileri de çeĢitli araĢtırmacılar tarafından çalıĢılmıĢtır (Breton vd., 2006; 

Zbawicka vd. 2007; Burzynski ve Smietanka, 2009; Mizi vd., 2005). F genomu (18.628 

bp) CRS bölgesinin 1,914 bç farklılıkları nedeniyle, M genom‟una (16.578 bç) göre önemli 

ölçüde daha uzundur.  

KurtuluĢ (2009) Karadeniz‟den Marmara‟ya uzanan sekiz örnekleme bölgesinden 

toplam 96 midyenin analizinde 813 bç uzunluğunda yükseltgenen COIII gen bölgesinin dizi 

analizi sonrası hizalanması ile 636 bç üzerinden değerlendirme yapmıĢtır. Bu çalıĢmada ise 

COIII gen bölgesinin, diĢi gonad ve solungaçlarında 485 bç‟lik uzunlukta, erkek gonad ve 

solungaçlarında ise 875 bç‟lik uzunlukta yükseltgenen bölge için hizalanma gerçekleĢtikten 

sonra diĢilerde 400 bç ve erkeklerde 675 bç üzerinden değerlendirme yapılmıĢtır. KurtuluĢ 

(2009) araĢtırmasında toplamda dokuz haplotip bulmuĢ ve en yaygın olan, neredeyse 

bireylerin %90‟ında bulunan haplotip, Karadeniz, Boğaz ve Marmara Denizi‟nde 

görülmüĢtür. Haplotip (0,230 ± 0,057) ve nükleotid (0,00038) çeĢitlilikleri düĢük 

bulunmuĢtur. Filogenetik ağaç sonuçlarına göre ise dıĢ drup olarak kullanılan Azak Denizi 

(Ukrayna) örneklerinden birisi Marmara Denizi‟nde belirlenen bir haplotip ile daha yakın 

iken diğeri de geriye kalan 8 haplotip ile gruplaĢma göstermiĢtir. Bununla birlikte KurtuluĢ 

(2009)‟un tespit ettiği diğer 8 haplotipin kendi içinde uyumu %55 olarak belirlenmiĢtir. Bu 

çalıĢmanın sonuçlarına göre haplotip çeĢitliliğinde gözlendiği gibi genetik farklılıkların 

birikiminin baĢlangıcının kanıtı olmasına rağmen coğrafik bölgeler arasında genetik 

gruplaĢmanın olmadığı fikri desteklenmektedir. Ġstanbul Boğazı‟nın genetik koridor 

oluĢturduğu bulgusu (KurtuluĢ, 2009), bu çalıĢmadaki erkek ve diĢi COIII gen bölgesinde 

Karadeniz ile Ege arasında meydana gelen gruplaĢma sonucumuzla paralellik 

göstermemektedir. Bunun nedeninin de KurtuluĢ‟un (2009) örnekleme alanının sınırlı ve 

cinsiyet ayırımını dikkate alınmamıĢ olmasından kaynaklanabilir. 

Quesada vd. (1998) Avrupa M.edulis, Atlantik ve Akdeniz M. galloprovincialis 

populasyonlarından toplam 77 bireyde RFLP yöntemiyle COIII ve ND2 gen bölgelerini 
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kullanarak F ve M genomlarının homolog segmentlerinde filogenetik iliĢkiyi nükleotit 

farklılığı ve uzaklığını belirlemiĢlerdir. Bu çalıĢma ile ilk kez Mytilus‟larda M genomunun 

F genomundan nükleotid çeĢitliliğinin önemli derecede fazla olduğu kanıtlanmıĢtır. M. 

galloprovincialis‘in Akdeniz‟de spesifik olduğu ve diğer taksonlardan haplotip içerdiği 

Quesada vd. (1998) tarafından bildirilmiĢtir. 

Ladoukakis vd. (2002) tarafından Atlantik, Akdeniz ve Karadeniz‟de M. 

galloprovincialis populasyonlarında toplam 5 istasyondan alınan örneklerde diĢi ve erkek 

mitokondriyal genomları arasındaki varyasyon miktarını ve genetik mesafeyi COIII ve 16S 

rRNA genleri üzerinde belirlemiĢlerdir. COIII gen bölgesi için 22, 16S rRNA için ise 4 

haplotip belirlemiĢlerdir. DiĢi midyeler de, Akdeniz ve Karadeniz örnekleri arasında ortak 

3 haplotip gözlenmiĢtir. Erkek midyelerde ise Karadeniz‟de sadece 14 numaralı haplotip 

belirlenirken aynı haplotip Akdeniz‟de en yaygın haplotip olarak tespit edilmiĢtir.  

Mytilus galloprovincialis‟in Atlantik, Akdeniz ve Karadeniz (Sivastapol) 

populasyonlarında önemli farklılıklar olduğu, Ladoukakis vd. (2002) tarafından 

bildirilmiĢtir. Buna göre ND2- COIII diĢi genom haplotipleri Akdeniz‟de güney Fransa‟da 

yaygındı. Portekiz de ise neredeyse hiç gözlenmemiĢtir. DiĢi genom kontrol bölgesinde 

boy varyasyonu Akdeniz ve Karadeniz‟de daha fazla bulunmuĢtur. 

Smitienka vd. (2004) midyelerde ND2-COIII kodlama bölgesinin mtDNA‟sında 

fazla sayıda diĢi genom için 69, erkek genom için 47 haplotip gözlemlemiĢlerdir. 

Endonükleazlara göre farklı kesim Ģekillerine bakıldığında Dde ve AluI için 11, Sau96I 

için 10, RsaI için 20 ve TaqI için 5 olarak belirlenmiĢtir. Beyaz Deniz‟de M. edulis 

örneklerinde F genomunun ortalama nükleotid (0,012) ve haplotiop (0,70) çeĢitliliği 

yüksek seviyede bulunurken Baltık midyelerinde (0,006 ve 0,506) önemli derecede düĢük 

bulunmuĢtur. Akdeniz‟de M. galloprovincialis‟de en yüksek nükleotid çeĢitliliği (0,026) 

gözlenmiĢ ve yine bu örnek için haplotip çeĢitliliği (0,621) olmuĢtur. Ladoukakis vd. 

(2002) ile karĢılaĢtırıldığında (Akdeniz ve Karadeniz (Sivastapol)‟de M. galloprovincialis) 

Azak Denizi‟nden M. galloprovincialis populasyonu (haplotip çeĢitliliği 0,31) Kırım 

yarımadasının batısındaki Sivastapol populasyonları (haplotip çeĢitliliği 0,65) ile 

karĢılaĢtırıldığında daha az değiĢken olduğu görülmektedir. Azak Denizi‟nden M. 

galloprovincialis populasyonu için izolasyonun fazla seviyede olduğu gözlenmiĢtir. Sadece 

1 haplotipin yüksek frekansta olduğu (% 80), ayrıca Akdeniz‟de (%30,6) yaygın olduğunu, 

Batı Akdeniz‟den Karadeniz ve Azak Denizi‟ne Boğazlar vasıtasıyla Azak Denizi‟ndeki 

kalıcı etkisi dahil mtDNA gen akıĢında kısıtlamaları desteklemektedir. GeniĢ coğrafik 
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alanda bulunan Mytilus taxaları arasındaki izolasyon ve mtDNA‟nın farklılaĢmasına 

rağmen populasyonlar arasında ve hibrit zonlar arasındaki (introgression) güçlü 

mitokondriyal gen akıĢı Avrupa‟da daha lokal coğrafik alanlarda meydana gelmiĢtir. Azak 

Denizi‟nden Baltık Denizi‟ne Mytilus populasyonlarında düĢük haplotip çeĢitliliği değeri 

kalıcı etki ve populasyon geniĢlemesiyle ilgili olabilir. Buzul çağından sonra haplotipler 

içinde büyük farklılıkların birikimi için yeterli zamanın olmadığı küçük populasyondan 

büyük populasyona geniĢlemeyi iĢaret edebilir.  

Avrupa‟da Kijewski vd. (2011) tarafından 22 alanda 928 bireyde ND2-COIII gen 

bölgesi için yetmiĢ birleĢik RFLP haplotipi belirlenmiĢ ve bunların 34 tanesi sadece tek 

bireylerde gözlenmiĢtir. Bu çalıĢmada ise 10 populasyonda diĢi ve erkek olmak üzere 

toplam 326 bireyde toplam 20 haplotip tespit edilmiĢ ve bunların 10 tanesi her 

populasyona özgü olarak belirlenmiĢtir. Endonükleazlara göre farklı kesim Ģekillerine 

bakıldığında Kijewski (2011) Dde için 6, Sau96I için 4 ve TaqI için 5 olarak belirlediği 

kesim Ģekilleri, bu çalıĢmada Dde ve AluI, Sau96I ve TaqI için 3, RsaI için ise 2 Ģeklinde 

belirlenmiĢtir. Haplotip çeĢitliliği ve nükleotid çeĢitliliğini sırasıyla 0.684±0.00127 ve 

0.0149±0.000002 Ģeklinde belirlemiĢlerdir. Bu çalıĢmada gonad dokusunda ortalama 

haplotip çeĢitliliği 0.5711±0.001 değeriyle önceki çalıĢmaya göre daha düĢük, ortalama 

nükleotid çeĢitliliği 0.0364±0.0000 değeri ile daha yüksek olduğu belirlenmiĢtir. Kijewski 

vd. (2011)‟nin bu çalıĢmadan, Smitienka vd. (2004)„nın ise her iki çalıĢmadan haplotip 

sayısı, enzimin tanıma bölgeleri sonuçları bakımından daha yüksek polimorfizm sergilediği 

anlaĢılmaktadır. Bunun sebepleri ise kullanılan primer, gen bölgesinde meydana gelen 

mutasyonlar ya da kesim parçacıklarının belirlenmesindeki okuma hatalarından 

kaynaklanabilir. Ayrıca Akdeniz ve Karadeniz‟den birkaç nokta ile Baltık Denizi ve 

Atlantik kıyısından yapılan örnekleme sahasının fazla olmasının yanı sıra Mytilus cinsine 

ait tür ayrımı gözetmeden çalıĢmanın yürütülmüĢ olması diğer nedenler olarak 

belirtilebilir. 

Hoeh vd. (1991) Atlantik ve Pasifik kıyılarından 16 populasyona ait 150 midye 

üzerinde mtDNA üzerinde yürüttüğü araĢtırmasında 85 bireyi heteroplazmik olarak 

belirlemiĢtir. Heteroplazmik bireyler içinde mtDNA tiplerinde büyük ölçüde farklılığın ve 

bu farkında diziler arasındaki farkın %20±5‟i olduğu anlaĢılmaktadır. Smitienka vd. (2004) 

araĢtırmalarında Mytilus erkeklerinde heteroplazmi gözlemlediği çalıĢmasında erkek (M) 

genomun kesici enzim analizi, Kuzey Avrupa M. edulis populasyonlarında diĢi (F) 

genomuyla karĢılaĢtırıldığında çok daha fazla güçlü coğrafik farklılık ve polimorfizmi 
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kanıtlamaktadır. Aynı zamanda Güney Avrupa‟daki M. galloprovincialis populasyonları 

içinde M genomunda daha güçlü coğrafik farklılaĢma belirlenmiĢtir. Kontrol bölgesinde 

CBM1-2 PZR ürününün bulunması, erkek (M) genomu için boy tanısıyla birlikte Azak 

Denizi‟nde M. galloprovincialis erkekleri için %47,6 oranında gözlenmiĢtir. Bu F/M 

heteroplazmisinin Karadeniz‟de M. galloprovincialis için Ladoukakis vd. (2002) tarafından 

belirtilenden çok daha fazla oranda olduğunu belirtmiĢtir. 

Mytilus edulis F/M genomu için dört diĢi birey heteroplazmik bulunmuĢtur. Bu 

durum iki ebeveyn genomun geçiĢiyle açıklanabilir. F/F heteroplazmisi Azak Denizi‟nden 

sadece 1 M. galloprovincialis örneği bulunmuĢtur. Bununla birlikte Smitienka vd. (2004) 

bazı Baltık midyelerinde F/F heteroplazmisi gözlemlemiĢlerdir. Farklı diĢi (F) kodlama 

bölgesi haplotipi ya da farklı boy değiĢimi kontrol bölgesinde heteroplazmik erkeklerde 

gözlenmiĢtir. Çoğu erkek için bir genom somatik dokuda baskın ve diğeri de gonad içinde 

ve babadan aktarılmıĢtır (Smietanka vd., 2004). 

Bu çalıĢmada gonad ve solungaç dokularından her iki cinsiyete göre oluĢturulan 

haplotipler arasında karĢılaĢtırma yapılarak 16S rRNA bölgesi için 5 diĢi ve 4 erkek birey 

ile ND2-COIII bölgesi içinde 6 bireyde heteroplazmiye rastlanmıĢtır. Bu çalıĢma 

Smitienka vd. (2004)‟nin sonuçlarıyla paralellik göstermiĢtir. Ancak Hoeh vd. (1991)‟e 

göre daha düĢük heteroplazmik bireyin bulunmasının bir nedeni, araĢtırmalarını farklı 

Mytilus türlerinin bulunduğu çok geniĢ bir alanda yürütmesi olarak açıklanabilir. Bu 

durumda diğer bir neden de dokulardan elde edilen DNA örneklerinde toplamda her iki 

doku içinde uyumlu sayıda primer bağlanma noktasında mutasyondan ya da laboratuar 

Ģartlarından kaynaklanabilecek sebeplerden dolayı amplifikasyon gerçekleĢmemesidir. Bu 

da heteroplazminin dolaylı kanıtını iĢaret edebilir. 

Quesada vd. (1998)  M genomunun F genomundan fazla moleküler varyans 

göstermesine karĢılık, her iki genom için Fst istatistiği verilerinin taxalar arasında yaklaĢık 

olarak aynı olması bu varyasyonun parçalarını meydana getirir. Mytilus taksonunda 

mtDNA çeĢitliliği ve uzaklaĢması M genomu için F genomundan önemli derecede yüksek 

gözlenmiĢ olmasına rağmen evrimsel süreç bu farklılıkların çözümlenemeyiĢinden 

sorumludur. Stewart vd. (1995), Rawson ve Hilbish (1995) ile Skibinski vd. (1999) 

tarafından Mytilus M genomunun, yüksek polimorfizm ve hızlı ayrılma oranına katkısıyla 

F genomundan daha yüksek mutasyon oranına sahip olduğu tartıĢılmıĢtır.  

Ladoukakis vd. (2002), denizlerdeki farklılaĢmayı AMOVA sonuçları ile 

değerlendirdiğinde Akdeniz ve Karadeniz örneklerinde diĢi ve erkek genom için daha 
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düĢük olan Fst değerleri (sırasıyla 0,098- 0,133) Atlantik ve Karadeniz örneklerinde 

(0,235- 0,694) daha yüksek olduğunu bildirmiĢtir. Buradan da Akdeniz ve Karadeniz 

arasındaki diĢi ve erkeklerde genetik çeĢitliliğin Atlantik ve Karadeniz arasındakinden 

daha düĢük olduğu, kendi içerisinde de diĢlerin erkeklerden daha az genetik çeĢitliliğe 

sahip olduğu görülmektedir.  Atlantik ve Akdeniz‟ deki duruma baktığımızda ise 

erkeklerin diĢilerden daha çok çeĢitlilik gösterdiği ve her iki cinsiyet içinde Akdeniz ve 

Karadeniz‟e göre farklılaĢmanın fazla olduğundan söz edilebilir. 

Avrupa‟daki Mytilus spp. populasyonlarında ND2-COIII bölgesine dayalı 

yürütülmüĢ olan populasyon genetiği çalıĢmaları sonucunda (Smietanka vd., 2004) 

populasyonlar arasında grup içi farklılaĢma ( Fst) 0,05'den daha az gözlenirken, gruplar 

arasında 0,3'den daha fazla, yani önemli genetik çeĢitlilik gözlenmiĢtir. Atlantik ve 

Akdeniz'deki populasyonları oluĢturan gruplar arasında ise 0,7 gibi yüksek oranda bir 

çeĢitlilik söz konusudur. 

KurtuluĢ (2009), COIII gen bölgesi için populasyon çiftlerinin Fst değerlerini düĢük 

ve önemsiz bulmuĢtur. AMOVA sonuçlarına göre ise populasyon içi değiĢim %97,65, grup 

içi populasyonlar arası ise %5,59 olarak belirlenmiĢtir. Bu çalıĢmada ise 0,10972 ile 

0,38672 arasında değiĢen Fst değerleri gen bölgelerine istatistiki olarak önemli 

bulunmuĢtur. KurtuluĢ (2009)‟un çalıĢmasından anlaĢıldığı üzerine yüksek gen akıĢı 

mevcudiyeti bu çalıĢmada düĢük seviyelerde yer almakta bu da populasyonlar arasında 

gruplaĢmaya yol açmaktadır. 

Eldem (2010) ribozomal DNA‟da ITS‟e ait nükleotid dizilerinin evrensel primerler 

ile dizilenmesi ve analizi, yüksek nükleotid çeĢitliliğini (π= 0,37539) ortaya koymuĢtur. 

Moleküler varyasyon analizi (AMOVA) populasyon içi, populasyonlar arası ve 

populasyonlara ait gruplar arası genetik varyasyonun oranını hesaplamak için 

kullanılmıĢtır. ÇalıĢılan populasyonlar arası düĢük genetik farklılaĢma (Fst: 0.02809) 

bulunmuĢtur ve populasyonlar arası gen akıĢı (Nm: 1.88) düzeyi yüksek olarak 

hesaplanmıĢtır. BeĢ lokal populasyon arasında önemli derecede alt bölüme ayrılma 

saptanamamıĢtır. Eldem (2010) M. galloprovincialis örneklerini, Atlantik ve Pasifik 

bölgesindeki diğer M. galloprovincialis örneklerinin ITS bölgesine dayalı olarak, UPGMA 

kümeleme yöntemi ile karĢılaĢtırdığında, Marmara ve Karadeniz‟deki M. galloprovincialis 

genotiplerinin, Pasifik bölgesindeki M. galloprovincialis genotiplerine göre birbirine daha 

yakın olduğu görülmüĢtür. Bu sonuçlara göre genetik mesafe ile coğrafik mesafe arasında 

güçlü bir bağlantı olmadığı belirlenmiĢtir. Bu çalıĢmada da KurtuluĢ (2009) ve Eldem 



65 

 

 

 

(2010) gibi coğrafik mesafe ile genetik farklılık arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. 

KurtuluĢ ve Eldem (2010) çalıĢmalarında ülkemiz denizlerinde geniĢ ölçekte yayılım 

gösteren tür olması sebebiyle, M. galloprovincialis populasyonları arasındaki mevcut 

genetik çeĢitliliğin daha iyi ortaya koyulabilmesi için, Ege Denizi‟nden ve özellikle Orta 

ve Doğu Karadeniz‟den örnekleme yapılıp, farklı yöntemler kullanılarak değerlendirilmesi 

gerektiğini önermiĢlerdir. 

Kijewski (2011), AMOVA sonuçlarına göre toplam varyasyonun (Vc) %61,94‟ünü 

populasyon içi farklılaĢma olarak, Atlantik, Baltık, Akdeniz ve Karadeniz grupları 

arasındaki farklılaĢma da (Va) %33,82 olarak belirlemiĢtir. Grup içi populasyonlar 

arasındaki farklılıkta toplam varyasyonun %4,24 „ü olduğunu bildirmiĢtir. Akdeniz ve 

Karadeniz populasyonları arasında olmak üzere, farklı coğrafik grup oluĢturan 

populasyonlarda önemli farklılıklar gözlenmiĢtir. Bu çalıĢmadaki populasyonlar arasındaki 

ND2-COIII gen bölgesi için hesaplanan varyans bileĢenlerinden populasyonlar arası 

varyasyon düĢük (gonad: %22,63, solungaç: %21,86), populasyonlar içi varyasyon yüksek 

(gonad: %77,37, solungaç: %78,14), bulunmuĢtur. 

Hopa populasyonunda diĢilerin gonad dokusundan 16S rRNA gen bölgesi 

çoğalmamıĢtır. Solungaç dokusundan populasyonların yakınlık durumuna baktığımızda, 

Hopa‟nın Ege–Marmara ile birlikte kümeleĢme gösterdiği görülmektedir. Diğer tüm gen 

bölgeleri için çizilen filogenetik iliĢki diyagramlarında da benzer durum gözlenmektedir. 

Bu durum midye örneklerinin Hopa‟ da liman içerisinden toplanması ve Ege-Marmara 

kökenli midyelerin gemiler vasıtasıyla ya da baĢka bir Ģekilde bu bölgeye taĢınmĢ 

olabileceği düĢünülmektedir. 

Mitokondriyal ND2-COIII bölgesine dayalı Quesada vd. (1998), Ladoukakis vd. 

(2002) ve Smietanka vd. (2004) tarafından gerçekleĢtirilmiĢ çalıĢmalardan farklı olarak 

yürütülen bu çalıĢmada adı geçen bu bölge, erkek midye örneklerinde amplifike 

edilememiĢtir. Bu nedenle önceki araĢtırmalarda da kullanılmıĢ olan primer ve PZR 

programında çeĢitli modifikasyonlar yapılmıĢtır. Öncelikli olarak annealing sıcaklığı 

üzerinde değiĢiklikler denenmiĢ ve bu değiĢimler 45ºC ile 53ºC arasında kademeli olarak 

gerçekleĢtirilmiĢtir. Metotta baz dizilimi belirtilen ileri ve geri yönlü primerler yerine 

universal bir baĢka primer kullanıldığında da sonuç değiĢmemiĢtir. Smietanka vd. (2004) 

tarafından yürütülen çalıĢmada da aynı problem yaĢanmıĢ ve problemin çözümüyle ilgili 

bir açıklamaya yer vermemiĢlerdir. Bu çalıĢmada, mitokondriyal ND2-COIII bölgesinin 
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amplifike edilememesi ülkemiz kıyılarında yaĢayan midyelerin çalıĢılan gen bölgelerinde 

yüksek nükleotid çeĢitliliği olmasından kaynaklanabilir. 
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5. SONUÇ VE ÖNERĠLER  

 

Bu araĢtırmada, Türkiye denizlerinde var olan M. galloprovincialis 

populasyonlarının mtDNA molekülü bakımından genetik yapısının tanımlanması ve 

populasyonlar arasındaki iliĢkinin/farklılıkların belirlenmesi amacıyla 16S rRNA ve ND2-

COIII gen bölgelerinde farklı enzim kombinasyonlarından yararlanılarak PCR-RFLP 

analizi ile COIII gen bölgesinde ise DNA dizi analizi yapılmıĢtır.  

 Türkiye denizlerini temsil edecek Ģekilde Karadeniz‟de; Hopa, Trabzon, Ordu, 

Sinop ve Zonguldak kıyılarından, Marmara Denizin‟de; Ġstanbul, Çanakkale kıyıları ve 

Ege Denizin‟de; Ayvalık, ÇeĢme ve Bodrum kıyılarından olmak üzere M. 

galloprovincialis‟e ait 20‟Ģer adet diĢi ve erkek olmak üzere toplam 400 adet midye örneği 

genetik ve morfometrik açıdan incelenmiĢtir. 

 Midyelerin ortalama kabuk boyları diĢilerde 57,23±7,85 mm, erkeklerde ise 

57,38±8,59 mm olup, sırasıyla 47,22– 68,80 mm 48,17– 68,24 mm arasında değiĢim 

göstermiĢtir. 

 Midye populasyonları arasındaki morfolojik farklılığı belirtmek için çok 

değiĢkenli araĢtırma tekniklerinden Diskriminant fonksiyon analizi uygulanmıĢtır. 

Diskriminant analiziyle hesaplanan Mahalanobis uzaklık matrisi verilerine göre oluĢturulan 

UPGMA ağacı sonuçlarında diĢi ve erkek morfometrik karakterlere göre farklı kümeleĢme 

görülmüĢtür. 

 16S rRNA gen bölgesinde 4-6 baz tanıma bölgesine sahip 3 kesici enzim 

kullanıldığı çalıĢmamızda dizi üzerinde 6 tanıma bölgesiyle 32 baz çiftinin tanındığı, 525 

bazlık bölge içerisinde yaklaĢık %6‟lık kısmının taranabildiği sonucuna ulaĢılmıĢtır. ND2-

COIII gen bölgesinde ise 4-5 baz tanıma bölgelerine sahip 5 enzim ile, 22 tanıma 

bölgesiyle 127 baz çiftinin tanındığı, bununla da 1270 bazlık bölge içerisinde yaklaĢık 

%10‟lik kısmı belirlenmiĢtir. 

 Mitokondriyal DNA‟nın RFLP analizi ile 16S rRNA gen bölgesi için her iki 

cinsiyette ortak 2, diĢiler için özel 1 haplotip tespit edilmiĢtir. DiĢi ND2-COIII gen bölgesi 

için ise toplam 20 haplotip belirlenmiĢ ve bunların 7 tanesi sadece gonad dokusunda 

gözlenmiĢtir. En yaygın olan haplotip (H13), 9 populasyonda ve tüm örneklerin %34‟ünde 

gözlenmiĢtir. Haplotiplerden 12‟si ise 5‟den daha az örnekte görülmüĢ, populasyonlar için 
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nadir ve özel haplotipler olmuĢlardır. Her bir populasyondaki haplotip miktarı 1 ile 8 

arasında değiĢim göstermiĢ ve ortalama olarak her bir populasyon için 4,2 olarak 

gerçekleĢmiĢtir. 

 Populasyonlar içerisinde 16S rRNA gen bölgesi için diĢi midyelerin gonad ve 

solungaç dokularında ortalama nükleotit çeĢitliği de sırasıyla 0,0476±0,0000 ve 

0,048014±0,0000 ile erkek midyelerin gonad ve solungaçlarında sırasıyla 0,0341± 0,0000 

ve 0,035141±0,00004 olarak hesaplanmıĢtır. Populasyon içi ND2-COIII gen bölgesinde, 

ortalama nükleotit çeĢitliliği gonad ve solungaç dokularında sırasıyla 0,0364 ± 0,0000 ve 

0,02674 ± 0,0000 olarak belirlenmiĢtir. En yüksek haplotip ve nükleotit çeĢitliliği 16S 

rRNA gen bölgesi için Zonguldak (0.6667±0.1318,  0.066024) populasyonunda, ND2-

COIII gen bölgesi için ise haplotip çeĢitliliği ve nükleotit çeĢitliliği sırasıyla Bodrum 

(0.6959 ± 0.06187) ve ÇeĢme (0.046856) populasyonlarında gözlenmiĢtir.  

 Moleküler varyans analizi (AMOVA) sonuçlarına göre midye populasyonları 

arasında düĢük, populasyonlar içinde yüksek oranda genetik yapılanma olduğu tespit 

edilmiĢtir. Populasyon çiftleri arasındaki genetik farklılık değerleri (Fst), populasyonlar 

arasında önemli genetik farklılaĢma olduğunu göstermiĢtir (p<0,05).  

 Populasyon çiftleri arasındaki coğrafik mesafe ile genetik farklılık 

karĢılaĢtırıldığında, aralarında iliĢki olmadığı (R
2
 =0,0004 – 0,2607) tespit edilmiĢtir. 

 Filogenetik analizler sonucunda 16S rRNA, ND2-COIII ve COII gen bölgeleri 

için oluĢturulan UPGMA soy ağaçlarında midye populasyonlarının Karadeniz ve Ege-

Marmara olmak üzere iki ana dala ayrıldığı belirlenmiĢtir.  

Bu araĢtırma, Türkiye‟de, midye populasyonlarında mtDNA düzeyinde yapılmıĢ 

moleküler çalıĢmaların en kapsamlısı niteliğindedir. Ġncelenen PCR-RFLP yöntemiyle iki 

genetik bölgede ve COIII bölgesine uygulanan sekans analizleri ile genetik varyasyon 

oldukça yüksek bulunmuĢtur. Elde edilen sonuçlar, mevcut populasyonlardaki 

polimorfizmin boyutlarını ortaya koyması yönünden yeterli sayılabilir. AraĢtırm sırasında 

diĢilerde, gonad ve solungaç dokuları arasında heteroplazmiye düĢük oranda rastlanmıĢtır. 

Gelecekte planlanacak çalıĢmalarda amaca göre erkeklerin her iki dokusu, diĢlerde ise 

sadece gonad ya da solungaç dokuları kullanılarak çalıĢmalar yürütülebilir. Bu ve benzeri 

çalıĢmalara mtDNA yanında nükleer DNA varyasyonlarının da ortaya konulduğu 

çalıĢmalarla farklı genetik belirteçleri kullanılarak genetik veri tabanının geniĢletilmesi 

gerektiği önerilebilir.  
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Karadeniz‟in güney kıyılarında yürütülen bu çalıĢmanın devamı olarak diğer 

kıyılardan da örnekler alınarak bir iç deniz konumunda olan Karadeniz‟de midye 

populasyonlarının genetik yapıları ortaya konulmalıdır. 

Gen kaynaklarının muhafazasına yönelik tedbirlerin alınması gerekmektedir. Baltık 

Denizi‟nde M. trossulus. populasyonunda yaĢanan kaynakların korunamayıĢı örneğinde 

olduğu gibi ülkemizde de Mytilus populasyonları için midye kültürü faaliyetlerinin artması 

ile farklı bölgelere spat taĢınması sırasında aynı sorunla karĢılaĢılabilir.  
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7. EKLER 

 

Ek Tablo 1. Örnekleme istasyonlarının koordinatları 

 

Örnekleme Koordinatları 

Hopa 41 24 41 N   41 25 54 E 

Trabzon 40 58 01 N   39 52 04 E 

Ordu 41 02 42 N   37 29 55 E 

Sinop 42 01 18 N   35 09 05 E 

Zonguldak 41 27 19 N   31 47 11 E 

Ġstanbul 40 59 31 N   29 01 02 E 

Çanakkale 40 09 09 N   26 24 01 E 

Ayvalık 39 18 59 N   26 41 25 E 

ÇeĢme 38 19 17 N   26 18 09 E 

Bodrum 37 12 31 N   27 34 40 E 
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Ek Tablo 2. Standardize olmuĢ morfometrik veriler 

 
Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Ġstanbul DiĢi 0,84 0,77 0,75 0,86 0,68 0,73 0,72 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,77 0,81 0,87 0,71 0,70 0,76 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,73 0,78 0,81 0,72 0,68 0,69 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,76 0,77 0,83 0,73 0,74 0,59 

Ġstanbul DiĢi 0,84 0,76 0,79 0,93 0,73 0,69 0,67 

Ġstanbul DiĢi 0,85 0,73 0,76 0,94 0,71 0,72 0,66 

Ġstanbul DiĢi 0,84 0,74 0,76 0,93 0,71 0,77 0,60 

Ġstanbul DiĢi 0,84 0,74 0,76 0,88 0,72 0,71 0,63 

Ġstanbul DiĢi 0,84 0,73 0,77 0,87 0,72 0,73 0,69 

Ġstanbul DiĢi 0,78 0,75 0,78 0,92 0,66 0,75 0,70 

Ġstanbul DiĢi 0,81 0,75 0,77 0,75 0,71 0,72 0,74 

Ġstanbul DiĢi 0,85 0,75 0,79 0,89 0,73 0,74 0,64 

Ġstanbul DiĢi 0,82 0,75 0,78 0,88 0,72 0,73 0,63 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,78 0,79 0,94 0,69 0,72 0,63 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,76 0,79 0,85 0,71 0,72 0,66 

Ġstanbul DiĢi 0,85 0,74 0,78 0,89 0,72 0,72 0,68 

Ġstanbul DiĢi 0,86 0,74 0,78 0,93 0,69 0,72 0,78 

Ġstanbul DiĢi 0,85 0,75 0,78 0,81 0,75 0,73 0,65 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,74 0,79 0,84 0,73 0,71 0,70 

Ġstanbul DiĢi 0,85 0,76 0,83 0,92 0,70 0,73 0,59 

Ġstanbul DiĢi 0,81 0,78 0,76 0,92 0,75 0,73 0,80 

Ġstanbul DiĢi 0,83 0,74 0,79 0,91 0,73 0,69 0,69 

Ġstanbul Erkek 0,83 0,76 0,81 0,87 0,71 0,69 0,66 

Ġstanbul Erkek 0,86 0,76 0,81 0,91 0,70 0,73 0,76 

Ġstanbul Erkek 0,84 0,78 0,79 0,85 0,74 0,73 0,74 

Ġstanbul Erkek 0,84 0,73 0,77 0,77 0,72 0,71 0,72 

Ġstanbul Erkek 0,85 0,76 0,81 0,87 0,72 0,69 0,66 

Ġstanbul Erkek 0,84 0,74 0,77 0,89 0,71 0,72 0,57 

Ġstanbul Erkek 0,83 0,73 0,77 0,92 0,67 0,71 0,79 

Ġstanbul Erkek 0,84 0,73 0,76 0,95 0,71 0,71 0,77 

Ġstanbul Erkek 0,87 0,75 0,80 0,80 0,72 0,72 0,64 

Ġstanbul Erkek 0,84 0,75 0,77 0,79 0,72 0,75 0,61 

Ġstanbul Erkek 0,81 0,71 0,77 0,90 0,70 0,69 0,68 

Ġstanbul Erkek 0,82 0,74 0,75 0,85 0,70 0,71 0,77 

Ġstanbul Erkek 0,86 0,75 0,77 0,97 0,74 0,72 0,75 

Ġstanbul Erkek 0,86 0,78 0,80 0,86 0,71 0,72 0,61 

Ġstanbul Erkek 0,86 0,78 0,80 0,80 0,73 0,75 0,63 

Ġstanbul Erkek 0,82 0,75 0,79 0,82 0,68 0,71 0,75 

Ġstanbul Erkek 0,83 0,72 0,79 0,85 0,73 0,72 0,65 

Ġstanbul Erkek 0,86 0,72 0,77 0,90 0,71 0,72 0,58 

Ġstanbul Erkek 0,83 0,75 0,78 0,83 0,72 0,72 0,60 

Ġstanbul Erkek 0,83 0,74 0,79 0,87 0,69 0,72 0,55 

Ġstanbul Erkek 0,83 0,75 0,75 0,92 0,72 0,73 0,65 

Ġstanbul Erkek 0,81 0,77 0,78 0,81 0,73 0,72 0,63 

Sinop DiĢi 0,83 0,77 0,79 0,84 0,70 0,72 0,67 

Sinop DiĢi 0,84 0,76 0,75 0,91 0,70 0,73 0,66 

Sinop DiĢi 0,84 0,76 0,76 0,86 0,71 0,72 0,67 
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Ek Tablo 2‟nin devamı       

       

Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Sinop DiĢi 0,83 0,76 0,78 0,92 0,71 0,74 0,69 

Sinop DiĢi 0,83 0,76 0,77 0,85 0,71 0,73 0,67 

Sinop DiĢi 0,82 0,74 0,78 0,88 0,70 0,71 0,57 

Sinop DiĢi 0,84 0,76 0,78 0,89 0,74 0,74 0,63 

Sinop DiĢi 0,83 0,74 0,76 0,85 0,73 0,72 0,71 

Sinop DiĢi 0,83 0,76 0,76 0,94 0,71 0,71 0,58 

Sinop DiĢi 0,83 0,77 0,75 0,85 0,72 0,73 0,76 

Sinop DiĢi 0,75 0,84 0,75 0,74 0,74 0,70 0,70 

Sinop DiĢi 0,75 0,83 0,75 0,87 0,72 0,71 0,59 

Sinop DiĢi 0,75 0,84 0,76 0,85 0,72 0,73 0,62 

Sinop DiĢi 0,75 0,82 0,76 0,81 0,72 0,69 0,62 

Sinop DiĢi 0,75 0,82 0,74 0,87 0,72 0,72 0,40 

Sinop DiĢi 0,78 0,83 0,73 0,89 0,73 0,73 0,71 

Sinop DiĢi 0,75 0,83 0,74 0,85 0,75 0,72 0,70 

Sinop DiĢi 0,73 0,86 0,77 0,86 0,73 0,74 0,79 

Sinop DiĢi 0,76 0,84 0,76 0,83 0,71 0,73 0,57 

Sinop DiĢi 0,75 0,83 0,79 0,83 0,73 0,70 0,63 

Sinop Erkek 0,82 0,77 0,75 0,82 0,71 0,72 0,63 

Sinop Erkek 0,85 0,76 0,79 0,85 0,73 0,74 0,64 

Sinop Erkek 0,83 0,74 0,80 0,82 0,72 0,72 0,48 

Sinop Erkek 0,85 0,74 0,76 0,90 0,71 0,73 0,60 

Sinop Erkek 0,86 0,74 0,77 0,83 0,74 0,75 0,57 

Sinop Erkek 0,84 0,76 0,74 0,81 0,71 0,74 0,71 

Sinop Erkek 0,84 0,77 0,74 0,87 0,71 0,71 0,55 

Sinop Erkek 0,81 0,74 0,78 0,92 0,69 0,68 0,80 

Sinop Erkek 0,85 0,77 0,77 0,89 0,73 0,72 0,67 

Sinop Erkek 0,82 0,75 0,80 0,91 0,67 0,71 0,80 

Sinop Erkek 0,82 0,74 0,81 0,88 0,71 0,69 0,75 

Sinop Erkek 0,77 0,83 0,77 0,80 0,75 0,71 0,69 

Sinop Erkek 0,83 0,76 0,78 0,81 0,71 0,71 0,67 

Sinop Erkek 0,75 0,82 0,80 0,84 0,73 0,71 0,69 

Sinop Erkek 0,75 0,83 0,79 0,92 0,73 0,70 0,57 

Sinop Erkek 0,81 0,77 0,76 0,86 0,71 0,71 0,78 

Sinop Erkek 0,84 0,78 0,77 0,85 0,70 0,72 0,50 

Sinop Erkek 0,79 0,74 0,80 0,81 0,72 0,69 0,66 

Sinop Erkek 0,84 0,76 0,81 0,86 0,73 0,71 0,69 

Sinop Erkek 0,83 0,75 0,77 0,77 0,74 0,73 0,69 

Çanakkale DiĢi 0,83 0,76 0,78 0,79 0,71 0,73 0,72 

Çanakkale DiĢi 0,85 0,76 0,79 0,89 0,72 0,76 0,66 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,78 0,80 0,86 0,74 0,75 0,65 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,76 0,79 0,85 0,71 0,75 0,71 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,78 0,78 0,87 0,72 0,73 0,60 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,76 0,81 0,78 0,74 0,73 0,60 

Çanakkale DiĢi 0,86 0,76 0,82 0,81 0,71 0,76 0,72 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,74 0,75 0,87 0,70 0,75 0,66 

Çanakkale DiĢi 0,81 0,75 0,78 0,84 0,72 0,70 0,64 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,72 0,78 0,96 0,74 0,74 0,65 
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Ek Tablo 2‟nin devamı       

       

Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Çanakkale DiĢi 0,82 0,75 0,78 0,76 0,72 0,73 0,59 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,76 0,81 0,79 0,73 0,76 0,53 

Çanakkale DiĢi 0,85 0,77 0,82 0,80 0,73 0,75 0,67 

Çanakkale DiĢi 0,82 0,77 0,81 0,82 0,74 0,73 0,62 

Çanakkale DiĢi 0,83 0,75 0,78 0,80 0,72 0,74 0,67 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,74 0,79 0,79 0,75 0,75 0,56 

Çanakkale DiĢi 0,83 0,75 0,79 0,80 0,72 0,73 0,64 

Çanakkale DiĢi 0,82 0,76 0,79 0,90 0,73 0,72 0,72 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,71 0,78 0,84 0,74 0,71 0,58 

Çanakkale DiĢi 0,85 0,75 0,80 0,85 0,74 0,76 0,61 

Çanakkale DiĢi 0,84 0,76 0,80 0,79 0,73 0,74 0,63 

Çanakkale Erkek 0,84 0,76 0,78 0,88 0,73 0,74 0,63 

Çanakkale Erkek 0,41 0,37 0,39 0,40 0,36 0,37 0,29 

Çanakkale Erkek 0,84 0,79 0,81 0,83 0,74 0,74 0,64 

Çanakkale Erkek 0,85 0,75 0,78 0,86 0,74 0,77 0,73 

Çanakkale Erkek 0,83 0,76 0,78 0,82 0,72 0,72 0,52 

Çanakkale Erkek 0,83 0,77 0,84 0,88 0,74 0,75 0,64 

Çanakkale Erkek 0,84 0,72 0,78 0,89 0,73 0,74 0,70 

Çanakkale Erkek 0,83 0,77 0,78 0,85 0,73 0,72 0,60 

Çanakkale Erkek 0,83 0,75 0,77 0,72 0,73 0,73 0,54 

Çanakkale Erkek 0,85 0,76 0,80 0,92 0,73 0,73 0,65 

Çanakkale Erkek 0,83 0,77 0,81 0,92 0,74 0,74 0,60 

Çanakkale Erkek 0,84 0,76 0,80 0,77 0,72 0,72 0,64 

Çanakkale Erkek 0,83 0,71 0,79 0,87 0,72 0,72 0,55 

Çanakkale Erkek 0,84 0,74 0,78 0,88 0,74 0,75 0,64 

Çanakkale Erkek 0,83 0,76 0,79 0,79 0,72 0,73 0,56 

Çanakkale Erkek 0,83 0,79 0,79 0,73 0,75 0,75 0,57 

Çanakkale Erkek 0,84 0,75 0,78 0,70 0,71 0,74 0,39 

Çanakkale Erkek 0,85 0,74 0,78 0,73 0,72 0,73 0,57 

Çanakkale Erkek 0,83 0,72 0,76 0,79 0,75 0,74 0,60 

Çanakkale Erkek 0,84 0,76 0,78 0,83 0,73 0,75 0,64 

Çanakkale Erkek 0,85 0,76 0,79 0,75 0,73 0,77 0,66 

Çanakkale Erkek 0,85 0,77 0,78 0,79 0,74 0,76 0,64 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,75 0,79 0,77 0,71 0,74 0,74 

Ayvalık DiĢi 0,84 0,74 0,79 0,84 0,73 0,72 0,69 

Ayvalık DiĢi 0,86 0,76 0,79 0,80 0,73 0,74 0,51 

Ayvalık DiĢi 1,09 1,03 0,99 1,06 0,95 0,94 0,65 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,77 0,78 0,79 0,73 0,72 0,73 

Ayvalık DiĢi 0,87 0,75 0,80 0,90 0,75 0,72 0,68 

Ayvalık DiĢi 0,84 0,77 0,78 0,77 0,72 0,73 0,66 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,73 0,80 0,74 0,74 0,73 0,65 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,78 0,78 0,83 0,77 0,71 0,64 

Ayvalık DiĢi 0,86 0,73 0,75 0,80 0,69 0,74 0,73 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,77 0,80 0,80 0,73 0,73 0,53 

Ayvalık DiĢi 0,87 0,76 0,78 0,85 0,74 0,74 0,59 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,75 0,79 0,73 0,74 0,75 0,76 

Ayvalık DiĢi 0,84 0,76 0,77 0,79 0,76 0,75 0,66 

        



83 

 

 

 

Ek Tablo 2‟nin devamı       

       

Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Ayvalık DiĢi 0,85 0,76 0,78 0,83 0,72 0,72 0,70 

Ayvalık DiĢi 0,87 0,75 0,79 0,90 0,75 0,74 0,77 

Ayvalık DiĢi 0,83 0,75 0,77 0,79 0,71 0,72 0,75 

Ayvalık DiĢi 0,86 0,74 0,79 0,85 0,73 0,74 0,73 

Ayvalık Erkek 0,87 0,76 0,80 0,84 0,74 0,73 0,56 

Ayvalık Erkek 0,84 0,75 0,79 0,82 0,72 0,71 0,54 

Ayvalık Erkek 0,83 0,75 0,79 0,97 0,71 0,69 0,63 

Ayvalık Erkek 0,85 0,76 0,78 0,83 0,74 0,73 0,65 

Ayvalık Erkek 0,85 0,78 0,75 0,79 0,71 0,76 0,70 

Ayvalık Erkek 0,86 0,76 0,77 0,91 0,71 0,72 0,76 

Ayvalık Erkek 0,76 0,77 0,79 0,75 0,74 0,73 0,58 

Ayvalık Erkek 0,83 0,76 0,76 0,76 0,74 0,72 0,63 

Ayvalık Erkek 0,85 0,77 0,79 0,76 0,71 0,74 0,51 

Ayvalık Erkek 0,84 0,76 0,80 0,71 0,75 0,72 0,46 

Ayvalık Erkek 0,84 0,79 0,77 0,78 0,68 0,69 0,64 

Ayvalık Erkek 0,85 0,76 0,78 0,84 0,72 0,73 0,62 

Ayvalık Erkek 0,84 0,78 0,79 0,78 0,74 0,74 0,67 

Ayvalık Erkek 0,83 0,75 0,77 0,91 0,76 0,71 0,71 

Ayvalık Erkek 0,86 0,76 0,80 0,89 0,75 0,73 0,60 

Ayvalık Erkek 0,84 0,72 0,77 0,88 0,71 0,72 0,69 

Ayvalık Erkek 0,85 0,76 0,81 0,91 0,73 0,73 0,79 

Ayvalık Erkek 0,83 0,74 0,76 0,89 0,71 0,71 0,76 

ÇeĢme DiĢi  0,84 0,78 0,77 0,80 0,76 0,73 0,67 

ÇeĢme DiĢi  0,87 0,74 0,80 0,84 0,75 0,74 0,61 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,76 2,46 0,80 0,76 0,77 0,75 

ÇeĢme DiĢi  0,88 0,76 0,81 0,82 0,75 0,75 0,58 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,77 0,78 0,83 0,75 0,76 0,67 

ÇeĢme DiĢi  0,85 0,75 0,77 0,88 0,77 0,75 0,56 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,77 0,78 0,79 0,75 0,73 0,69 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,75 0,80 0,79 0,77 0,74 0,59 

ÇeĢme DiĢi  0,84 0,74 0,78 0,87 0,75 0,72 0,62 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,76 0,79 0,80 0,74 0,76 0,62 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,77 0,78 0,74 0,76 0,74 0,43 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,92 0,77 0,82 0,79 0,75 0,56 

ÇeĢme DiĢi  0,84 0,73 0,76 0,78 0,78 0,73 0,59 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,74 0,76 0,86 0,76 0,74 0,70 

ÇeĢme DiĢi  0,85 0,74 0,76 0,86 0,75 0,74 0,56 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,74 0,78 0,78 0,77 0,76 0,51 

ÇeĢme DiĢi  0,85 0,76 0,79 0,82 0,75 0,75 0,73 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,76 0,77 0,86 0,73 0,75 0,69 

ÇeĢme DiĢi  0,88 0,77 0,78 0,81 0,79 0,75 0,64 

ÇeĢme DiĢi  0,86 0,75 0,75 0,92 0,77 0,74 0,59 

ÇeĢme Erkek 0,87 0,75 0,78 0,79 0,78 0,73 0,72 

ÇeĢme Erkek 0,86 0,77 0,77 0,83 0,78 0,74 0,69 

ÇeĢme Erkek 0,86 0,78 0,80 0,86 0,78 0,75 0,71 

ÇeĢme Erkek 0,85 0,76 0,80 0,86 0,80 0,74 0,58 

ÇeĢme Erkek 0,87 0,75 0,77 0,94 0,77 0,75 0,68 
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Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

ÇeĢme Erkek 0,84 0,76 0,76 0,78 0,81 0,73 0,58 

ÇeĢme Erkek 0,84 0,76 0,77 0,79 0,75 0,74 0,69 

ÇeĢme Erkek 0,84 0,75 0,78 0,86 0,77 0,72 0,63 

ÇeĢme Erkek 0,85 0,74 0,78 0,78 0,77 0,75 0,55 

ÇeĢme Erkek 0,86 0,76 0,78 0,83 0,76 0,73 0,63 

ÇeĢme Erkek 0,83 0,75 0,75 0,84 0,77 0,71 0,60 

ÇeĢme Erkek 0,83 0,76 0,78 0,78 0,77 0,69 0,63 

ÇeĢme Erkek 0,86 0,78 0,80 0,79 0,77 0,77 0,55 

ÇeĢme Erkek 0,83 0,77 0,76 0,93 0,76 0,74 0,71 

ÇeĢme Erkek 0,86 0,77 0,78 0,99 0,72 0,74 0,75 

ÇeĢme Erkek 0,86 0,74 0,79 0,92 0,75 0,73 0,76 

ÇeĢme Erkek 0,85 0,74 0,76 0,87 0,74 0,75 0,71 

ÇeĢme Erkek 0,85 0,76 0,75 0,87 0,86 0,74 0,66 

ÇeĢme Erkek 0,84 0,77 0,77 0,88 0,75 0,74 0,70 

ÇeĢme Erkek 0,85 0,76 0,75 0,98 0,77 0,71 0,73 

Hopa DiĢi 0,85 0,78 0,81 0,82 0,76 0,76 0,65 

Hopa DiĢi 1,04 0,95 0,96 1,12 0,94 0,87 1,03 

Hopa DiĢi 0,87 0,74 0,79 0,92 0,73 0,75 0,56 

Hopa DiĢi 0,84 0,78 0,80 0,93 0,70 0,71 0,74 

Hopa DiĢi 0,85 0,76 0,74 0,86 0,71 0,73 0,70 

Hopa DiĢi 0,84 0,73 0,80 0,99 0,73 0,73 0,86 

Hopa DiĢi 0,84 0,75 0,77 0,93 0,73 0,71 0,78 

Hopa DiĢi 0,86 0,76 0,80 0,89 0,75 0,73 0,75 

Hopa DiĢi 0,84 0,73 0,78 1,03 0,72 0,71 0,75 

Hopa DiĢi 0,87 0,76 0,80 0,95 0,77 0,73 0,82 

Hopa DiĢi 0,86 0,77 0,77 0,90 0,72 0,75 0,66 

Hopa DiĢi 0,86 0,74 0,76 0,95 0,75 0,75 0,70 

Hopa DiĢi 0,84 0,75 0,78 0,95 0,73 0,71 0,73 

Hopa DiĢi 0,86 0,77 0,79 0,92 0,75 0,76 0,74 

Hopa DiĢi 0,86 0,77 0,80 0,98 0,76 0,74 0,63 

Hopa DiĢi 0,87 0,77 0,80 0,82 0,75 0,72 0,65 

Hopa DiĢi 0,87 0,77 0,78 0,84 0,74 0,73 0,74 

Hopa DiĢi 0,85 0,80 0,79 0,89 0,74 0,72 0,76 

Hopa DiĢi 0,86 0,76 0,77 0,83 0,71 0,74 0,58 

Hopa DiĢi 0,83 0,78 0,78 0,92 0,75 0,71 0,86 

Hopa Erkek 0,85 0,77 0,77 0,81 0,78 0,76 0,66 

Hopa Erkek 0,85 0,74 0,80 0,87 0,74 0,74 0,59 

Hopa Erkek 0,85 0,79 0,76 0,96 0,74 0,74 0,73 

Hopa Erkek 0,86 0,78 0,77 0,92 0,74 0,76 0,65 

Hopa Erkek 0,84 0,74 0,79 0,82 0,76 0,72 0,75 

Hopa Erkek 0,87 0,78 0,80 0,89 0,73 0,75 0,74 

Hopa Erkek 0,83 0,76 0,82 0,83 0,74 0,72 0,79 

Hopa Erkek 0,84 0,76 0,79 0,85 0,72 0,71 0,70 

Hopa Erkek 0,83 0,76 0,81 1,00 0,69 0,68 0,75 

Hopa Erkek 0,84 0,77 0,79 0,98 0,75 0,70 0,58 

Hopa Erkek 0,84 0,76 0,81 0,88 0,77 0,73 0,67 

Hopa Erkek 0,85 0,75 0,80 0,91 0,71 0,69 0,72 
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Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Hopa Erkek 0,84 0,77 0,78 0,89 0,74 0,72 0,74 

Hopa Erkek 0,86 0,76 0,76 0,87 0,73 0,74 0,72 

Hopa Erkek 0,86 0,77 0,79 0,88 0,75 0,75 0,66 

Hopa Erkek 0,84 0,79 0,79 0,84 0,73 0,71 0,60 

Hopa Erkek 0,88 0,76 0,81 0,79 0,75 0,75 0,76 

Hopa Erkek 0,82 0,77 0,79 0,80 0,73 0,69 0,72 

Hopa Erkek 0,86 0,75 0,79 0,80 0,74 0,74 0,74 

Hopa Erkek 0,85 0,75 0,79 0,90 0,72 0,72 0,78 

Trabzon DiĢi 0,82 0,73 0,80 0,92 0,69 0,69 0,76 

Trabzon DiĢi 0,84 0,75 0,80 0,85 0,69 0,72 0,67 

Trabzon DiĢi 0,82 0,76 0,81 0,85 0,72 0,68 0,75 

Trabzon DiĢi 0,84 0,78 0,83 0,89 0,70 0,73 0,66 

Trabzon DiĢi 0,85 0,76 0,81 0,86 0,71 0,72 0,76 

Trabzon DiĢi 0,84 0,74 0,83 0,87 0,72 0,71 0,68 

Trabzon DiĢi 0,84 0,74 0,83 0,82 0,70 0,70 0,72 

Trabzon DiĢi 0,85 0,76 0,81 0,82 0,71 0,73 0,58 

Trabzon DiĢi 0,86 0,76 0,82 0,85 0,69 0,72 0,68 

Trabzon DiĢi 0,84 0,74 0,79 0,83 0,71 0,70 0,73 

Trabzon DiĢi 0,83 0,74 0,81 0,81 0,69 0,71 0,61 

Trabzon DiĢi 0,85 0,75 0,80 0,84 0,72 0,71 0,71 

Trabzon DiĢi 0,84 0,76 0,82 0,78 0,70 0,70 0,69 

Trabzon DiĢi 0,85 0,77 0,77 0,91 0,73 0,73 0,57 

Trabzon DiĢi 0,84 0,76 0,83 0,90 0,73 0,73 0,72 

Trabzon DiĢi 0,85 0,75 0,83 0,80 0,69 0,72 0,73 

Trabzon DiĢi 0,84 0,74 0,82 0,90 0,72 0,72 0,76 

Trabzon DiĢi 0,84 0,72 0,79 0,92 0,73 0,71 0,59 

Trabzon DiĢi 0,82 0,73 0,81 0,95 0,70 0,68 0,64 

Trabzon DiĢi 0,84 0,73 0,80 0,92 0,68 0,70 0,77 

Trabzon Erkek 0,85 0,76 0,76 0,91 0,70 0,74 0,72 

Trabzon Erkek 0,84 0,74 0,80 0,83 0,71 0,70 0,65 

Trabzon Erkek 0,82 0,73 0,80 0,90 0,69 0,70 0,67 

Trabzon Erkek 0,82 0,76 0,79 0,94 0,68 0,69 0,76 

Trabzon Erkek 0,83 0,75 0,78 0,96 0,68 0,70 0,60 

Trabzon Erkek 0,84 0,77 0,83 0,90 0,71 0,71 0,58 

Trabzon Erkek 0,83 0,76 0,81 0,88 0,68 0,70 0,62 

Trabzon Erkek 0,85 0,76 0,82 0,87 0,69 0,71 0,63 

Trabzon Erkek 0,83 0,75 0,79 0,84 0,71 0,70 0,75 

Trabzon Erkek 0,83 0,77 0,79 0,90 0,71 0,73 0,80 

Trabzon Erkek 0,82 0,75 0,80 0,85 0,67 0,68 0,74 

Trabzon Erkek 0,84 0,76 0,75 0,90 0,71 0,71 0,76 

Trabzon Erkek 0,84 0,76 0,81 0,91 0,69 0,70 0,69 

Trabzon Erkek 0,82 0,73 0,80 0,96 0,69 0,67 0,68 

Trabzon Erkek 0,84 0,74 0,79 0,98 0,69 0,70 0,63 

Trabzon Erkek 0,84 0,73 0,77 0,85 0,78 0,73 0,71 

Trabzon Erkek 0,83 0,73 0,78 0,90 0,68 0,68 0,79 

Trabzon Erkek 1,02 0,76 0,80 0,80 0,70 0,71 0,75 

Trabzon Erkek 0,84 0,74 0,80 0,89 0,67 0,68 0,60 
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Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Zongundak Erkek 0,85 0,75 0,81 0,86 0,69 0,71 0,74 

Zongundak Erkek 0,85 0,78 0,79 0,88 0,70 0,70 0,74 

Zongundak Erkek 0,85 0,79 0,82 0,90 0,71 0,70 0,73 

Zongundak Erkek 0,85 0,77 0,82 0,87 0,72 0,68 0,68 

Zongundak Erkek 0,84 0,75 0,79 0,83 0,74 0,71 0,66 

Zongundak Erkek 0,83 0,74 0,76 0,81 0,72 0,72 0,75 

Zongundak Erkek 0,85 0,75 0,77 0,85 0,70 0,72 0,57 

Zongundak Erkek 0,87 0,75 0,78 0,93 0,74 0,72 0,78 

Zongundak Erkek 0,86 0,77 0,77 0,84 0,72 0,72 0,65 

Zongundak Erkek 0,83 0,75 0,77 0,82 0,73 0,71 0,56 

Zongundak Erkek 0,83 0,74 0,77 0,88 0,71 0,70 0,74 

Zongundak Erkek 0,84 0,77 0,80 0,82 0,71 0,75 0,56 

Zongundak Erkek 0,85 0,77 0,79 0,81 0,72 0,73 0,73 

Zongundak Erkek 0,86 0,77 0,83 0,83 0,75 0,72 0,76 

Zongundak Erkek 0,86 0,77 0,79 0,93 0,72 0,73 0,76 

Zongundak Erkek 0,87 0,80 0,82 0,84 0,70 0,73 0,79 

Zongundak Erkek 0,83 0,75 0,78 0,84 0,74 0,72 0,66 

Zongundak Erkek 0,85 0,81 0,78 0,85 0,74 0,71 0,83 

Zongundak Erkek 0,85 0,76 0,78 0,87 0,73 0,72 0,76 

Zongundak Erkek 0,85 0,79 0,79 0,83 0,73 0,71 0,87 

Zonguldak DiĢi 0,83 0,80 0,79 0,80 0,75 0,72 0,70 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,79 0,78 0,84 0,74 0,73 0,75 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,77 0,81 0,90 0,72 0,69 0,70 

Zonguldak DiĢi 0,82 0,73 0,80 0,84 0,72 0,67 0,57 

Zonguldak DiĢi 0,85 0,75 0,80 0,89 0,71 0,69 0,75 

Zonguldak DiĢi 0,86 0,77 0,78 0,82 0,74 0,71 0,62 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,77 0,81 0,88 0,72 0,69 0,58 

Zonguldak DiĢi 0,85 0,79 0,81 0,85 0,76 0,71 0,67 

Zonguldak DiĢi 0,86 0,77 0,77 0,80 0,73 0,71 0,75 

Zonguldak DiĢi 0,83 0,75 0,78 0,87 0,73 0,71 0,59 

Zonguldak DiĢi 0,88 0,80 0,80 0,90 0,74 0,74 0,73 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,78 0,77 0,84 0,72 0,71 0,74 

Zonguldak DiĢi 0,82 0,78 0,74 0,87 0,75 0,73 0,67 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,76 0,79 0,89 0,72 0,71 0,78 

Zonguldak DiĢi 0,83 0,77 0,79 0,80 0,73 0,70 0,64 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,79 0,79 0,80 0,75 0,74 0,72 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,77 0,77 0,97 0,73 0,71 0,68 

Zonguldak DiĢi 0,84 0,77 0,81 0,85 0,73 0,71 0,57 

Zonguldak DiĢi 0,85 0,75 0,78 0,80 0,72 0,72 0,72 

Zonguldak DiĢi 0,82 0,77 0,79 0,86 0,74 0,70 0,75 

Bodrum Erkek 0,86 0,78 0,80 0,74 0,73 0,74 0,65 

Bodrum Erkek 0,83 0,74 0,75 0,83 0,72 0,70 0,77 

Bodrum Erkek 0,85 0,80 0,79 0,76 0,72 0,74 0,54 

Bodrum Erkek 0,86 0,76 0,80 0,89 0,68 0,72 0,77 

Bodrum Erkek 0,84 0,78 0,75 0,91 0,75 0,73 0,71 

Bodrum Erkek 0,86 0,76 0,81 0,79 0,72 0,73 0,56 

Bodrum Erkek 0,87 0,77 0,79 0,74 0,75 0,73 0,67 
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Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Bodrum Erkek 0,85 0,76 0,79 0,75 0,76 0,73 0,58 

Bodrum Erkek 0,88 0,75 0,79 0,84 0,73 0,77 0,54 

Bodrum Erkek 0,87 0,77 0,82 0,85 0,72 0,72 0,71 

Bodrum Erkek 0,87 0,77 0,79 0,82 0,76 0,76 0,64 

Bodrum Erkek 0,86 0,79 0,79 0,85 0,75 0,72 0,69 

Bodrum Erkek 0,87 0,73 0,78 0,81 0,73 0,73 0,75 

Bodrum Erkek 0,85 0,74 0,77 0,87 0,69 0,74 0,59 

Bodrum Erkek 0,84 0,76 0,78 0,91 0,69 0,73 0,66 

Bodrum Erkek 0,84 0,79 0,78 0,95 0,75 0,72 0,74 

Bodrum Erkek 0,86 0,75 0,75 0,96 0,70 0,70 0,74 

Bodrum Erkek 0,85 0,75 0,77 0,81 0,70 0,72 0,66 

Bodrum Erkek 0,85 0,72 0,75 0,88 0,69 0,72 0,72 

Bodrum Erkek 0,87 0,77 0,77 0,92 0,73 0,75 0,67 

Bodrum DiĢi 0,83 0,78 0,81 0,81 0,76 0,72 0,63 

Bodrum DiĢi 0,87 0,79 0,81 0,73 0,72 0,76 0,64 

Bodrum DiĢi 0,86 0,75 0,78 0,80 0,74 0,75 0,71 

Bodrum DiĢi 0,87 0,76 0,77 0,88 0,77 0,74 0,70 

Bodrum DiĢi 0,84 0,76 0,79 0,76 0,75 0,73 0,72 

Bodrum DiĢi 0,86 0,80 0,82 0,85 0,74 0,73 0,48 

Bodrum DiĢi 0,85 0,75 0,75 0,81 0,73 0,73 0,62 

Bodrum DiĢi 0,87 0,75 0,79 0,82 0,79 0,71 0,63 

Bodrum DiĢi 0,85 0,77 0,81 0,78 0,74 0,73 0,63 

Bodrum DiĢi 0,84 0,79 0,77 0,84 0,72 0,74 0,59 

Bodrum DiĢi 0,86 0,76 0,77 0,76 0,76 0,74 0,74 

Bodrum DiĢi 0,85 0,77 0,77 0,83 0,75 0,73 0,74 

Bodrum DiĢi 0,86 0,74 0,77 0,82 0,71 0,75 0,74 

Bodrum DiĢi 0,86 0,76 0,77 0,81 0,74 0,75 0,72 

Bodrum DiĢi 0,84 0,78 0,77 0,83 0,76 0,75 0,57 

Bodrum DiĢi 0,85 0,75 0,77 0,84 0,70 0,73 0,64 

Bodrum DiĢi 0,87 0,74 0,77 0,87 0,71 0,72 0,67 

Bodrum DiĢi 0,86 0,77 0,78 0,89 0,75 0,74 0,65 

Bodrum DiĢi 0,86 0,75 0,78 0,79 0,70 0,72 0,58 

Bodrum DiĢi 0,87 0,77 0,80 0,85 0,69 0,74 0,55 

Ordu Erkek 0,87 0,77 0,78 0,89 0,73 0,75 0,61 

Ordu Erkek 0,85 0,74 0,79 0,88 0,74 0,71 0,67 

Ordu Erkek 0,88 0,78 0,82 0,90 0,72 0,75 0,69 

Ordu Erkek 0,86 0,77 0,79 0,91 0,73 0,75 0,67 

Ordu Erkek 0,87 0,78 0,79 0,82 0,70 0,73 0,60 

Ordu Erkek 0,86 0,78 0,82 0,88 0,76 0,69 0,57 

Ordu Erkek 0,83 0,77 0,78 0,88 0,75 0,76 0,66 

Ordu Erkek 0,82 0,72 0,78 0,89 0,71 0,70 0,61 

Ordu Erkek 0,86 0,75 0,81 0,85 0,69 0,70 0,60 

Ordu Erkek 0,85 0,74 0,79 0,86 0,72 0,72 0,68 

Ordu Erkek 0,86 0,75 0,83 0,94 0,78 0,77 0,75 

Ordu Erkek 0,85 0,73 0,80 0,89 0,71 0,70 0,89 

Ordu Erkek 0,83 0,74 0,78 0,83 0,73 0,72 0,55 

Ordu Erkek 0,88 0,77 0,79 0,87 0,73 0,75 0,57 
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Populasyon Yükseklik GeniĢlik Ligament AKĠU PAKĠakipkam PAKĠĠVKAM YDĠĠVKAM 

Ordu Erkek 0,86 0,75 0,84 0,88 0,70 0,69 0,80 

Ordu Erkek 0,82 0,75 0,80 0,80 0,77 0,70 0,66 

Ordu Erkek 0,86 0,78 0,80 0,86 0,75 0,75 0,71 

Ordu Erkek 0,84 0,77 0,79 0,86 0,74 0,74 0,68 

Ordu Erkek 0,84 0,80 0,79 0,87 0,76 0,75 0,61 

Ordu Erkek 0,84 0,81 0,79 0,85 0,74 0,75 0,60 

Ordu DiĢi 0,85 0,78 0,82 0,90 0,74 0,75 0,71 

Ordu DiĢi 0,85 0,75 0,82 0,88 0,75 0,74 0,76 

Ordu DiĢi 0,86 0,75 0,84 0,91 0,75 0,73 0,78 

Ordu DiĢi 0,85 0,75 0,81 0,88 0,76 0,71 0,73 

Ordu DiĢi 0,83 0,74 0,83 0,87 0,71 0,72 0,86 

Ordu DiĢi 0,85 0,75 0,82 0,88 0,71 0,74 0,77 

Ordu DiĢi 0,84 0,75 0,72 0,86 0,74 0,75 0,49 

Ordu DiĢi 0,86 0,74 0,78 0,88 0,77 0,75 0,78 

Ordu DiĢi 0,85 0,74 0,71 0,85 0,75 0,77 0,68 

Ordu DiĢi 0,83 0,76 0,80 0,85 0,72 0,69 0,68 

Ordu DiĢi 0,85 0,75 0,82 0,87 0,72 0,72 0,78 

Ordu DiĢi 0,84 0,74 0,79 0,90 0,71 0,72 0,83 

Ordu DiĢi 1,07 0,80 0,79 0,91 0,73 0,75 0,79 

Ordu DiĢi 0,87 0,75 0,79 0,92 0,72 0,75 0,76 

Ordu DiĢi 0,88 0,77 0,79 0,92 0,71 0,73 0,79 

Ordu DiĢi 0,85 0,76 0,79 0,90 0,74 0,76 0,76 

Ordu DiĢi 0,86 0,76 0,80 0,84 0,72 0,72 0,76 

Ordu DiĢi 0,86 0,73 0,78 0,86 0,71 0,72 0,76 

Ordu DiĢi 0,85 0,73 0,78 0,91 0,72 0,72 0,78 

Ordu DiĢi 0,82 0,73 0,78 0,84 0,70 0,70 0,72 
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hazırlık programına devam etti. 2005 yılında yüksek lisans eğitimini tamamlayarak aynı yıl 

doktora eğitimine baĢladı. 2002 yılında Karadeniz Teknik Üniversitesi, Fen Bilimleri 

Enstitüsü tarafından araĢtırma görevlisi olarak atandı. Halen Karadeniz Teknik 

Üniversitesi, Fen Bilimleri Enstitüsü‟nde araĢtırma görevlisi olarak görevine devam 

etmektedir. Evli ve bir çocuk sahibidir. 
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