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ONSOZ
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BEYAZ KUM MIDYESI (Chamelea gallina, Linnaeus, 1758) POPULASYONLARININ
GENETIK YAPISININ BELIRLENMESI
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Beyaz kum midyesi, Chamelea gallina, ekonomik degere sahip Veneridae familyasina
mensup c¢ift kabuklu bir yumusakea tiiriidiir. Bu ¢alismada 13 farkli kiyisal bolgeden
orneklenen Chamelea gallina populasyonlarinin genetik yapist iki mtDNA belirteg (16S
rRNA ve COI) ve 14 mikrosatelit belirte¢ kullanilarak incelenmistir. 16S rRNA bdolgesinde
sekiz haplotip, COI gen bdlgesinde ise ondort haplotip belirlenmistir. Biitiin olarak
distintildiigiinde orta seviyede haplotip ¢esitliligi (16S rRNA: 0,6028; COI: 0,6410) ve
diisiik seviyede niikleotit ¢esitliligi (16S rRNA: 00405; COI: 0,00405) belirlenmistir.
Mikrosatelit veri analizi sonucunda 14 lokusun yedisinin yiiksek oranda null allel
varligindan dolay1 Hardy-Weinberg dengesinden saptigi belirlenmistir. Populasyon giftleri
arasindaki genetik farklilik degerleri (Fst), Chamelea gallina populasyonlari arasinda gen
akisinin oldugunu gostermistir. Mekansal varyasyon analizleri sonucunda populasyonlarin
mekansal homojenite gosterdigi ve cografik mesafe ile genetik mesafe arasinda anlaml bir

iliski olmadig1 belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Chamelea gallina, mikrosatelit, populasyon genetigi, mtDNA, COl,
16S rRNA
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PhD. Thesis

SUMMARY

DETERMINATION OF GENETIC STRUCTURE OF
STRIPED VENUS CLAM (Chamelea gallina, Linnaeus, 1758) POPULATIONS

Rafet Cagr1 OZTURK

Karadeniz Technical University
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2018, 75 Pages, 6 Pages Appendix

Striped venus clam, Chamelea gallina, is economically valuable bivalve mollusk
species belonging to family Veneridae. In this study, two mtDNA markers (16S rRNA and
COIl) and 14 microsatellite markers were used to investigate the genetic structure of
Chamelea gallina populations from 13 different coastal localities. Based on 16S rRNA
fragment analysis, eight haplotypes were identified meanwhile 14 haplotypes were identified
from COI fragment. In the overall, moderate haplotype diversity (16S rRNA: 0,6028; COI:
0,6410) and low nucleotide diversity (16S rRNA: 00405; COIl: 0,00405) were detected.
Based on microsatellite data analysis, seven out of 14 loci were deviated from Hardy-
Weinberg equilibrium due to the presence of high frequencies of null-alleles. Pair-wise
genetic differentiation values (Fst) revealed extant gene flow among Chamelea gallina
populations. Spatial variation analysis revealed spatially broad and persistent genetic

homogeneity of the species and a lack of genetic structuring.

Key Words: Chamelea gallina, microsatellite, population genetic, mtDNA, COl,
16S rRNA
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1. GENEL BIiLGILER
1.1. Giris

Son 30 yilda ticari olarak isletilen balik stoklarinda %83’liik bir diisiis gézlenmistir
(Hutching ve Reynolds, 2004). Sucul ortamda av miktarini1 tam olarak belirlemek ¢ok zor
oldugundan stoklar yaygin olarak birim ¢abadaki av miktar1 ile belirlenmektedir. Ekonomik
degere sahip biitiin sucul canlilarin birim ¢abadaki av miktarinda goézlenen diisiis,
stirdiiriilebilir balik¢iligin gidisatinin iyi olmadigini gdstermektedir. Birlesmis Milletler,
Gida ve Tarim Orgiitii (FAO) verilerine gore yilda ortalama 93 milyon ton su iiriinii
avlanmaktadir. 2014 yilinda ilk defa su iiriinleri yetistiriciliginde {iretilen iriin miktari
avlanan su tirtinleri miktarin1 gegmistir (FAO, 2016).

Cift kabuklu yumusakgalar tiir ¢esitliligi yiiksek olan bir canli gurubudur. Birgok tiirii
diinya genelinde avlanilmakta ve yetistirilmektedir. Diinya genelinde ¢ift kabuklu
yumusakea yetistiriciligi ve avciligr gegtigimiz son 60 yilda artmis ve 1950’11 yillarda 0,9
milyon ton olan toplam iiretim, 2000°1i yillarda 14 milyon tona ulasmistir (Espineira vd.,
2009).

Stok yonetimi g¢aligmalarinin en 6nemli amaci, ekonomik degeri olan tiirlerin
stirdiirtilebilir sekilde avciligini saglamak iken, dogal kaynaklar1 koruma ile ilgili yapilan
caligmalarmn birincil onceligi tiirlerin devamini saglamaktir (Kahilainen vd., 2014). Stok,
belirli bir tiiriin birbiriyle iliskili bireylerinin olusturdugu ve diger populasyonlardan genetik
olarak farkli olan panmiktik populasyonlar olarak tanimlanmaktadir (Shaklee vd., 1999).
Populasyon igi genetik ¢esitlilik populasyonunun uzun siire var olabilmesi i¢in elzemdir.
Populasyon igerisindeki mevcut olan genetik ¢esitlilik sayesinde bazi bireyler, degisen ortam
sartlarina uygun allellere sahip olmaktadir. Bu bireylerin ayn1 allelleri yavrulara aktararak
hayatta kalma olasiliklar1 diger bireyler ile karsilastirildiginda ¢cok daha ytiksektir ve basarili
olmalar1 durumunda populasyon daha fazla nesil ile var olmaya devam edecektir (Mace ve
Purvis, 2008). Asir1 av baskisina maruz kalan ya da farkli sebeplerden 6tiirli azalan ve izole
olan populasyonlar igin genetik daralma ve soydas bireylerin ciftlesmesi (inbreeding)
kaciilmazdir. Soydas bireylerin ¢iftlesmesi sonucu iiretkenligin, hayatta kalma oraninin ve
genetik ¢esitliligin azalmasi, populasyonu olusturan bireylerin degisen g¢evre sartlarina

adapte olmasini zorlastirmaktadir (Keller ve Waller, 2002; Barett ve Schluter, 2008; Abdul-



Muneer, 2014). Populasyonunun asir1 birey kaybi (genetik kayiplar) ile birlikte tiir ayni
zamanda belirli bir habitata uyum saglamis bireylerini de kaybetmis olur. Bundan dolay1 her
tiirlin stoklarina 6zgii koruma ve balikgilik yonetimi stratejileri gelistirilmelidir. Canhi
populasyonlarinin ekonomik ve ekolojik 6nemlerinden dolay: siirekliliklerinin saglanmasi
icin, populasyon i¢i genetik ¢esitliligin korunmasi dnceliklerimiz arasinda olmalidir.

Son yillarda denizlerimizde i¢ tiiketimde tercih edilmeyen bazi sucul tiirler dis
pazarlarda iyi alic1 buldugundan, islenerek veya canli olarak ihrag edilmeye baslanmistir. Bu
tirlerden bir tanesi de beyaz kum midyesi olarak bilinen Chamelea gallina’dir (Linnaeus,
1758). Ulkemiz karasularinda bol miktarda bulunan ve ihracati ile iilkemiz ekonomisine
katki saglayan beyaz kum midyesi populasyonlarinin genetik yapisi ile ilgili herhangi bir
caligmaya rastlanmamistir. Tiiriin genetik ¢esitliliginin ortaya konulmasi populasyon igi ve
populasyonlar arast iliskilerin derecelerinin belirlenmesi, tiiriin korunmasi ve siirdiiriilebilir

avciligin saglanmasi agisindan 6nem arz etmektedir.

1.2. Chamelea gallina’nin Dagilimi ve Yasam Alam

Beyaz kum midyesi, Chamelea gallina (Linnaeus, 1758) infralitoral ve sirkalitoral
bolgelerin, kumlu ve ¢gamurlu olan zeminlerinde yasayan infaunal (zemin i¢inde yasayan
bentik organizma), suyu filtre ederek beslenen bir Venerid tiiriidiir (Veneridae familyasina
mensup tiirlere verilen genel isim). Cok genis bir yayilim alanina sahip olan beyaz kum
midyesi, Akdeniz Havzasi’nda &zellikle Adriyatik Denizi, Fransa, Ispanya, Misir ve Fas
Kiyilarinda, Kanarya Adasi’ni ¢evreleyen s1g sularda, Karadeniz’in hemen hemen biitiin kiy1
kesiminde dagilim gostermektedir. Kuzey Denizi’nin Norveg, Almanya, Hollanda ve
Ingiltere kiyilarinda, Atlantik Okyanusu’nun ise Ispanya ve Portekiz kiyilarinda dagilim
gosteren ve gliniimiize kadar C. gallina olarak bilinen tiir ise esasen Chamelea striatula (da
Costa, 1778)’dir. Cebelitarik Bogazi’nin Atlantik Okyanusu ve Akdeniz kiyilarinda her iki
tiire de rastlamak miimkiindiir (Sekil 1).

Ulkemizi cevreleyen biitiin denizlerin s1§ derinliklerindeki kumlu zeminlerde C.
gallina’ya rastlamak miimkiindiir. Fakat en genis populasyonlarina Karadeniz ve Marmara
Denizi g¢evresinde rastlanmakta, ticari aveiligi ise 6zellikle Bati Karadeniz Bolgesi’nde

yapilmaktadir (Sekil 1).



Sekil 1. Chamelea gallina (Bordo) ve C. striatula’nin (Kirmizi) dagilim alani

1.3. Hayat Dongiisii

Gonokoristik (ayr1 eseyli) bir canli olan beyaz kum midyesi gonadlari {izerinde
yiriitiilen mikroskobik ve histolojik caligmalar sayesinde tiirlin iireme dongiisii
belirlenmistir (Poggiani vd., 1973). Cinsi olgunluga ulagsma boyu ve yasi su sicakligi ile
iliskili olup ortalama 20-25 mm boyunda cinsi olgunluga ulastigi bilinmesine ragmen
(Froglia, 1989a), 10-15 mm boylari arasinda cinsi olgunluga ulasan bireylere de rastlamak
miimkiindiir (Corni vd., 1980; Cordisco vd., 2005). Populasyon c¢alismalarinda 6rneklenen
bireylerin cinsiyet oranlari (erkek: disi) birbirine yakin ¢ikmaktadir (Valli ve Zecchini
Pinesichi 1982; Froglia 1989a). Fekondite (yumurta verimi) midyenin biiyiikligi ile
iliskilidir. 30 mm’lik bir midye 20 mm’lik bir midyenin yaklasik 4,5 kat1 daha fazla yumurta
verebilmektedir.

Ureme dénemi yasadigi bolgenin sicakligina gore farklilik gostermektedir. Ureme
dénemi nispeten uzun olup, disi bireyler Nisan ve Ekim aylar1 arasinda yumurtlamaktadir.
Akdeniz ve Adriyatik Denizi’nde yaz ve sonbahar aylarinda planktonik beyaz kum
midyelerine rastlanmaktadir (Carlucci vd., 2015). Karadeniz’de ise beyaz kum midyeleri su
sicakliginin 20°C’ye ulastigt Haziran-Temmuz aylar1 arasinda liremeye baglamaktadir

(Erkan, 2009). Olgun bireylerin su kolonuna biraktiklar1 yumurta ve spermlerin dalgalar ve



su hareketleri sonucu birbirleriyle rastgele karsilasmasi ile dollenme gergeklesir.
Yumurtadan ¢ikan larvalar planktonik bir evre gecirir. Bu evrede akintilar ile genis bir
cografyaya dagilirlar ve bunun sonucunda yiiksek oranda homogenetik populasyonlarin
olusmas1 beklenmektedir. Fakat yapilan filocografya ve populasyon genetigi ¢calismalari ile
planktonik larval evre geciren tiirlerin populasyonlari arasinda genetik kirtlmalar
olusabildigi ortaya koyulmustur.

Populasyonlar arasinda olusan bu genetik kirilmalarin; deniz seviyelerinde meydana
gelen degisimler, bogazlar gibi dogal bariyerlerin varolusu ve okyanus akinti rejimlerinden
kaynaklandigi ileri siiriilmektedir (Cordeo vd., 2014). Genetik kirilmalari olusturan bir diger
etmen ise su sicakligidir. Embriyo ve larva asamalarindaki sicaklik degisimine karsi tolerans
yelpazesi yetiskinlik donemine nazaran ¢ok daha dardir (Ziadi vd., 2015). Dolayis ile
sicaklik kiiresel bazda tiirlerin dagilimlarini sinirlayabilmektedir. Planktonik C. gallina
larvalart ¢ogu midye tiirlinde oldugu gibi 20-30 giin i¢inde metamorfoz gegirir ve
yerlesmeye baslar (Froglia, 1989b). Cogu midyenin aksine beyaz kum midyeleri kendilerini
belirli bir substrata baglamazlar, kumluk ve ¢camurlu zeminlerde aktif olarak yatay ve dikey
hareket edebilirler. Yatay hareket dikey harekete gore nispeten sinirhidir.

Chamelea gallina maksimum 50 mm boya ulagsmakta (Arneri vd., 1995) ve 6 yildan
fazla yasayabilmektedir. Biiyiime hizi yagsaminin ilk yilinda daha hizlidir ve ticari olarak en
cok ragbet goren boy olan 25 mm’ye ortalama 2 yilda ulagir. Bliylime hiz1 ¢evresel sartlara
ve populasyonun yogunluguna bagl olarak degiskenlik gostermektedir. Suyu filtre ederek
beslenen bu canlilarin biiylime hiz1 6zellikle ortamdaki fitoplankton bolluguna baglhidir.
Froglia (1989b), 10°C’nin altinda biiyiimenin smirlandigin1 bildirmistir. Adriyatik
Denizi’'nde su sicakliginda mevsimsel dalgalanmalar olmakta, kisin 7-8°C’ye diisen su
sicakliklarinda biiylimenin durdugu, bahar ve yaz aylarinda su sicakliginin 24-25°C’lere
yiikselmesine paralel olarak fitoplankton miktarinin artmasiyla biiylimenin devam ettigi
ifade edilmektedir. 28°C iizeri sicakliklarda ise solunum igin harcanan enerjinin artmasi
sonucu biiyiimenin yavasladigi bildirilmistir (Ramon vd., 1992).

Biiylime hizini etkileyen bir diger faktor ise av baskisidir. Karadeniz’de beyaz kum
midyesi avciligiin hidrolik direg ile yapildigi bolgelerdeki bireylerin biiytime hizlarmin,
avcilik yapilmayan bolgelerdeki bireylere gore daha yavas oldugu bildirilmistir (Dalgi¢ vd.,
2010).



1.4. Morfoloji

Beyaz kum midyelerinin kabuklar1 genellikle grimsi veya acik kahverengimsi
renktedir (Sekil 2). Kabuklarinin iizerinde beyazdan menekseye kadar degisen 1sinsal bantlar
ve ¢ok sayida spiral ¢izgiler bulunur. Kabuklarinin i¢ kisminda, mor, sarimsi beyaz ve beyaz
renkler goriiliir. Kabuk i¢ ylizeyinin bazi1 bdliimlerinde menekse renginde lekeler gérmek
miimkiindiir. Kabuklar1 liggenimsi ve oval bir yapidadir (Artiiz, 1994). Kabuklarin kenar
kisimlart ise ince ve keskindir. Yetiskinlerin ortalama boyu 25-35 mm araliginda olup, 50
mm’ye kadar biiyiiyebilen bireylerin varligi tespit edilmistir. Ortalama dmiirleri 6-8 y1l olup,
12’yila kadar yasayabilmektedirler (Colakoglu ve Tokag¢, 2010; Dalgig, 2006). Kabuk
mentesesinde ii¢ kardinal dis bulunur. Bu kardinal disler ayn1 zamanda Veneridae
familyasina mensup bireylerin karakteristik 6zelligidir (Mikkelsen vd., 2006). Birkag istisna
disinda ayni cinse veya alt aileye mensup diger tiirler ile benzer mikro kabuk yapilarina
sahiptirler. Diger bircok kabuk 6zelligi tiir i¢i ve tiirler arasinda farklilik gostermektedir
(Mikkelsen vd., 2006). Kabuk biometrisinde gozlenen farkliliklarin temel nedeni ise
gevresel faktorlerdir (Fuiman vd., 1999; Watson vd., 2012). Farkli habitatlara adapte olmus
olsalar da yumusak dokular1 morfolojik olarak birbirleri ile kiyaslandiginda farkliligin ¢ok
az oldugu goriilmektedir (Canapa vd., 2003). Beyaz kum midyelerinin kabuklari CaCO3’dan
olugmaktadir. Tiir i¢i kabuk morfolojisi zemin topogrofisine, sedimentin 6zelligine, suyun

pH ve sicakligina gore degisiklik gosterebilmektedir (Gizzi vd., 2016).

Sekil 2. Chamelea gallina kabugunun dis gériintimii



1.5. Avcilik

Beyaz kum midyesinin diinya geneli tiretim miktarlar1 diger su iirlinlerine nazaran az
olmasina ragmen, Italya, Ispanya ve Portekiz basta olmak iizere Avrupa iilkelerinde ragbet
goren, ekonomik degeri yiiksek bir deniz tirlintidiir. 2001-2015 yillar1 arasinda Avrupa’da
toplam 393.000 ton civar1 beyaz kum midyesi avlanmistir. Aveiligi en ¢ok Italya, Ispanya
ve Portekiz tarafindan yapilmaktadir. Italya’nin 1980°1i yillarin baslarinda yillik 100.000 ton
olan beyaz kum midyesi avciligi (Froglia, 1989), artan av baskisi ile git gide azalmistir. Son
verilere gore yillik yaklagik 14.000 ton kum midyesi avlanmakta ve toplam degeri 32 milyon
Euro olarak belirtilmektedir (Scarcella ve Cabanelas, 2016). Avrupa’da en yogun beyaz kum
midyesi avciligi Adriyatik Denizi’nde yapilmaktadir. Avrupa iilkelerinde beyaz kum
midyesi i¢in yasal av boyu minimum 25 mm’dir. (Gizzi vd., 2016).

Ulkemizde halk arasinda ‘cik cik’’ olarak adlandirilan beyaz kum midyesi avciligmin
en yogun yapildigi bolge Bati Karadeniz Bolgesi’dir. 4/1 Numarali Ticari Amagli Su
Uriinlerini Diizenleyen Teblig’e gore (Teblig No: 2016/35) Marmara Denizi, Bogazlar ve
Ordu-Gircistan sinir1 arasinda kalan karasularimizda ve 0-5 metre derinlikleri arasinda
avciligl yasaktir.

Beyaz kum midyesi stoklarinin yonetiminde, iki yil avcilik yapilan sahanin aveiliga
kapatilip, farkli bir sahanin avciliga agilmasi seklinde bir uygulama mevcuttur. Minimum
avlanabilir boy ise 17 mm olarak belirlenmistir. Avciligi genel olarak hidrolik direg ile
yapilmaktadir. Beyaz kum midyeleri 17 mm boya yaklasik 1 senede, en ¢ok ragbet goren
boy olan 25 mm’ye ise yaklasik 2 senede ulasmaktadir. Ulkemizde iiretilen iiriiniin
neredeyse tamamu Italya, Ispanya ve Portekiz basta olmak iizere Avrupa iilkelerine, taze,
dondurulmus veya islenmis olarak ihrag edilmektedir.

2010 y1linda tilkemizdeki beyaz kum midyesi avciligi 26.931 ton ile diinya beyaz kum
midyesi avciliginda Italya’dan sonra ikinci sirada yer alirken, 2013 yilinda avlanan 28.000
ton ile en fazla liretim yapan tilke olmustur. Ayrica bu tiiriin avciligi iilkemiz kabuklu deniz
canlilari {iretiminin yaklasik %64’{inii olusturmaktadir (TUIK, 2013). FAO verilerine gore
2004-2013 yillar arasinda diinya genelinde yillik ortalama 60.000 ton beyaz kum midyesi
avlanmustir. Aveilign ise en fazla Tiirkiye (33.000 ton) ve Italya (22.000 ton) tarafindan

yapilmustir.



1.6. Taksonomik Durum

Beyaz Kum Midyesi (Chamelea gallina) Veneridae familyasina mensup ¢ift kabuklu
(Bivalvia) bir yumusak¢adir (Mollusca). Veneridae, okyanus ve denizlerin kiyisal
bolgelerinde dagilim gosteren, yaklasik 170 cinse ait 800’den fazla tiir ile temsil edilen ¢ift
kabuklu yumusakgalarin en zengin familyalarindan bir tanesidir. Veneridler birgok farkli
habitata uyum saglamis kozmopolit canlilardir (Mikkelsen, 2006). Genel olarak iliman ve
tropik denizlerin s1g, kumlu ve/veya ¢amurlu kiy1 kesimlerinde dagilim gosterseler de
resiflerde, lagiinlerde, mangrov ormanlarinda, aci sularda ve derin denizlerde yasayan tiirleri
de mevcuttur (Kondo, 1998). Kabuk boylar1 genel olarak 4 ile 100 mm arasinda
degismektedir. Bu familyaya mensup baz tiirler yiiksek ticari degere sahiptir.

Tarihsel siirece bakildiginda Venerid tiirlerinin siniflandirilmasindaki karisiklik dikkat
cekmektedir. Zaman igerisinde bir¢cok familya-grup taksonu eklenmis ve cesitli
smiflandirma semalarinda kullanilmistir. Cift kabuklular {izerine yapilan modern filogenetik
calismalar morfolojik 6zelliklerin sistematik siiflandirmada yetersiz kaldigin1 gostermis,
bunun neticesinde bir¢ok taksonomik degisiklik ve diizenleme yapilmistir (Graf, 2000;
Lydeard vd., 2000). Ornegin Venus (Linnaeus, 1758) cinsi igerisinde gecmiste 34 tiir
tanimlanmisken, yapilan revizyon g¢alismalari ile beyaz kum midyesinin de dahil oldugu
sadece 24 Venus cinsine ait tiir Modern Veneridae (Dodge, 1952) familyanin i¢ine dahil
edilmistir (Palmer vd., 2004). Carl Linnaeus Venus cinsinin ¢ok kapsamli oldugunu
diistinerek bazi tiirleri ayirip, kitabinin sonraki baskisinda buna yer vermek istemisse de, bu
kitap hi¢ yazilmamistir. Keen (1969), giiniimiizde de kullanilan en genis kapsamli
siniflandirmayr yapmis, 12 alt familya ile Veneridae’yi Veneroidea iistfamilyas: altinda
tanimlamustir. “Treatise on invertabrate paleontology” kitabinda yer verdigi bu ¢caligmada 12
venerid alt tlirlinii morfolojik 6zelliklerini dikkate alarak siniflandirmistir. Glintimiizde kabul
goren en genis siniflandirma olmustur. Baz1 alternatif altfamilya diizenlemeleri de birkag
giniimiiz bilim adami tarafindan gerceklestirilmis fakat pek fazla kabul gérmemistir
(Hikida, 1996; Shimamoto, 1996). Farkli ¢ift kabuklu taksonlarinda yapilan modern
filogenetik ¢alismalar, morfolojik 6zelliklerin her zaman genis kabul géren siniflandirmalari
desteklemedigini gozler 6niine sermistir (Graf, 2000; Lydeard vd., 2000).

Veneridae familyast mensubu tiirler, morfolojik farkliliklarin  canlilarin
simiflandirilmasinda yetersiz kaldigmin en giizel gostergelerinden bir tanesidir. Tiirler

arasinda belirgin bir morfolojik farkliligin olmadigi durumlar i¢in Onerilebilecek en iyi



¢oziim molekiiler analizlerdir. Harte (1998), morfolojik farkliliklara goére venerid
altfamilyalarin1 desenliler (Chioninae, Gemminae, Samarangiinae, Veneriae) ve silik
desenliler (Clementiinae, Dosiniinae, Metetricinae, Pitarinae, Sunettinae) olmak tizere ikiye
ayirmistir. Desenliler grubunda bulunanlarda belirgin yiizey desenleri, tirtikli kabuk
kenarlari, hafifce belirgin ya da belirgin olmayan anterior disler gibi ortak &zellikler
oldugunu savunurken zayif desenlilerde ise silik yilizey desenleri, piiriizsiiz kabuk kenarlari
ve belirgin anterior lateral dis gibi ortak 6zelliklerin bulundugunu belirtmistir. Yapilan bu
catallanma icin gosterilebilecek birgok istisnai durum s6z konusudur. Oregin Gemminae
alt familyasina mensup canlilarinin kabuklari piirtizsiiz, Sunnettinae’lerin kabuk kenarlari
tirtikli, Dosiniinae ve Clementiinae’lerin ise hafifi belirgin ya da belirgin olmayan lateral
digleri vardir. Cyclininae, Gouldiinae ve Tapetinae alt familyalar1 ise Harte (1998),
tarafindan kategorize edilen 6zelliklerin bir karisimini sergilemekte ve ortaya atilan iki gruba
da uymamaktadir. Belki bahsedilen 6zellikler, bu canlilarin dogal avcilarina karsi kazanilan
bir ekofenotipik adaptasyondur ve bu sayede bu denli farkli 6zellikler ortaya ¢ikmaktadir.
Iyi gelismis bir yalial boslukla sedimentin daha derin kisimlarina inilebilir, kabarik kabuk
yiizey desenleri ile daha sabit kalinabilir ve tirtikli kabuk kenarlar ile ¢ift kabuk ¢ok daha
iyi kapanabilir. Morfolojik ¢akismalar veneridlerin filogenetik yapisinin ortaya
cikarilmasinin  6nlindeki en Onemli engellerden biridir. Belirgin bir morfolojik
sinapomorfinin olmadig1 durumlar igin tek ¢oziim molekiiler analizlerdir (Garcia-Souto vd.,
2017).

Beyaz kum midyesi ilk olarak Akdeniz’de tanimlanip Venus gallina olarak
isimlendirilmis, fakat daha sonra Chamelea gallina (Linnaeus, 1758) olarak degistirilmistir.
C. gallina (Linnaeus, 1758) ve C. striatula (da Costa, 1778) Chamelea cinsine (Morch,
1853) dahil olan yegane tiirlerdir. Bu taksonlarin yiiksek ekonomik deger ve ticaret hacmine
sahip olmalarina ragmen taksonomik durumlari uzun yillar tartigma konusu olmustur.
Taksonomik kargasanin baglica nedeni kismen farkli kabuk ve sifon karakterlerinin tiir
tayininde kullanilmaya calisilmasidir. Chamelea striatula, sivri ve kabarik kabuk yapist ve
uzun sifon karakteri ile C. gallina’dan ayirt edilmektedir (Backeljau vd., 1994). Ayrica C.
striatula yalnizca Atlantik Okyanusu’nda dagilim gostermektedir (Rufino vd., 2006). Kabuk
ve sifon morfolojisine dayanilarak, C. striatula ve C. gallina tek bir polimotfik tiiriin,
cografik olarak izole edilmis ikKi alttiirii veya iki farkli tiiriin tiyeleri olarak diistinilmdistiir.
Geometrik yontemler (Rufino vd., 2006) ve kabuk sekil analizleri (Palmer vd., 2004) baz1

C. gallina 6rneklerinin orijinini dogru olarak tahmin edebilip C. gallina’nin C. striatula’dan



ayirt edilmesinde yardimcei olsa da tiir ayriminda kullanilabilecek morfolojik farkliliklarin
yetersizliginden dolay1 ¢ift kabuklular sinifinin bireyleri arasindaki taksonomik sinirlarin
morfolojik yontemlerle belirlenmesi ¢ok zordur (Chen vd., 2011).

Chamelea striatula ve C. gallina’yr ayirt etmek i¢in uygulanan genetik ¢alismalarin
eksikligi de var olan belirsizlik durumuna katkida bulunmustur. Portekiz’in giiney
kiyilarinda hem C. gallina, hem de C. striatula’nin bulundugu midye yataklarindan toplanan
orneklerde, yedi polimorfik enzim kullanilarak taksonlar aras1 genetik mesafe belirlenmis ve
iki farkli tiir olduklari ilk defa genetik analiz ile desteklenmistir. Calisma sonucunda ayrica
C. gallina ve C. striatula’nin arasinda gen akisi olmadigi, yani lireme izolasyonuna sahip
oldugu ve biyolojik tiir tanimina gére de bu iki canlinin farklr iki tiir oldugu ileri siiriillmiistiir
(Backeljau vd., 1994). Benzer sekilde Garcia-Souto vd. (2017), yiirtittiikleri sitogenetik ve
molekiiler analizler ile C. gallina ile C. striatula’nin farkl tiirler olduklarini belirlemistir. C.

gallina ve C. striatula’nin giincel taksonomik durumu Tablo 1’de belirtilmistir.

Tablo 1. Chamelea gallina ve C. striatula’nin sistematik durumu

Sube Mollusca

Sif Bivalvia

Alt simif Heterodonta

Infra siif Euheterodonta

Ust takim Imparidentia

Takim Veneroida

Ust familya Veneroidea

Familya Veneridae

Cins Chamelea

Tiir Chamelea gallina (Linnaeus, 1758)
Tiir Chamelea striatula (da Costa, 1778)

1.7. Genetik Cesitliligin Belirlenmesinde Kullanilan Belirtegler

Genetik cesitlilik, 1960’I1 yillarin 6ncesinde canlilarin lireme o6zelliklerinin ve
fenotipik varyasyonlarin incelenmesi ile ya da saflastirilmis proteinlerin tavsanlara enjekte
edilip antijen-antikor reaksiyonlarinin incelenmesi ile belirlenmekteydi. Yabani
populasyonlarin genetik varyasyonlarinin belirlenmesi ve takibinde her iki yontem de
yetersizdi. 1960’11 yillarda protein elektroforez yonteminin gelistirilmesi ile birlikte ilk defa

dogrudan ve kolay bir sekilde genetik ¢esitlilik 6lciilebilmeye baglandi. Bu yontemin en
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biiyiilk dezavantajlarindan birisi analiz i¢in hedef tiirlin protein bakimindan zengin
dokularina ihtiyag duyulmasindan dolayi, doku eldesi i¢in canlinin Oldiiriilmesinin
gerekmesidir. Molekiiler biyolojide asil devrimsel gelisim 1980’li yillarda gelistirilen,
DNA’nin dogrudan analiz edildigi polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) oldu. PZR i¢in gerekli
olan genetik O6rnekler yabani hayvanlari 6ldiirmeden ve yasamsal faaliyetlerini olumsuz
etkilemeden alinabilmektedir.

DNA tabanli yontemlerin kullanilmasmin 6nemli bir avantaji, bireylerin ve
populasyonlarin tanimlanabilmesidir. Bir diger avantaj ise PZR’nin diisiik kalitedeki veya
az miktardaki ornekler ile bile genetik ozellikleri belirleyebilecek kadar hassas olmasidir.
Bu sayede antik miize materyallerinin, hatta fosil 6rneklerinin bile analizi yapilabilmektedir
(Cano vd., 1993). Ayrica DNA sag, tiiy, diski, idrar, kan, kulak kiri, tirnak, yumurta kabugu
gibi 6rneklerden kolaylikla saflagtirilabilmektedir (Morin ve Woodruff, 1996; Taberlet vd.,
1996).

Genetik varyasyonun belirlenmesinde yaygin olarak kullanilan temel molekiiler
belirtegler arasinda minisatelitler, restriksiyon parca uzunluk polimorfizmi (RFLP), rastgele
cogaltilmis polimorfik DNA (RAPD), cogaltilmis par¢a uzunluk polimorfizmi (AFLP), tek
niikleotit polimorfizm (SNP), mitokondriyal DNA (mtDNA) ve mikrosatelitler

bulunmaktadir.

1.7.1. Restriksiyon Par¢a Uzunluk Polimorfizmi

Restriksiyon par¢a uzunluk polimorfizm (RFLP) belirtegleri kesim enzimlerinin DNA
tizerindeki tanidig1 4-8 baz giftinden (Bg) olusan kalip DNA’y1 kesmesi ile olusturulur.
Bireylerin DNA dizilerindeki farkliliklardan dolayr DNA kesim enzimi ile kesildiklerinde
farkli pargalar elde edilebilir. Aynt DNA segmentinde bazi bireylerin tek kesim bolgesi
(restriction site) varken digerlerinin iki veya ili¢ kesim bolgesi olabilir. mtDNA gibi dairesel
DNA molekiilii tek bir kesim bolgesinden kesildiginde bir DNA parcast olusur. DNA nin
kesim enzimi ile kesilmesinden sonra olusan DNA parcalarina fragment denilmektedir.
Fragmentler jel elektroforezinde yiiriitiilerek boylarina gore ayrisir; kisa fragmentler jel
tizerinde daha hizli, uzun fragmentler ise daha yavas ilerler. Belirli bir enzimle elde edilen
DNA fragmentleri eger bir tiir icin karakteristik ise, tiir bazinda tanimlama yapmak i¢in

kullanilabilir. RFLP fragment sayisindaki varyasyon yalnizca kesim bolgesindeki
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mutasyondan kaynaklidir. Kesim bolgesi disinda kalan dizi lizerindeki tiirler arasi olasi bir

farklilik bu yontem ile belirlenemez.

1.7.2. Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA

Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA (RAPD) yontemi genellikle 10 bazdan olusan
primer ¢ifti kullanilarak PZR ile rastgele DNA’nin ¢ogaltildig1 bir yontemdir. Bu yontemde
ne hedef DNA bdlgesi ne de hedef gen bolgesi vardir (Bardakgi, 2001). PZR sonucu olusan
fragment yapisinin, DNA kalitesine, uygulanan PZR protokoliine, kullanilan polimeraz
enzimine bagli olarak degisim gostermesi bu teknik acisindan Onemli bir sorun
olusturmaktadir. Genetik haritalama ve populasyonlar arasi farkliliklarin belirlenmesinde

kullanilmaktadir.

1.7.3. Minisatelitler

Minisatelitler yirmi ile birka¢ yiiz baz uzunlugundaki tekrar dizilerinden olusurlar.
Minisatelitlerin varlig1 Jeffreys vd. (1985) tarafindan kesfedilmis ve adli tip vakalarinda
DNA parmak izi analizlerinde kullanilmaya baslanmigtir. Mikrosatelitler yayginlasmadan
once minisatelitler farkli hayvan tiirleri lizerine yiiriitiilen ebeveyn analizleri ve tiir teshisinde

kullanilmistir.

1.7.4. Cogaltilmis Par¢a Uzunluk Polimorfizmi

Cogaltilmis parga uzunluk polimorfizmi (AFLP) yontemi kesim enzimleri ile kesilmis
DNA fragmentlerinin PZR ile ¢ogaltilmasidir. Bu yontemin en biiyiik avantaji tiiriin DNA
dizisi ile ilgili bilgiye gerek duymadan hizli bir sekilde birgok polimorfik belirtecin
gelistirilmesine olanak saglamasidir. AFLP sistematik, populasyon genetigi, ebeveyn analizi

ve genetik haritalandirma i¢in kullanima uygundur.
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1.7.5. Tek Niikleotit Polimorfizm

Tek niikleotit polimorfizmi (SNP) genom fiizerinde en ¢ok bulunan polimorfizm tipi
olup, bir¢ok canli tiirtinde her 200-500 baz ¢iftinde bir meydana gelmektedir (Brumfield vd.,
2003; Morin vd., 2004). SNP bir primidin (C ve T) niikleotitinin diger bir primidin niikleotiti
ile degisimi ya da bir piirin niikleotitinin (A ve G) diger bir piirin niikleotiti ile degisimi
(transition) olabilecegi gibi, bir purin niikleotitinin primidin niikleotitine veya bir primidin
niikleotitinin  bir primidin niikleotiti ile degisimi (transversiyon) seklinde de
olusabilmektedir. SNP belirteclerinin ¢ogu notr (neutral) belirtecler olup canlinin fenotipik
Ozelliklerini ve yasamsal faaliyetlerini etkilemezler fakat bireyler aras1 genetik iliskinin, gen

akisinin ve populasyon yapisinin belirlenmesi i¢in kullanighdir.

1.7.6. Mitokondriyal DNA

Mitokondri Okaryotik hiicrelerin enerji ileten organeli olup metabolitlerin oksidatif
fosforilasyon ile ATP’ye doniistiigi, kullanilabilir enerjiyi tireten organelidir. Mitokondrinin
kendine 6zgli DNA’s1 vardir ve mitokondriyal DNA (mtDNA) olarak isimlendirilir.
Okaryotlarin ¢ogundaki mtDNA; cift zincirli, halkasal yapidadir ve yar1 korunumlu
(semikonservatif) olarak kendini esler. mtDNA’nin haploid olmasindan dolay1
heterozigotluk oOlciilemez. Niikleer DNA’nin aksine mitokondri igerisinde birbirinin ayni
olan bircok mtDNA kopyasi bulunmaktadir (Taanman, 1999). Ayrica genel olarak birkag
istisna harig¢ 6karyotlarda mtDNA anneden gelmektedir. Pek ¢ok hayvanda mtDNA yaklasik
17000 baz ¢ifti (16-18kb) biiyiikliiglindedir ve hiicre igerisinde kopyalari bulunmaktadir.
Baz cifti uzunlugu olarak kisa olmasi ve hiicrede ¢oklu kopyalar halinde bulunmasindan
dolayr az miktarda veya disiik kalitedeki oOrneklerden bile mtDNA kolaylikla
saflagtirilabilmektedir. Bu 6zelliginden dolayr ilk yapilan genom dizileme projelerinde
kullanilmis ve giiniimiizde bir¢ok canlinin mtDNA niikleotit dizi analizi yapilmistir.
mtDNA’nin yapisi ve lizerindeki genlerin organizasyonu korunumludur (Wolstenholme,
1992).

mtDNA, tiim canlilarda ortak kdkenli olmasina ragmen genom boyutu, gen igerigi ve
dizilimi canlilar arasinda degisiklik gostermektedir. Memelilerin mtDNA’s1 ortalama 16,6
kb uzunlugunda olup, 13 protein, 22 transfer RNA (tRNA) ve 2 ribozomal RNA (rRNA; 12S
ve 16S) kodlayan genler, DNA replikasyonu ve RNA transkripsiyonu i¢in baslangi¢ kabul
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edilen kodlama yapmayan gen boélgelerini igerir (Beaumont, 2010). DNA zincirlerin
barindirdigi G+T bazlarinin oranina gore zincirler arasinda yogunluk farki olup, zincirler
“agir” ve “hafif” olarak isimlendirilmektedir (Kasamatsu ve Vinograd, 1974).

Niikleer DNA’ya kiyasla ¢cok daha kisa olusu, sadece mutasyonla degisim gosteriyor
olmasi, mayoz boliinme gecirmemis olmasi ve mutasyonlarin takip edilip filogenetik soy
agact olusturmaya imkan saglamasindan dolayr mtDNA taksonomik caligmalar igin
kullanima uygundur. Ayrica soy takibi, hibridizasyon ve populasyondaki azalmalar
belirlemek icin kullanisli, hassas bir belirtegtir.

Uzun siire boyunca mtDNA’nin yalnizca anneden yavruya aktarildigi kabul
gormiistiir. Bir memeli sperm hiicresinde mtDNA kopya sayisi ¢ok diisiik iken (50-75),
oositte ise asir1 derecede fazladir (>105) (Michaels vd., 1982) Dolaysiyla genetik analiz
yontemlerinin yetersizliginden dolayr atasal mtDNA kalitimi tespit edilememistir.
Teknolojik ilerlemeler ve PZR yonteminin kesfi ile diigiik seviyede olan atasal mtDNAnin
varlig1 meyve sinekleri ve farelerde proniikleus asamasinda tespit edilmistir. Okaryotik
canlilarin, 6zellikle de memelilerin cogunda spermde bulunan mtDNA ddllenme esnasinda
oosite aktarilsa da fare ve inek tizerinde yapilan ¢alismalarda spermden gegen mtDNA’nin
embriyogenesis basamaginin baslangicinda kayboldugu belirlenmistir (Kaneda vd., 1995;
Sutovsky vd., 1996). Fakat bazi midye tiirlerinde daha kompleks bir mtDNA aktarimi
gozlenmistir (Zouros vd., 1994). Disi midyeler normalde mtDNA bakimindan homoplasmik
bir yapt gostermektedir ve bu disi tipi (F-tipi) mtDNA hem disi yavruya hem de erkek
yavruya aktartlmaktadir. Bunun aksine erkek bireyler ise iki tip mtDNA (M-tipi ve F-tipi)
barindiran heteroplasmik bir yapidadir. Erkek bireyler kalitsal olarak F-tipi mtDNA’y1
annelerinden alip yavrularina aktarmazken, babalarindan aldiklart M-tipi mtDNA’y1 sperm
ile yavrularma aktarirlar. Tipik bir yetiskin erkegin somatik hiicreleri F-tipi mtDNA
barindirirken, gonadlarinda ise M-tipi mtDNA baskindir. Bunun disinda bazi istisnai
durumlar da mevcuttur. Nadir olarak erkek bireylerin anasal ve atasal genomlarinin her
ikisinde de F-tipi mtDNA oldugu gozlenmistir. Ayrica bazi yetiskin disi bireylerin g¢esitli
organlarinda da nadiren M-tipi mtDNA tespit edilmistir. Anasal ve atasal mtDNA’nin her
birinin ayr1 ayr1 olusan bireylere aktarimi cinsiyetle iligkili olarak iki farkli mtDNA soyunun
olusmasina sebep olmakta ve bu durum Mytilus tiirii midyelerde %10-20’lik dizi
uyusmazligina sebep olmaktadir. Midyelerde, mtDNA’nin farkli iki soyun ilerlemesine
sebep olacak sekilde aktarimina ¢ift ebeveynsel kalitim (Doubly uniparental inheritance,

DUI) denmektedir (Zouros vd., 1994). Bu durumun varligi Veneridae familyas: da dahil
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birkag ¢ift kabuklu familyasina mensup tiirlerde kanitlanmistir. C. gallina ve C. striatula

tiirlerinde ise ¢ift ebeveynsel katilim olduguna dair bir bilgi yoktur.

1.7.7. Mikrosatelitler

Mikrosatelitler diinya genelinde yaygin olarak kullanilan DNA belirteclerinden biri
olup, genom haritalandirmasi, molekiiler ekoloji ve canli kaynaklarin korunmasi ile ilgili
caligmalarda kullanilmaktadir. Mikrosatelit belirteclerin varligi 1980°li yillarin sonunda
kesfedilmistir (Schlotterer 1998). Basit dizi tekrarlar1 (Simple sequence repeats) olarak da
bilinen mikrosatelitlerin tekrar eden dizileri genellikle ¢ok basit olup, gogunlukla iki, {i¢ veya
dort niikleotit tekrarindan olusur. Bunlara sirasiyla di-, tri-, ve tetraniikleotit tekrarlari
denilmektedir. Ornegin; “ATGATGATGATGATG” dizilimi kisaca (ATG)n olarak ifade
edilir ve “n” sayis1 kesintisiz ve siral1 olan tekrar miktarini gosterir. Polimorfik bir lokusdaki
tekrar sayisi genellikle 5-100 tekrar arasindadir.

Glinlimiize kadar iizerinde c¢alisilan biitlin Okaryotik canlilarda mikrosatelit
bolgelerinin varhigi kanitlanmistir. Baliklarin genomlari tizerinde her 10 kb’da en az bir
mikrosatelit bolgesi bulundugu tespit edilmistir (Wright, 1993). Mikrosatelitler biitlin
kromozomlarda esit sekilde dagilmis halde, gen kodlayan ve kodlamayan bolgelerde bulunur
(Liu ve Cordes, 2004). Mikrosatelit belirtecler hem bir canli tiiriiniin farkli bireyleri arasinda,
hem de farkl tiirler arasinda yiliksek derecede polimorfizm (¢ok bigimlilik) gosterirler.
Ayrica nesli tehlikede olan veya populasyon sayisi ¢ok diisiik olan tiirlerde bile ¢cogu zaman
yiiksek derecede polimorfizm gosterebilmektedir. Yiiksek seviyedeki polimorfizm, temel
olarak DNA c¢ogalmasi1 sirasindaki kaymalardan dolayr olusan mutasyondan
kaynaklanmaktadir (Ellegren, 2000). Mikrosatelit bolgelerinde olusan mutasyonlar genel
olarak tekrar sayisinda degisime neden olmaktadir. Mutasyon orani ise 1000-10000 mayoz
boliinmede bir, farkli bir deyisle her nesilde 103-10" # oranindadir. Yiiksek mutasyon
oraninin Mmikrosatelitlerde heterozigotluk ve allel ¢esitliligin, alloenzimler gibi diger
belirteglere gére daha yiiksek olmasina neden oldugu bilinmektedir.

Mikrosatelitler mtDNA gen bolgelerinin aksine, kalitim bakimindan es baskinlik
gostermektedir. Mikrosatelit bolgesinde diger biitiin DNA belirteclerinden daha fazla
miktarda allel bulunmaktadir. Bu yiizden mikrosatelitler sucul canli tiirleri iizerine yapilan
genom haritasi ¢ikarma, ebeveyn tayini, akrabalik, stok yapis1 ve populasyon genetigi ile

ilgili caligmalarda en yaygin olarak kullanilan DNA belirte¢lerinden bir tanesi olmustur (Liu
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and Cordes, 2004). Populasyon genetigi ¢alismalarinda 6zellikle birbirleriyle iliskili olan
populasyonlar veya belirli bir cografik alanda dagilim gosteren populasyonlar {izerine
yapilan ¢alismalarda mikrosatelit kullanilmaktadir (Wright ve Bentzen, 1994; Estoup vd.,
1998).

Mikrosatelit lokuslar1 PZR ile ¢ogaltilir ve jel elektroforezi ile goriintiilenir. Elde
edilen PZR fragmentleri, tekrar motif sayismin farkliligindan kaynakli degisen dizi
uzunluklarina gore birbirlerinden ayirt edilir. PZR fiiriinlerinin dizi uzunluklar1 lokusa ve
primerlerin pozisyonuna bagli olup, genellikle 75-300 b¢ uzunlugundadir. Birden fazla
mikrosatelit lokusu tek bir tiip igerisinde ¢oklu PZR (Multiplex PZR, MPZR) ile ayni anda
cogaltilabilmektedir. Bu yontemde her bir primer ¢iftinden ileri veya geri yonlii primer
floresan boya ile isaretlenir ve bu isaretleme fragment analiz cihazi ile her bir lokusu
tanimlamaya olanak saglar. Lakin uygun MPZR sartlarin1 ayarlamak zaman gerektiren bir
stirectir. Cogu zaman PZR primerlerinin tekrar tasarlanmasi gerekir.

Primer baglanma bdlgeleri korunumlu bolgeler oldugundan, bir canli tiirii igin
tasarlanan primer gifti, o canliya genetik olarak yakin farkli bir tiirde de kullanilabilmektedir.
Ornegin ineklerde kullanilmak igin tasarlanan mikrosatelit primerlerinin yaklasik %50’si
yaban kegisi ve yaban koyunlarina da uyumludur (Maudet vd., 2001). Ineklerde yaklasik
3.500 farkli mikrosatelit bolgesinin varligi belirlenmistir. Dolaysiyla, bu bolgelerden diger
toynaklt hayvanlar icin kullanilabilecek polimorfik mikrosatelit belirtecler elde
edilebilmektedir. Bir diger deyisle her bir tiir i¢in genom haritasi yaparak hem para hem de
zaman harcamanin Oniine ge¢ilebilmektedir. Benzer belirte¢ transferi salmonidlerde,

primatlarda ve ¢ift kabuklu yumusakgalarda da uygulanabilir.

1.8. Onceki Cahsmalar

Veneridae, yumusakgalar subesinin okyanus ve denizlerin kiyisal bolgelerinde dagilim
gosteren, 800’den fazla tiir ile temsil edilen ¢ift kabuklu yumusakcalarin en zengin
familyalarindan bir tanesidir. Bu familyaya dahil olan tiirlere Venerid tiirler denilmektedir.
[liman ve tropik sularda dagilim gosteren bu kozmopolit canlilarin, beyaz kum midyesinin
de dahil oldugu, bazi tiirleri yiiksek ticari degere sahiptir (Kappner ve Bieler, 2006). Genel
olarak kumlu ve camurlu habitatlarda yasasalar da resiflerde, lagiinlerde mangrov
ormanlarinda ve derin denizlerde yasayan tiirleri de mevcuttur. Bir¢ok farkli habitata uyum

saglayip genis bir dagilim gostermelerine ragmen Veneridae familyasindaki tiirler birbirleri
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ile karsilastirildiginda 6zellikle yumusak dokulari arasinda ¢ok az morfolojik farkliliklar
bulunmaktadir. Bu da morfolojik olarak tiirleri birbirinden ayirmayi zorlastirmaktadir
(Palmer vd., 2004).

Canapa vd. (2003) 16S rRNA geninin analizi ile Veneridae familyasindaki tiirlerin ilk
ve en kapsamli filogenetik analizini yapmistir. Yapilan ¢aligmada C. gallina’da dahil olmak
tizere 14 venerid taksonuna yer verilmistir. Caligma neticesinde morfolojik siniflandirmaya
gore 11 alt familyaya ayrilan taksonlarin 6’sinda farklilik belirlenmis ve filogenetik durum
giincellemesi yapilmistir. Kappner ve Bieler (2006)’da benzer sekilde Veneridae familyasina
mensup taksonlarin niikleer ve mitokondriyal belirtecler ile filogenetik yapisini incelemistir.
Molekiiler bulgular 1s1¢1nda baz1 taksonlarin filogenetik durum giincellemesi yapilmaistir.

Mikkelsen vd. (2006) C. gallina’nin da dahil oldugu Veneridae familyasinin
morfolojik ve molekiiler filogenetik analizini yapmustir. 800’den fazla tiirle temsil edilen bu
familyanin ¢ogunlugunu kapsayabilmek adina, farkl tiirler dogadan 6rneklenmis, ayrica
miize materyallerinden ve GenBank veri tabanindaki dizilerden de faydalanilmistir.
Molekiiler filogenetik analizde mtDNA’nin 16S, COIL 28S ve H3 gen bolgeleri kullanilmig
ve filogenetik agaglar olusturulmustur. Morfolojik analizlerde ise 23 farkli morfometrik ve
meristik karakter incelenmistir. Morfolojik analizler sonucunda Veneridae familyasindaki
tirler arasinda yeterli diizeyde morfolojik farklilik olmadigindan tiir tayini i¢cin morfolojik
karakterlerin yetersiz oldugu belirtilmistir.

Ekonomik olarak 6nemli bir tiir olmasindan dolay1 C. gallina bir¢ok aragtirmaya konu
olmustur. Palmer vd. (2004) Akdeniz ve Adriyatik Denizi’nin farkli cografik bolgelerinden
ornekledikleri C. gallina bireylerinin kabuk sekillerinin varyasyon gosterip
gostermediklerini incelemis ve Ispanya ile Italya’dan drneklenen bireylerin farkli kabuk
sekillerine sahip oldugunu belirtmistir.

Espineira vd. (2009), ticari degeri olan ¢ift kabuklu yumusakgalarin genetik tiir teshisi
icin yontem gelistirmistir. Calismada diinyanin farkli yerlerinden 6rneklenen toplam 53
farkl: tlirtin 18S rRNA gen bolgesinin dizi analizi yapilmistir.

Chamelea gallina ve C. striatula’nin sistematik durumu, dagilim alanlari ve
populasyonlarmin genetik yapist ile ilgili dnciil nitelikte kapsamli bir ¢alisma Backeljau vd.
(1994) tarafindan yapilmistir. Dikey poliakrilamit jel elektroforez yontemi (PAGE) ile miize
materyallerde ve kendi 6rneklemeleri ile temin ettikleri bireylerdeki yedi polimorfik enzimi
incelenmistir. Caligma sonunda Giiney Portekiz kiyilarinda iki tiirin karigim populasyonu

oldugu ifade edilmistir. Karisim populasyonunun genotipik frekanslarin Hardy-Weinberg
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dengesinden saptigi belirlenmis ve sebebi Wahlund etkisine atfedilmistir. Olusturulan
UPGMA dendrograminda C. gallina ve C. striatula’nin kendi i¢lerinde kiimelendigi ve
aralarindaki genetik mesafenin yiiksek oldugu belirlenmistir (D=1.138). Bulgular 1s181nda
C. gallina ve C. striatula arasinda iireme izolasyonu oldugu ve biyolojik olarak farkl tiirler
olduklar1 belirlenmis, ayrica iki tiiriin dagilim haritasi olusturulmustur.

Chamelea gallina ve C. striatula’nin taksonomik durumu ile ilgili belirsizlikleri
ortadan kaldiracak bir ¢aligma ise Garcia-Souto vd. (2017) tarafindan molekiiler sitogenetik
ve filogenetik yaklasimlar kullanilarak yiiriitiilmiistiir. Atlantik Okyanusu, Bati Akdeniz ve
Adriyatik Denizi’ndeki toplam 4 farkli istasyondan toplanan bireylerin 5S ve 28S rRNA ve
H3 histon gen problari olusturularak kromozom tizerindeki bolgeleri belirlenmistir. Ayrica
COI, 16S rRNA ve ITS2 belirtegleri ile populasyonlar arasi niikleotit farkliliklar ve genetik
mesafe belirlenerek filogenetik agag¢ c¢izilmistir. Calisma sonucunda C. gallina ve C.
striatula bireylerinin kromozom {izerindeki gen bolgelerinde farklilik oldugu ve filogenetik
analiz sonucunda da iki tiiriin farkli sekilde kiimelendigi ve iki farkli tiir olduklar1 tespit
edilmistir. Ek olarak, Atlantik Okyanusu’nda yasayan bireylerin tamamimin C. striatula
tiriine ait oldugunu, Cebelitaritk Bogazi’nin her iki yakasinda iki tiire ait karigik
populasyonlarin bulundugunu, Akdeniz, Adriyatik Denizi ve Karadeniz’de yasayan tiiriin
ise C. gallina oldugunu belirtmistir.

Arastirmacilar sucul canlilarin (balik, eklem bacakli, kabuklu, yumusak¢a) korunmasi
ve ekonomik degeri olan tiirlerinin stoklarinin nesillerinin tehlikeye atilmadan verimli olarak
isletilebilmesi i¢in mikrosatelit dizilerini tanimlamis ve bunlar1 canlilarin genetik cesitliligi
ve populasyonlarin genetik yapilarinin belirlenmesinde kullanmiglardir (Chauhan vd., 2007;
Abdul-Muneer vd., 2009; Xu vd., 2010; Abdul-Muneer vd., 2014). Yu vd. (2015), Cin’in
dogu kiyilarinda dagilim gosteren kirmizi midyelerin populasyon yapisini belirlemek i¢in Li
ve Li, (2008) tarafindan gelistirilen 7 farkli polimorfik mikrosatelit belirteg kullanmis ve
populasyonlar arasinda genetik ayrilmalar1 belirlemistir. Gross vd. (2007) Avrupa ve
Amerika’da yetistirilen gokkusagi alabaliklar1 ile dogada yasayan populasyonlari arasinda
genetik farkliliklar1 belirlemek i¢in 10 farkli mikrosatelit belirteci kullanmis ve baliklarin
genetik olarak birbirlerine yakin oldugunu tespit etmistir. Benzer sekilde Ward vd. (2003)
tarafindan ayni tiiriin Avustralya’da yetistiriciligi yapilan bireylerinin 10 mikrosatelit
bolgesini incelemistir. Davies vd. (2011), son yillarda yogun av baskisina maruz kalan
orkinoslar i¢in 12 mikrosatelit bolgesini tanimlamis ve tiiriin Kuzey Atlantik Okyanusu ile

Akdeniz’de dagilim gosteren populasyonlarinin genetik yapisini incelemistir. Ayrica
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ekonomik degere sahip tilapya (Nyingi vd., 2009), Meckong dev kedi baligi (Sriphairoj vd.,
2009), Adriyatik mersinbaligi (Boscari vd., 2011), turna balig1 (Lucentini vd., 2006), siyah
marlin (Williams vd., 2015), hamsi (Zheng vd., 2015), istavrit (Kasapidis ve Magoulas,
2008) gibi birgok tiriin stoklarmin daha verimli sekilde isletilebilmesi igin
populasyonlarinin genetik yapisinin belirlenmesinde kullanilan tiirlere 6zgii mikrosatelit
belirtecler gelistirilmistir. Ulkemizde de mikrosatelit belirtegler kullanilarak &zellikle
ekonomik degere sahip sucul tiirlerin populasyonlarinin genetik ¢esitliligi, populasyon igi ve
populasyonlar arasi genetik iligkiler incelenmistir. Castilho ve Cift¢i (2005) Dogu
Akdeniz’deki bazi levrek (Dicentrarchus labrax) populasyonlari arasindaki genetik
cesitliligi mikrosatelit belirtecler kullanarak incelemistir. Telli ve Kence (2015),
sazangillerin Pseudophoxinus cinsi 4 farkl: tiiriin 6 mikrosatelit ve 4 alloenzim bolgesinin
analizi ile toplamda 39 alloenzim alleli ve 103 mikrosatelit alleli tespit etmis, beklenen ve
gozlenen heterozigotluk degerlerini belirlemistir.

Coppe vd. (2012), 454 GS FLX DNA dizileme platformu kullanarak C. gallina’nin
transkriptom kiitliphanesini olusturmus ve elde edilen ham veride 111 farkli mikrosatelit
bolgesi tespit edilmistir. Bu mikrosatelit bolgelerinden 46 tanesi primer dizayni igin
secilmistir. Segilen bolgeler 12 tane C. gallina bireyinin DNA’s1 kullanilarak ¢ogaltilmis ve
13 mikrosatelit bolgesinin polimorfik ve populasyon genetigi ¢alismalarina uygun oldugu
belirtilmistir. Bu 13 bolgeden yedi tanesinin Hardy-Weinberg dengesinden saptigi
belirtilmistir. Hardy-Weinberg dengesinden sapmalar genel olarak bireylerin allellerindeki
homozigot baskinliktan kaynaklanmaktadir. Arastirmacilar bu yedi boélgenin Hardy-
Weinberg dengesinden sapmasini, kullanilan birey sayisindaki azliga baglamis (toplam 12
birey) ve 6rnek sayisi artirildigi takdirde bu durumun ortadan kalkabilecegini 6ne stirmiistiir.

Bat1 Karadeniz’de avciligl yapilan ve yurtdisina ihracati ile iilkemiz ekonomisine
onemli katkida bulunan beyaz kum midyesinin genetik cesitliligi ve populasyonlarinin
genetik yapilarinin ortaya konulmasiyla ilgili glinlimiize kadar bir arastirma yapilmadigi
literatiir taramasi ile belirlenmistir. Ulkemizde beyaz kum midyesi iizerine yapilan
calismalar genel olarak stok tahmini (Deval vd., 1992; Dalgic ve Karayiicel, 2007; Dagtekin,
2013) ve populasyon dinamigi (Deval, 2009; Colakoglu ve Tokag, 2010; Dalgi¢ ve Ceylan,
2012) iizerine yogunlagmistir. Ayrica, tliriin kabuk yapisi, lireme periyodu, lireme sicakligi,
yumurta sayisi, yas tayini, biiyiime performansi gibi temel 6zellikleri ile ilgili ¢calismalar
yapilmis (Tunger ve Erdemir, 2002; Dalgi¢ ve Okumus, 2006; Dalgic vd., 2010) ve canlinin

tilkemiz denizlerindeki yayilim alanlar1 genel olarak belirtilmistir (Deval ve Oray, 1992;
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Artiliz, 1994; Palaz ve Berber, 2005). Beyaz kum midyesinin korunmasi, siirdiirtilebilir
avciligmin saglanmasi ve onemli literatiir eksikliginin giderilmesi i¢in populasyonlarin
genetik yapisinin ve genetik c¢esitliliginin bilinmesi 6nem arz etmektedir. Bu baglamda
yapilan tez c¢alismasi ile, C. gallina’nmin iilkemiz karasularinda yayilim gosteren
populasyonlarinin genetik yapisi arastirilarak, genetik cesitliligi ve yayilis alanlarinin

belirlenmesi amaglanmustir.



2. YAPILAN CALISMALAR
2.1. Materyal

Bu c¢alismada C. gallina ve C. striatula olmak iizere 2 beyaz kum midyesi tiirii
kullanilmistir. Calismada, Karadeniz (Rize, Trabzon, Samsun, Sinop, Kastamonu, Sile,
Bulgaristan ve Kirim), Marmara Denizi (Balikesir), Akdeniz (Antalya), Adriyatik Denizi
(Porto San Giorgio), Atlantik Okyanusu (Cadiz) kiyilarindan C. gallina, Atlantik Okyanusu
(Pontevedra) kiyisindan ise C. striatula’ya ait populasyondan Mayis- Eyliil 2017 tarihleri
arasinda 15 mm ve {izeri boya sahip kum midyesi 6rnekleri toplanmistir (Sekil 3). Her bir
ornekleme istasyonundan sadece 1 defa 6rnekleme yapilip en az 40 birey drneklenmistir.

Pontevedra, Cadiz ve Adriyatik’ten ise sadece 20’ser birey 6rneklenmistir.
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Sekil 3. Ornekleme sahasi

Karadeniz 6rneklemesi C. gallina’nin dagilimini temsil edebilecek sekilde planlanip,
farkli olabilecegi diisiiniilen populasyonlardan 6rneklemeler yapilmistir. Midyeler yaklagik
200 pm boya erigsene kadar ilk yasam evresini planktonik olarak gecirmekte ve akintilarla
stirtiklenip, kumluk alana yerlesmektedirler. Bu siire su sicakligina bagli olarak yaklagsik 3-
4 hafta kadar siirmektedir. Bu baglamda Karadeniz Bolgesi’ndeki 6rnekleme istasyonlari
akinti rejimleri ve gyro olusum yerleri dikkate alinarak belirlenmistir.

Tirkiye karasularindaki istasyonlardan 6rnekler serbest dalis ve tiiplii dalis yontemi
ile 2-20 m derinlikleri arasindan toplanmistir. Adriyatik, Cadiz ve Pontevedra drneklemeleri

Dr. Daniel Gacria SOUTO (Vigo Universitesi, Italya), Kirim &rneklemesi Dr. Nikolai K.
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REVKOV (Deniz Biyolojik Arastirmalar Enstitiisii, Rusya) ve Bulgaristan 6rneklemesi

Stefania KLYAN (Biyogesitlilik ve Ekosistem Arastirmalar1 Enstitiisii, Bulgaristan)

tarafindan koordine edilmistir. Orneklenen bireyler igerisinde %96°lik alkol bulunan

sizdirmaz kaplarda muhafaza edilerek, soguk =zincir ile laboratuvara taginip DNA

saflastirilincaya kadar -20°C’de muhafaza edilmistir. Yurtdisindan gelen ornekler ise

kurutularak muhafaza edilip gonderilmistir.

2.2. Genomik DNA’nin Saflastirilmasi

Genomik DNAnin saflastirilmasinda Promega Wizard SV Genomik DNA saflastirma

kiti kullanilmistir. DNAnin saflastirilmasinda izlenilen yontem asagida verilmistir.

1.

9.

Oncelikle midyelerin manto dokusundan 10-20 mg &rnek alinip, kiigiik parcalara

ayrildi ve oda sicakliginda etanoliin ugmasi igin 5-10 dakika bekletildi.

. Her bir 6rnek i¢in 1,5 mililitre’lik tiip igerisine; 200 pl Niiklei Liziz Soliisyonu, 50 ul

0,5 M EDTA (pH 8,0), 20 ul Proteinaz K (20mg/ml) ve 5 ul RNAse A (4mg/ml)

eklenip karistirid1 ve drnekler tiipe aktarildi.

. Tiipler 100 rpm hizda ¢alkalanarak 55°C’de bir gece (16-18 saat) inkiibe edildi.
. Inkiibasyondan sonra her bir tiipe 250 ul SV Lysis buffer eklenip, tiip sertce 5-10

saniye karigtirild.

. 1.000 x g’de 30 saniye santrifiij edilerek filtreden gegemeyecek boyutta olan doku

parcalart ¢oktiirliliip siipernatant toplama tiipli icerisine yerlestirilen spin kolona

aktarildi.

. Spin kolon 13.000 x g’de 3 dakika santrifiij edildi.

. Toplama tiipiinde biriken sivi uzaklastirdi ve spin kolon tekrar toplama tiipii igerisine

yerlestirildi.

. Spin kolona 500 pl yikama soliisyonu eklendi ve 13.000 x g’de 1 dakika santrifiij

edilerek ornek yikandi.

Toplama tiipiinde biriken si1vi uzaklastirildi ve yikama islemi 4 kez tekrar edildi.

10. Yikma iglemleri bittikten sonra spin kolona yikama soliisyonu eklemeden, kalan

yikama soliisyonu kalintilarin1 uzaklastirmak ve 6érnegi kurutmak i¢in 13.000 X g’de 2

dakika santrifiij edildi.

11. Spin kolon temiz 1,5 mililitrelik ependorf tiipiin ig¢ine konur ve icerisinde 65°C’ye

kadar onceden 1sitilan 250 pl ultra saf su eklenip oda sicakliginda 2 dakika bekletildi.
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12.13.000 x g’de 1 dakika santrifiij edilerek i¢erisinde DNA bulunan stvi 1,5 mililitrelik
tiip icerisine gegmesi saglandi.

13. Igerisinde DNA bulunan tiip kullanilincaya kadar -20°C’de muhafaza edildi.

Saflagtirilan DNA’larin kalitesini belirlemek i¢in 10 pl DNA + 1 pl 10X yiikleme
boyasi (Takara Bio Inc., Japonya), 100 b¢ DNA markérii ile birlikte (Biomatik, ABD), 3 ul
Red Safe (20000x) Nukleik Asit Boyama Soliisyonu (Intron Bio Inc., Kore) ile boyanarak
hazirlanan %]1°lik agaroz jel iizerinde 1X TAE tampon sisteminde kosturulup, Jel
Goriintiileme Sistemi (Gel Logic 200, Kodak) ile goriintiilenerek kaliteleri kontrol edilmistir.
Ayrica, DNA konsantrasyonlar1 nanodrop (Nano-200, Allsheng) ile olgiiliip,
konsantrasyonlar1 50-100 ng/ul olacak sekilde ayarlanmistir. Diisiik kalite ve/veya

konsantrasyona sahip ornekler i¢cin DNA saflastirilma iglemi tekrarlanmigtir.

2.3. mtDNA Gen Bolgelerinin Cogaltilmasi

Omeklenen kum midyelerinin temsil ettikleri populasyonlar arasindaki genetik
farkliliklarin derecesini belirlemek ve genetik olarak tiir teshisi yapmak icin mtDNAnin 16S
rRNA ve COI bélgelerinin dizi analizi yapilmigtir. 16S rRNA’nin ¢ogaltilmasinda Palumbi
(1996), COI’'nin ¢ogaltilmasinda ise Folmer vd. (1994) tarafindan gelistirilen primerler
kullanilmistir (Tablo 2). Toplam 50 pl hacminde hazirlanan PZR karisiminda; 10 ul GoTaq
Tamponu (5X), 5 ul MgCl: soliisyonu (25 mM), 1 pl niikleotit karisimi (her birinden 10
mM), 1’er uM ileri ve geri yonlii primer, 0,25 ul DNA Polimeraz (GoTaq, Promega) (Su/
ul), 2 pul kalip DNA ve ultra saf su bulunmaktadir. 16S rRNA i¢in uygulanan PZR protokolii;
95°C’de 2 dakika on denaturasyon, 32 dongii olacak sekilde; 95°C’de 20 saniye
denaturasyon, 54 °C’de 30 saniye tutunma, 72°C’de 30 saniye uzama ve son olarak 72°C’de
5 dakika son uzama. COI i¢in uygulanan PZR protokolii ise; 95°C’de 2 dakika 6n
denaturasyon, 32 dongii olacak sekilde; 95°C’de 20 saniye denaturasyon, 47°C’de 40 saniye
tutunma, 72°C’de 40 saniye uzama ve son olarak 72°C’de 5 dakika son uzama. Cogaltilan
mtDNA bolgelerin kontrolii i¢in her bir 6rnekten 5 pul PZR iirtinii + 0,5 pl 10X yilikleme
boyasi, 100 b¢ DNA markérii ile birlikte, 2 pul Red Safe 20000x niikleik asit boyama
sollisyonu ile boyanarak hazirlanan %1’lik agaroz jel {izerinde 1X TAE tampon sisteminde
kosturulup, Jel goriintilleme Sistemi ile goriintiilenmistir. Jel goriintiileri ayrica jel

dokiimantasyon sistemine kaydedilmistir.
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Tablo 2. 16S rRNA ve COI primerlerinin baz dizilimi

Gen Primer Baz Dizilimi Referans

16sbr-H  5-CCGGTCTGAACTCAGATCACGT -3° .
I6STRNA - Jgsarl  5- CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3" Palumbi, (1996)

HCO2198 5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’

col LCO14%0  5-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-y | oimervd. (1994)

2.4. mtDNA Dizi Analizi

Uriin kaliteleri kontrol edilen drnekler 35°C’de gece boyu (15 saat) inkiibe edilerek
kurutulmustur. Ardindan ornekler dizi analizi i¢cin Macrogen Inc. (Korea) sirketine
gonderilip, ABI 3730XL otomatik dizi analiz sistemi ile 16S rRNA ve COI gen bolgeleri
icin sirastyla 16-sar-L ve LCO1490 primerleri kullanilarak tek yonlii dizi analizi
yaptirtlmistir.

Elde edilen *abl formatindaki mtDNA (COI ve 16S rRNA) ham verilerinin
elektroferogramlart kontrol edilip, kalitesi diisiik olanlar ayiklanmistir. Diziler daha sonra
NCBI BLAST (National Center for Biotechnology Information, Basic Local Alignment
Search Tool) veri tabanina girilip, hangi tiire ne oranda benzedikleri belirlenmistir. Diziler
coklu hizalama programi olan BioEdit 7.2.6. (Hall, 1999) ile hizalanip dizilerin uzunluklar

belirlenmistir.

2.5. mtDNA Veri Analizi

Mitokondriyal gen bolgelerinin %A-T analizi, niikleotit oran analizi, Korunmus
bolgelerin, degisken bdlgelerin, parsimonik bilgi igeren bolgelerin ve tekil degisken
bolgelerin analizi, Mega 7 (Tamura, 2013) programi ile gergeklestirilmistir.

Mitokondriyal gen bdlgelerinin Haplotip sayis1, Haplotip ¢esitliligi (Hd), ve Niikleotit
cesitliligi (P1) DnaSP v.6 (Rozas vd., 2017) programi ile belirlenmistir. Populasyonlari
temsil eden haplotipler arasi iligski ve mutasyon miktar1 Median Joining yontemi kullanilarak
Network programi (Bandelt vd., 1999) ile olusturulmustur.

Filogenetik iliskileri inceleyen agaglarin olusturulmasinda ve genetik yapinin ortaya
cikarilmasinda her iki mtDNA gen bolgesinden elde edilen verilerden yararlanilmistir. En

uygun baz degisim modelini tespit etmek amaciyla Mega 7.0 programi kullanilmistir.
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Filogenetik aga¢ dendogramlart Maksimum Likelihood (Maksimum Benzerlik) yontemi
kullanilarak 500 tekrarli se¢ bagla teknigi ile Mega 7 (Tamura, 2013) programinda
cizilmistir. Filogenetik agacglar olusturulurken dis grup olarak Veneridae familyasina
mensup Ruditapes philippinarum (GenBank Erisim Kodu: DQ399394, COIl ve DQ356383,
16S rRNA) ve Donacidae familyasina mensup Donax trunculus (GenBank Erisim Kodu:
KC429143, COIl ve EF417553, 16S r RNA) tiirii midyelerin dizileri kullanilmistir. Ayrica
C. gallina’nin farkli arastirmacilar tarafindan ilgili gen bolgeleri igin belirlenen dizileri de
filogenetik agaclar olusturulurken kullanilmistir (GenBank Erisim Kodu: 16S rRNA,
KX713203, DQ280041, JF808193, AJ548762 ve AJ294946) (GenBank Erisim Kodu: COI;
KR084939, DQ458474 ve DQ184835). Tiirlere ait sekans dizileri NCBI veri tabanindan
temin edilmistir.

Populasyonlar arasi ikili genetik mesafe (Fst) 500 tekrarli se¢-bagla teknigi ile MEGA
6 programinda hesaplanmistir. Gruplar arast ve grup i¢i genetik farkliligi hesaplamak igin
molekiiler varyans analizi (AMOVA) Arlequin v3.5.2.2. (Excoffier ve Lischer, 2010)
programinda 10000 permutasyon ile belirlenmistir. Bazi populasyonlara ait birey sayisinin
az olmasindan dolayr molekiiler varyans analizi i¢in populasyonlar haplotip agindaki
dagilimlar1 ve cografik konumlar1 dikkate alinarak gruplandirilmigtir. 16S rRNA’nin veri
analizi i¢in Grup 1 (Adriyatik), Grup 2 (Cadiz), Grup 3 (Antalya), Grup 4 (Samsun, Rize ve
Trabzon), Grup 5 (Bulgaristan), Grup 6 (Kirim), Grup 7 (Sinop) ve Grup 8 (Istabul ve
Balikesir) olmak iizere 8 grup, COI’nin veri analizi i¢in Grup 1 (Adriyatik), Grup 2 (Cadiz),
Grup 3 (Kastamonu), Grup 4 (Samsun, Rize ve Trabzon), Grup 5 (Bulgaristan), Grup 6
(Kirtm), Grup 7 (Sinop) ve Grup 8 (istanbul ve Balikesir) olmak iizere 8 grup
olusturulmustur. Pontevedra’dan orneklenen C. striatula tiirline ait bireyler AMOVA

analizine dahil edilmemistir.
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2.6. Mikrosatelit Bolgelerinin Cogaltilmas

Mikrosatelit bolgelerinin ¢ogaltilmasinda Coppe vd. (2012)’nin tasarladig: primerler
kullanilmistir (Tablo 3). Primerlerin ¢alisip ¢alismadiklarini tespit etmek ve optimum erime
sicakliklarini belirlemek i¢in termal dongili cihazinin, cihazdaki blok siralarinin sicaklik
degerlerinin digerlerinden bagimsiz olarak ayarlanabilmesine imkan taniyan gradient
ozelligi kullanilarak PZR gerceklestirilmistir. Multipleks PZR gruplar1 olusturulurken;
primerlerin erime sicakliklart ve g¢ogaltilacak mikrosatelit bolgelerinin baz uzunluklar
dikkate alinmigtir. Multipleks gruplarinda bir arada calisacak primerleri ve multipleks
primer setlerinin optimum erime sicakligini belirlemek i¢in de PZR yapilmistir. Multipleks
denemelerinde gruplar once ikili sonra t¢lii ve dortlii primer setleri karigimi teker teker
denenerek olusturulmustur. PZR karigimi toplam 20 pl hacimde 2X Master karigim
kullanilarak (OneTaq 2XMM, BioLabs Inc, Kanada) hazirlanmistir. Reaksiyon karigimi; 10
ul Master karisim, her primer ¢iftinden 1ul (10uM), 2 ul kalip DNA ve ultra saf su ile
olusturulmustur. PZR, BioRad T-100 Termal dongii cihazi ile gergeklestirilmistir.
Uygulanan PZR protokolii ise; 94°C’de 30 saniye 6n denaturasyon, 30 dongii olacak sekilde;
94°C’de 20 saniye denaturasyon, 60-50°C’de (primerlerin optimum erime sicakligini
bulmak i¢in gradient sicaklik araligi) 30 saniye tutunma, 68°C’de 30 saniye uzama ve son
olarak 68°C’de 5 dakika son uzama ile tamamlanmustir.

PZR ile ¢ogaltilan mikrosatelit lokuslarinin tahmini baz uzunluklarinin belirlenmesi
icin 10 pl PZR firtinii + 1 pl 10X yiikleme boyasi, 100 b¢ DNA markorii ile birlikte, 4 pl
Red Safe (20000x) niikleik asit boyama soliisyonu ile boyanarak hazirlanan %2’lik agaroz
jel tizerinde 1X TAE tampon sisteminde kosturulup, jel goriintiileme sistemi ile
goriintiilenmistir. Jel goriintiileri jel dokiimantasyon sistemine Kaydedilmistir.

Multipleks gruplar olusturulduktan sonra her bir mikrosatelit bdlgesinin
cogaltilmasinda kullanilan ileri yonlii primerler floresan boya ile isaretlenmis (10 nmol), geri
yonlii primerler ise yiiksek performans sivi kromatografi (HPLC) saflagtirmast yapilmis
olarak (7 nmol) hizmet alimi1 yontemiyle tekrar sentezletilmistir. Olusturulan multipleks

gruplar1 ve uygulanan erime sicakliklar1 Tablo 4’de verilmistir.
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Tablo 3. Calismada kullanilan mikrosatelit bolgeleri ve baz dizilimleri

Fragment  Tekrar  Florasan

Primer Lokus Twm Primerler (5°- 3°)

boyu (bg) Motifi boya
W w wes  om. eraw  LICCMECCRUeTcR
s w usws o oeex  FACCOMERCACATICHTe
M 1 54 w071 (T Nep  ACTTATOOAACAGGCATAGCA
s @ ma an e CICSCACSTITACTCTICST
v s wms (on mex  CISMCOMMATICACASCTON
v s s @M Rox  ASCAMTISSCACTIOTCMGC
M7 18241 56 116-134  (TCA)s 6-FAM ;ﬂgigiigg%f&fgggggﬁxé
w s amam pon  rox  FASCASTIGCTICTOMTACO
w e s zem  en N CICTTTASCACATIONGCT
M10 20467 56  96-109 (ATTA)s 6-FAM i CCCARGRE CAACTATTTGGCT

R:CGTCCATCCTAACTGTAACACT
F:CTGAACAACTGTCTGCATGAC
R:CGCCCAAAGAAGTCTTGATGA
F:CATGATTATGGACCCCTTCAC
R:CCGACTATATCAGACGTTCAGG
F-TGCCTTTGTTCTGAAAGCAGT
R:ACCTTGAGCAAGTTAGCTGGCT
F:CGCTCTCTACCAATGCATCCA
R:TGCTCCTTAGCATCACAGAAC

M11 26069 57 184-190 (ATG)s HEX
M12 33835 55 247-327 (ATTG)1o NED
M13 41629 55 241-286 (AT)s NED

M14 41630 56 178 (TA)s ROX

PZR, 5X Hot FirePol Blend Master Karisimi (Solis BioDyne, Estonya) kullanilarak
hazirlanmistir. Toplam 50 pl hacminde hazirlanan PZR karisimda; 10 ul master karigim,
primer ¢iftlerinin her birinden 1 pl (10 uM), 2 ul DNA ve ultra saf su bulunmaktadir. PZR,
BioRad T-100 Termal dongii cihazi kullanilarak yapilmigtir. PZR protokolii ise; 95°C’de 12
dakika 6n denaturasyon, 32 dongii olacak sekilde; 95°C’de 20 saniye denaturasyon, 55-
56°C’de 20 saniye tutunma (multipleks gruplarin tutunma sicakliklar1 farklilik gostermekte
olup, Tablo 4’de verilmistir), 72°C’de 20 saniye uzama ve son olarak 72°C’de 5 dakika son
uzama ile tamamlanmustir.

Cogaltilan mikrosatelit bolgelerin kontrolii i¢in 5 pl PZR iirtinii + 0,5 pl 10X yiikleme
boyasi, 100 b¢ DNA markéri ile birlikte, 4 ul Red Safe 20000x niikleik asit boyama

sollisyonu ile boyanarak hazirlanan %?2’lik agaroz jel lizerinde 1X TAE tampon sisteminde
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kosturulup, Jel goriintiileme sistemi ile goriintiilenmistir. Jel goriintiileri jel dokiimantasyon

sistemine kaydedilmistir.

Tablo 4. Olusturulan mikrosatelit gruplari

Grup Primer Lokus Primer Erime Sicakhgi
Gl M1-M4-M5-M11 260-3263-9969-26069 55°C
G2 M2-M8-M9 1088-20070-20447 55°C
G3 M6-M7-M13 10343-18241-41629 56°C
G4 M3-M14+M12 1243-41630+33835 55°C
Simpleks M10 20467 56°C

2.7. Fragment Analizi

Uriin kaliteleri kontrol edilen &rnekler 35°C de gece boyu (15-18 saat) inkiibe edilerek
kurutulup fragment analizi icin Macrogen Inc. (Korea) sirketine gonderilmistir. Her bir
mikrosatelit lokusuna ait veri ABI3730 XL cihazinda 500 LIZ internal standart markdr
kullanilarak okunmustur. Her bir birey ve lokus ic¢in allel uzunluklar1 ve frekanslari

Genemarker (Soft Genetics, ABD) programi ile belirlenmistir.

2.8. Mikrosatelit Veri Analizi

Fragment analizi ile elde edilen ham veri setinin mikrosatelit analizinde kullanilan
programlarin girdi formatlarina doniistiiriilmesinde Convert (Glaubitz, 2004) ve PGDSpider
(Licher ve Excoffier, 2012) programlari kullanilmustir.

Fragment analizi ile elde edilecek allelerdeki; null-allel, allel ¢akigsmasi (stuttering) ve
allel kaybi (large allele dropout) Microchecker v2.2.3 (Van Oosterhout vd., 2004) ile
smanmistir. Null allel frekanslari maksimumum benzerlik yontemi ile ML-NULLFREQ
(Kalinowski ve Taper, 2006) programi kullanilarak belirlenmistir.

Genotipik oranlarmin Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumu GENEPOP v.4.2
(Rousset, 2008) programinda “exact test” yontemi ile degerlendirilmistir. Olasilik degerleri
(P degeri) 10.000 dememorizasyon, 500 kiimelenme (batch) ve her bir kiime i¢in 5.000
tekrara dayali olarak belirlenmistir. Yanlis kesif degeri (False Discovery Rate-FDR)
kontrolii i¢in yeni olasilik esik degerleri (Treshold P) hesaplanip, Bonferroni metodu ile

diizenleme yapilmistir (Benjamini ve Hochberg, 1995). Genotipik oranlar Hardy-Weinberg
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dengesinde ise gensel karsilagtirma, eger Hardy-Weinberg dengesinde degil ise genotipik
karsilastirma yapilmistir. Genotipik ikili karsilastirmalar exact test ile GENEPOP v 4.2
programinda degerlendirilmistir. Olasilik degerleri (P degeri) 10.000 dememorizasyon, 500
kiimelenme (batch) ve her bir kiime i¢in 5.000 tekrara dayali olarak belirlenmistir.

Her bir lokus i¢in toplam allel sayisi (Na), beklenen heterozigotluk (He), gézlenen
heterozigotluk (Ho) ve Polimorfik bilgi icerigi (PIC) Cervus 3.0.7 (Kalinowski vd., 2007)
programi ile hesaplanmistir. Soyluluk katsayisi (Fis) ve Allelik Zenginlik (Ar) degerleri ise
FSTAT v.2.9.3 (Goudet, 1995) programi ile belirlenmistir. Populasyonlara ait 6zgiin
allellerin (private allel) varligi ve allel frekans1t GenAlEX 6.5 programi ile belirlenmistir.

Populasyonlar arasi genetik farkliliklari belirlemek igin, lokuslarin allel frekans
varyasyonuna dayali populasyonlar arasi fiksasyon indeksleri (Fst) (Weir ve Cockerham,
1984) GENEPOP 4.2. programinda hesaplanmistir. Muhtemel null allel varligindan dolay1
Fst ve null allel frekans1 FreeNA (Chapuis ve Estoup, 2007) programinda 25.000 tekrar ile
tekrar hesaplanmistir. FreeNA programi ENA (excluding null allel) diizeltme yontemi
kullanarak yiiksek null allel frekansinin Fst degeri {izerine etkisini minimize etmektedir.

Mikrosatelit lokuslarinda heterozigotluk eksikligi (heterozygote deficiency) ve
heterozigot fazlaligin1 (heterozygote excess) test ederck populasyonlardaki muhtemel
genetik darbogaz varliginin belirlenmesi amaciyla Bottleneck (Piry vd., 1999) programi
kullamilmigtir.  Etkin populasyon biyiikligiinde yakin bir gegmiste diisiis olan
populasyonlarda allel ¢esitliliginde ve heterozigositede diisiis olmaktadir. Fakat allel
cesitliligi heterozigositeden daha hizli diisiis gosterir. Dolayisiyla populasyonlarda gézlenen
heterozigot fazlaligi muhtemel bir darbogazi isaret edebilir (Cornuet ve Luikart, 1996).
Populasyonarin darbogaza ugrayip ugramadiklarini ise allel frekans dagiliim bigimi ile
(mode-shift) smanmistir (Luikart vd., 1998). Gozlenen allel sayisi ve beklenen
heterozigotluk dagilimindan yola ¢ikilarak lokuslarin mutasyon-drift esitligine uyumu iki
safthali mutasyon modeli (Two Phase model, TPM) ile %95 basamak mutasyon modeli, %5
coklu basamak mutasyonu ve basamaklar aras1 12 varyasyon kriteri ile stnanmistir. TPM
modeli mikrosatelit belirteclerin kullanildig1 calismalar i¢in kullanilmasi 6nerilen modeldir.
(Rienzo vd., 1994; Piry vd., 1999). Populasyonlarda gozlenen heterozigot fazlaliginin
istatistiksel olarak onemliligi Wilcoxon testi ile stnanmustir.

Elde edilen veri setindeki genetik olarak birbirinden farkli populasyonlarin varlig
STRUCTURE v.2.3.4 (Falush vd. 2003) programinda Bayesian ¢oklu-lokus kiimelenme
metoduyla incelenmistir. STRUCTURE programi kisaca; elde edilen ¢oklu lokus verilerini
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kullanarak Hardy-Weinberg dengesinin gergekligini varsayip genetik yapilarina gore
bireyleri farkli kiimelere yerlestirmeye ve 6rnekler i¢cindeki kiimelenmeleri (genetik farklilik
kaynakli) belirlemeye olanak saglamaktadir. Orneklerin farkli kiimelere yerlestirilmesi
Markov Chain Monte Carlo (MCMC) aramalari ile yapilmaktadir. En uygun kiimelenme
sayisinin belirlenmesi i¢in 2-7 arast varsayilan kiimelenmeler birbirinden bagimsiz bes
tekrar olacak sekilde stnanmistir. MCMC aramalar1 107 adimi yanma (burning) olmak iizere
toplam 108 adim ile olusturulmustur. Muhtemel K degeri delta K (AK) istatistigi ile
¢evrimici bir yazilim olan Structure Harvester ile belirlenmistir.

Cografik mesafe ile genetik mesafe arasindaki iliski GenAlEx 6.5 programinda
uygulanan Mantel testi ile sitnanmistir (Mantel, 1967). Cografik mesafe ile genetik mesafe
arasindaki iliskinin istatistiksel onemliligi ise permiitasyon testi ile stnanmistir. Ayrica ayni
program ile populasyonlar arasindaki iliskiye dair daha fazla bilgi elde etmek i¢in Temel
Koordinat Analizi (Principal Coordinate Analysis, PCoA) yapilmistir (Liu ve Muse, 2005).

Orneklenen her bir populasyon igin etkin populasyon biiyiikliigii (Effective population
size, NE) baglant1 dengesizligi yontemi (linkage disequilibrium) ile belirlenmistir. Bu
yontem her bir nesildeki genetik kaymadan olusan rastgele baglanti dengesizliginden
cikarim yapmaktadir. Etkin populasyon biiyiikliigiiniin belirlenmesinde LDNe (Waples ve
Do, 2008) programi kullanilmstir.



3. BULGULAR

3.1. Ornekleme

Calismada her bir 6rnekleme sahasindan en az 40’ar birey 6rneklenmesi amaglansa da
Ege Denizi’nden ekipman yetersizligi ve olumsuz g¢evre sartlarindan dolayr ornekleme
yapilamamistir. Antalya’dan 6rneklenen bireylerin ise COI gen bolgeleri biitiin denemelere
ragmen cogaltilamamigtir. Mikrosatelit ve mtDNA gen bolgelerinin analizinde kullanilan

birey sayilar1 ve 6rneklemelerin yapildigi bolgeler Tablo 5’de verilmistir.

Tablo 5. Mikrosatelit ve mtDNA gen bolgelerinin analizinde kullanilan birey sayilari (n)

.. . Mikrosatelit 16S rRNA COl
Ornekleme Istasyonlari

(n) (n) (n)
Rize (Cayeli) 22 2 2
Trabzon (Salacik) 26 3 3
Samsun (Bafra) 12 2 3
Sinop (Hamsilos) 20 5 5
Kastamonu (Inebolu) 20 - 4
Istanbul (Sile) 20 5 5
Bulgaristan (Sozopol) 26 5 5
Kirim (Sivastopol) 30 5 5
Balikesir (Edincik) 22 2 2
Antalya (Konyaalt1) 30 5 -
Adriyatik 20 ) 3)
Cadiz 20 ) 3)
Pontevedra 20 5 5
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3.2. MtDNA Analizi
3.2.1.16S rRNA Gen Bolgesinin Dizi Analizi

Toplam 11 C. gallina ve bir C. striatula populasyonuna ait 49 midyenin (Tablo 5)
46’sinin 16S rRNA gen bolgesinin 441 bg¢ uzunlugundaki kismi analiz edilmistir. Yapilan
analizde dokuz Haplotip, 391 adet korunmus ve 50 adet degisken bolge varligi tespit
edilmistir. Degisken bolgelerden dordii tutumluluk bilgi verici bolge diger 46’s1 ise tekil
degisken bolgedir. Analiz edilen 6rneklerin haplotip dagilimlar1 Tablo 6’da verilmistir. C.
striatula tirini temsil eden H9 haplotipi ile C. gallina tiiriinii temsil eden haplotipler
arasinda en az 44 baz farklilig1 oldugu belirlenmistir.

Network analizi sonuglarina gore Antalya, Adriyatik ve Cadiz’e ait 6rneklerin
haplotipleri (H1, H2, H5 ve H6) bir grup olustururken Karadeniz ve Marmara Denizi
populasyonlarina ait Orneklerin haplotipleri ise (H3, H4, H7 ve HS8) farkli bir grup
olusturmustur. C. striatula tiiriinii temsil eden H9 haplotipi ile diger haplotipler arasinda en
az 43 baz degisimi gozlenmistir (Sekil 4). Dairenin iginde yazan rakamlar haplotipin temsil
ettigi ornek sayisini belirtmektedir. Cizgilerin lizerindeki rakamlar ise haplotipler aras1 baz
farkliliklarini belirtmektedir. Haplotiplerin cografik dagilimi ise Sekil 5°de verilmistir.

Sadece C. gallina’ya ait bireylerin (n=42) dahil edildigi analizde ise sekiz haplotip,
434 adet korunmus bolge ve yedi adet degisken bolge belirlenmistir (Ek Tablo 1). Degisken
bolgelerden ticli tutumluluk bilgi verici, kalan dordii ise tekil degisken bolgedir. Haplotip
cesitlilik (Hd) ve niikleotit cesitlilik (Pi) degerlerinin ise sirasiyla 0,6028 ve 0,00405 oldugu
belirlenmistir. 16S rRNA gen bolgesinin ortalama niikleotit kompozisyon oranlar1 T; 31,9-
C; 13- A; 32,2 - G; 22,9 olarak belirlenmistir.

Elde edilen DNA dizileri ile birlikte NCBI GenBank veri tabanindaki kayitlar da
kullanilarak 16S rRNA gen bolgesi elde edilen veri setine AIC ve BIC kriterlerine gére en
uygun niikleotit degisim modeli olarak T92 sec¢ilmistir. Bootstrap yontemi ile ¢izilen
Maksimum Benzerlik agacinda C. gallina ve C. striatula tiirleri farkli dallarda
kiimelenmistir. Chamelea gallina’ya ait 16S rRNA dizileri ile Ispanya (Gen Bank erisim
kodu: JF808193,1) ve Italya (Gen Bank erisim kodu: AJ548762,1 ve AJ294946,1) dizileri
ile yiiksek oranda (%98) benzerlik gdstermistir. Chamelea striatula’ya ait diziler de Ingiltere
(Gen Bank erigim kodu: KX713203,1 ve DQ280041,1) 6rnekleri ile yiiksek oranda (%99)
benzerlik gostermistir (Sekil 6).
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H9

43)

A

1 sanple

Adriyatik
Antalya
Samsun
Balikesir
Bulgaristan
Rize

Cadiz
Kirim
[stanbul
Sinop
Trabzon
Pontevedra

o
4

Sekil 4. 16S rRNA haplotip ag1

Tablo 6. 16S rRNA gen bolgesi haplotip dagilimi

Lokalite Haplotip
Rize (Cayeli) H3
Trabzon (Salacik) H3
Samsun (Bafra) H3
Sinop (Hamsilos) H3, H8
Istanbul (Sile) H3, H7
Bulgaristan (Sozopol) H3
Kirim (Sivastopol) H3
Balikesir (Edincik) H3, H4
Antalya (Konyaaltr) H1
Adriyatik H1, H2
Cadiz H1, H5, H6
Pontevedra H9
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Sekil 5. 16S rRNA haplotiplerin cografik dagilimi

Hé6 Cadiz
JF808193.1 ispanya
HS Cadiz

H1 Cadiz

H1 Antalya

*|[H1 Adviyatik

L H2 Adriyatik

L H4 Balikesir

iH? Istanbul

HS Si
. Chamelea gallina
95 | — AJ294946.1 Iyalya

H3 Samsun

H3 Balikesir

H3 Bulgaristan
H3 Rize

66 [ F3 Kirim

H3 Istanbul

H3 Sinop

H3 Trabzon
AJ548762.1 ltalya

HO Pontevedra
—99{ KX713203.1 ingiltere | Chamelea striatula
DQ280041.1 Ingiltere

DQ356383.1 | Ruditapes philippinarum
EF417553.1 | Donax trunculus

0.08

Sekil 6. Chamelea gallina ve C. striatula’nin 16S rRNA genine dayali ¢izilen filogenetik
agact (Maksimum Benzerlik se¢ bagla degerleri %50 den yiiksek olanlar
gosterilmistir)
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Populasyonlar aras1 genetik mesafe derecesini ifade eden Fst degerleri Tablo 7’de
verilmistir. Pontevedra’dan 6rneklenen populasyonun (C. striatula) diger populasyonlarla
ikili karsilastirilmasi ile elde edilen Fst degerlerinin ortalama %10 farkli oldugu
belirlenmistir. Diger populasyonlar arast genetik farklilik ise %0-%0,7 arasinda

degismektedir.

Tablo 7. 16S rRNA gen bolgesine gore gruplar arasi ikili genetik mesafe (Fst) degerleri.
Qmeklem; sahasi; Rize (Riz), Trabzon (Trb), Samsun (Sam), Sinop (Snp),
Istanbul (Ist), Bulgaristan (Bul), Kirim (Kir), Balikesir (Bal), Antalya (Ant),

Adriyatik (Adr), Cadiz (Cdz), Pontevedra (Pon)

Riz

Trb

Sam

Snp

ist

Bul

Kir

Bal

Ant

Adr Cdz Pon

Riz
Trb
Sam
Snp
Ist
Bul
Kir
Bal
Ant
Adr
Cdz
Pon

0,000
0,000
0,000
0,000
0,001
0,000
0,000
0,001
0,005
0,005
0,005
0,100

0,000
0,000
0,000
0,001
0,000
0,000
0,001
0,005
0,005
0,005
0,100

0,000
0,000
0,001
0,000
0,000
0,001
0,005
0,005
0,005
0,100

0,000
0,001
0,000
0,000
0,002
0,005
0,005
0,006
0,100

0,000
0,001
0,001
0,002
0,005
0,006
0,006
0,101

0,000
0,000
0,001
0,005
0,005
0,005
0,100

0,000
0,001
0,005
0,005
0,005
0,100

0,000
0,006
0,006
0,007
0,101

0,000
0,000
0,001
0,100

0,000
0,001 0,000
0,100 0,101 0,000

16S rRNA gen bolgesinin analizinden elde edilen genetik cesitliligin dagilimini
belirlemek i¢in yapilan AMOVA analizinde gruplar arasi, gruplari olugturan populasyonlar
arast ve populasyon i¢i olmak itizere 3 farkli diizeyde cesitlilik degerleri elde edilmistir.
Gruplar arasi varyasyon %69,87, grup i¢i populasyonlar arasi varyasyon %13,87 ve
populasyon i¢i varyasyon ise %74,05 olarak tespit edilmistir (Tablo 8). AMOVA analizinde
farkli tiir oldugu diisiiniilen C. striatula’ya ait populasyon, gruplar arasi varyasyonu

etkileyeceginden AMOVA analizine dahil edilmemistir.
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Tablo 8. 16S rRNA gen bolgesine gore gruplar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon Varyasyon Fiksasyon

yiizdesi indeksi

71
Gruplar arasinda 1,9352 69,87 O'6F98
cT

13872
Grup ici populasyonlar arasinda 0,17556 4,18 0 F38
sC

0,74053

Populasyonlar icinde 1,0901 25,95 F

ST

3.2.2.COIl Veri Analizi

Toplam 11 C. gallina ve bir C. striatula populasyonuna ait 49 midyenin (Tablo 5)
44’1iniin 16S rRNA gen bolgesinin 579 b¢ uzunlugundaki kismi analiz edilmistir. Yapilan
analizde 16 haplotip, 486 adet korunmus ve 93 adet degisken bolge varligi tespit edilmistir.
Degisken bolgelerden 90’1 tutumluluk bilgi verici bolge, diger iicli ise tekil degisken
bolgedir. Analiz edilen orneklerin haplotip dagilimlari Tablo 9’da verilmistir. Chamelea
striatula tiirtinii temsil eden H15 ve H16 haplotipleri ile C. gallina tiiriinii temsil eden
haplotipler arasinda en az 82 baz farklilig1 oldugu belirlenmistir.

Network analizi sonuglarina gore Karadeniz populasyonlarina ait Orneklerin
haplotiplerinin ¢ogu (H5, H7 H11, H13) bir grup olustururken Adriyatik ve Cadiz
populasyonlarina ait belirgin bir kiimelenme olugsmamistir.C. striatula tiiriinii temsil eden
H15 ve H16 haplotipleri ile diger haplotipler arasinda en az 78 baz degisimi gézlenmistir
(Sekil 7). Haplotiplerin cografik dagilimi Sekil 8’de verilmistir.

Sadece C. gallina’ya ait bireylerin (n=43) dahil edildigi analizde ise 14 haplotip, 551
adet korunmug bolge ve 28 adet degisken bolge belirlenmistir (Ek Tablo 2). Degisken
bolgelerden 20’si tutumluluk bilgi verici, kalan sekizi ise tekil degisken bolgedir. Haplotip
cesitlilik (Hd) ve niikleotit ¢esitlilik (P1) degerlerinin ise sirasiyla 0,6410 ve 0,01338 oldugu
belirlenmistir. 16S rRNA gen bolgesinin ortalama niikleotit kompozisyon oranlar1 T; 38,8-
C; 16,9 - A; 23,8 — G; 20,5 olarak belirlenmistir.

Elde ettigimiz DNA dizileri ile birlikte GenBank veri tabanindaki kayitlar da eklenerek
COI gen bolgesi igin elde edilen veri setine AIC ve BIC kriterlerine gore en uygun niikleotit
degisim modeli olarak HKY+G se¢ilmistir. Bootstrap yontemi ile ¢izilen Maksimum
Benzerlik agacinda C. gallina ve C. striatula tiirleri farkli dallarda kiimelenmistir. Chamelea

gallina’ya ait COI dizileri ile Hirvatistan (Gen Bank erisim kodu: DQ458474,1) ve Kanarya
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Adalar1 (Gen Bank erisim kodu: DQ184835,1) dizileri ile yiiksek oranda (%99) benzerlik
gostermistir. Chamelea striatula’ya ait diziler ise Kuzey Denizi C. gallina 6rmegi ile (Gen
Bank erisim kodu: KR0984939,1) yiiksek oranda (%2100) benzerlik gostermistir (Sekil 9).

® Rize
S H13
HS /.
H10 1) Hi1
(i1 e “
A
Sekil 7. COI haplotip ag1
Tablo 9. COI gen bolgesi haplotip dagilimi
Lokalite Haplotip
Rize (Cayeli) H5
Trabzon (Salacik) H5
Samsun (Bafra) H5, H6
Sinop (Hamsilos) H5, H14
Kastamonu (Inebolu) H5, H9
Istanbul (Sile) H5, H11, H12, H13
Bulgaristan (Sozopol) H5, H7
Kirim (Sivastopol) H5
Balikesir (Edincik) H5
Adriyatik H1, H2, H3, H4
Cadiz H4, H8, H9, H10

Pontevedra H15, H16
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Sekil 8. COl haplotiplerin cografik dagilim1

H9 Cediz

H9 Kastamonu

H6 Samsun

- H1 Adrivatik

H14 Sinop

s4[f H8 Cediz

- H12 Istanbul

] DQ458474.1 Huvatistan

Hl DQ1384835.1 Kanarva Adalan
H2 Adriyatik

[ H3 Adrivatik

H4 Adriyatik

114 Cediz

H10 Cediz

H7 Bulgaristan

H11 Istanbul

H13 Istanbul

HS Samsun

HS Balikesir

HS Bulgaris tan

HS Rize

HS Kastamonu

HS Kirim

HS Istanbul

HS Sinop

HS Trabzon

HI15 Pontevedra
4100‘ H16 Pontevedra | Chamelea striatula

KR084939.1 Kuzey Denizi | Chamelea gallina
DQ399394.1 | Rudirapes phillippinarum
KC429143.1 | Donax trunculus

o
=

63
Chamelea gallina

B9

01

Sekil 9. Chamelea gallina ve C. striatula’nin COI genine dayali filogenetik agact
(Maksimum Benzerlik se¢ bagla degerleri %50 den yiiksek olanlar gosterilmistir)
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Populasyonlar arasi genetik mesafe derecesini ifade eden Fst degerleri Tablo 10’da
verilmistir. Chamelea striatula’ya ait populasyonun diger populasyonlar ile ikili
karsilastirilmasi ile elde edilen Fst degerleri ortalama %13,7-%14,3 arasinda degismektedir.

Diger populasyonlar arasi genetik farkliligin ise en fazla %2,3 oldugu belirlenmistir.

Tablo 10. COI gen bolgesine gore gruplar arasi ikili genetik mesafe (Fst) degerleri.
Ornekleme sahasi; Rize (Riz), Trabzon (Trb), Samsun (Sam), Sinop (Snp),
Kastamonu (Kas), Istanbul (Ist), Bulgaristan (Bul), Kirmm (Kir), Balikesir (Bal),
Adriyatik (Adr), Cadiz (Cdz), Pontevedra (Pon)

Riz Trb Sam Snp st Bul Kir Bal Ant Adr Cdz Pon
Riz 0,000
Trb 0,000 0,000
Sam 0,010 0,010 0,000
Snp 0,006 0,006 0,012 0,000
Kas 0,007 0,007 0,013 0,010 0,000
Ist 0,007 0,007 0,013 0,010 0,011 0,000
Bul 0,001 0,001 0,011 0,007 0,008 0,007 0,000
Kwr 0,000 0,000 0,000 0,006 0,007 0,007 0,001 0,000
Bal 0,000 0,000 0,010 0,006 0,007 0,007 0,001 0,000 0,000
Adr 0,030 0,030 0,023 0,026 0,024 0,026 0,029 0,030 0,030 0,000
Cdz 0,023 0,023 0,018 0,020 0,019 0,021 0,023 0,023 0,023 0,011 0,000
Pon 0,143 0,143 0,142 0,143 0,142 0,143 0,143 0,243 0,143 0,137 0,138 0,000

COl gen bolgesinin analizinden elde edilen genetik ¢esitliligin dagilimini belirlemek
i¢in yapilan AMOVA analizinde gruplar arasi, gruplari olusturan populasyonlar arasi ve
populasyon i¢i olmak tizere 3 farkli diizeyde ¢esitlilik degerleri elde edilmistir. Gruplar arasi
varyasyon 9%055,41, grup i¢i populasyonlar arasi varyasyon %6,78 ve populasyon igi
varyasyon ise %37,81 olarak tespit edilmistir (Tablo 11). Chamelea striatula farkli tiir
oldugundan ve gruplar arasi varyasyonu etkileyeceginden AMOVA analizine dahil

edilmemistir.

Tablo 11. COI gen bolgesine gore gruplar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon Varyasyon yiizdesi Fiksasyon indeksi
0,55411
Gruplar arasinda 12,5962 55,41 E
CT
0,15208
Grup i¢i populasyonlar arasinda 1,5413 6,78 F
SC
0,62193
Populasyonlar arasinda 8,5944 37,81

Fst
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3.2.3. Mikrosatelit Veri Analizi

Calismada 13 populasyona ait toplam 288, 6rnegin 14 mikrosatelit lokusuna ait
genotipleri degerlendirilmistir. Mikrosatelit analizlerinde kullanilan bireylerin sayis1 Tablo
5’de verilmistir. Lokus 41630°un PZR ile ¢ogaltilan bdlgesi incelendiginde, tiim ornekler
icin aynm1 fragment boyu elde edildigi, yani polimorfik bir lokus olmadigi1 belirlenmis ve
calismadan ¢ikarilmistir. Veri analizi kalan 13 lokus ile yapilmistir.

Genotipik oranlarin Hardy-Weinberg dengesine uyumu test edildiginde yapilan 169
testin 100’tinde Hardy-Weinberg dengesinden sapma tespit edilmis, yanls kesif degeri
diizeltmesi yapildiktan sonra 86 testte goriilen sapmanin istatistiksel olarak 6nemli oldugu
belirlenmistir. Analiz edilen 13 lokusun 7’sinde Hardy-Weinberg dengesinden yiiksek
oranda istatistiksel sapma gozlenmistir. Ayrica bu lokuslarin nul allel varligindan etkilendigi
belirlenmistir. Hardy-Weinberg dengesinden sapan lokuslardaki null allel frekansi %21
(Lokus 33835) ile %54 (Lokus 20467) arasinda degisirken, Hardy-Weinberg dengesinde
olan lokuslarda ise null allel frekans1 %1,6 (Lokus 10343) ile %15,6 (Lokus 9969) arasinda
degisim gostermistir. Mikrosatelit lokuslarina ait temel istatistiksel veriler Tablo 12’de
verilmigtir.

13 populasyonun 13 mikrosatelit belirte¢ ile analizi sonucunda elde edilen detayli
istatistiksel veriler Ek Tablo 3’de verilmistir. Lokuslara gore gézlenen allel sayisi 4 (Lokus
9969) ile 34 (Lokus 33835) arasinda degisim gosterirken, allelik zenginlik (AR) degerleri (6
diploit bireye gore hesaplanmistir), 2,860 (Lokus 9969) ile 9,045 (Lokus 33835, Kirim)
arasinda degisim gostermistir. Gen gesitliligi ise 0,175 (Lokus 20467) ile 0,617 (Lokus
33835) arasinda degisim gostermistir.

Populasyonlar arasi allel dagilim grafigi Sekil 10, allel frekans grafigi ise Sekil 11°de
verilmistir. Populasyona o6zgiin allellerin sayisinin genel olarak az oldugu (<4)
belirlenmistir. C. gallina’nin Karadeniz’de dagilim gosteren populasyonlardaki toplam
ozgiin allel sayis1 12, Akdeniz (Antalya) populasyonunda ii¢, Adriyatik populasyonunda bir,
Atlantik populasyonunda (Cadiz) ve C. striatula populasyonunda ise (Atlantik Okyanusu-
Pontevedra) dort olarak belirlenmistir. Rize, Samsun ve Kastamonu populasyonlarinda ise

Ozgiin allele rastlanmamustir.
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Tablo 12. Mikrosatelit lokuslarina ait istatistiksel veriler. Birey sayisi (n), Allel sayis1 (Na),
Allelik zenginlik (Ar), Gozlenen heterozigosite (Ho), Beklenen heterozigosite
(He), Polimorfizm bilgi igerigi (PIC), Null allel frekans: (F(null)). *- Hardy-

Weinberg dengesinden sapan lokuslar

Lokus Ad1 n Na Ar Ho He PIC F(null)
260 288 8 3,047 0,427 0,496 0,448 0,0726
1088* 281 14 4,557 0,249 0,639 0,617 0,4354
1243* 286 8 2,998 0,185 0,452 0,417 0,4231
3263* 285 12 6,279 0,358 0,859 0,842 0,4119
9969 287 4 2,860 0,376 0,522 0,457 0,1578
10343 288 8 3,178 0,594 0,614 0,537 0,0159
18241 287 9 4,493 0,603 0,692 0,660 0,0732
20070* 283 15 5,052 0,375 0,792 0,760 0,3584
20447 288 6 2,889 0,462 0,585 0,496 0,1114
20467* 275 7 3,322 0,175 0,599 0,538 0,5463
26069 287 5 2,898 0,317 0,431 0,399 0,1423
33835* 274 33 9,045 0,617 0,945 0,940 0,2095
41629* 265 14 5,153 0,347 0,779 0,747 0,3843
41630 280 1 - - - - -

Populasyonlar arast Fst degerleri incelendiginde genetik cesitliligin genel olarak

diistik oldugu belirlenmistir. En yliksek Fst degerleri

Sinop populasyonunun diger

populasyonlar ile ikili karsilastirilmasinda hesaplanmistir (Tablo 13). Populasyonlar igin

hesaplanan ortalama Fst degeri 0,03065, ENA yontemi kullanilarak hesaplanan Fst degerleri

ise 0,0288 olarak tespit edilmistir. Populasyonlar aras1 genetik farklilik genel olarak diisiik

olsa da baz1 populasyonlar i¢in istatistiksel olarak 6nemli bulunmustur (p<0,05).

mmm Ortalama alel sayis1 s Ortalama alel frekansi mmm Etkin alel sayist
Bilgi indeksi mmm Ozel alel frekanst mmm Ortak alel sayist (<=25%)
Ortak alel say1s1(<=50%) Beklenen heterozigotluk
9,000 0,800
8,000 - - 0,700
| | | || Il ’
ol II ] R = | l} S o0
- o
5000 - - 05097
’ L (=2
54,000 - 04903
53,000 y - 0,300 =
] - 0,200 ®©
2,000 . B B R R N 1N T
1,000 {0 | ‘ ' ' | - 0,100
0,000 - ~ 0,000
% &> & Q> > > S @ N >
& %&o %&%\» é&& é@o y #@o é\& @0& g & Q@A '&(p dp eﬁ°&
< & .
S S %?é\ W QR ag Y’b Q,Q&
Populasyonlar
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Sekil 11. Alel frekansi

Tablo 13. Fst (Weir ve Cockerham) (Alt diagonal) ve populasyonlar arasi allel dagiliminin
karsilastirilmasinda Fst=0 olma olasilig1 (Ust). Olasilik degerlerinin istatistiksel
olarak 0’dan farkli oldugu (P<0,05) degerler koyu verilmistir.

Riz Trb Sam Snp Kas st Bul  Kir Bal Ant Adr Cdz Pon
Riz 0,606 0,573 0,001 0,585 0,343 0,977 0,905 0,997 0,046 0,001 0,001 0,018
Trb 0,012 0,165 0,001 0,529 0,421 0,523 0,890 0,833 0,019 0,017 0,001 0,009
Sam |0,010 0,010 0,001 0,326 0,199 0,414 0,789 0,103 0,004 0,007 0,000 0,001
Snp 0,101 0,091 0,090 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001 0,000
Kas 0,003 0,003 0,010 0,073 0,068 0,263 0,527 0,447 0,011 0,001 0,001 0,017
Ist 0,015 0,008 0,017 0,099 0,013 0,082 0,424 0,576 0,057 0,033 0,002 0,019
Bul -0,008 0,008 0,011 0,087 0,000 016 0,866 0,690 0,007 0,001 0,001 0,005
Kir 0,002 0,001 0,011 0,106 0,007 o5 0,001 0,736 0,001 0,001 0,001 0,000
Bal -0,010 0,007 0,018 0,096 0,006 gopg 0,005 0,005 0,046 0,058 0,001 0,072
Ant 0,022 0,016 0,026 0,100 0,016 17 0010 0,016 0,019 0,001 0,052 0,009
Adr 0,033 0,016 0,032 0,088 0,027 29 0,032 0,027 0,017 0,031 0,001 0,049
Cdz 0,048 0,043 0,050 0,128 0,049 17 0051 0,033 0,044 0,012 0,053 0,000
Pon 0,024 0,012 0,023 0,057 0,010 17 0022 0,020 0,018 0,020 0,008 (038

Structure programinda yapilan Bayesian kiimeleme analizinde iki farkli veri seti
kullanilmigtir. 1. Deneme: Her bir drnekleme istasyonunun farkli bir populasyonu temsil
ettigi varsayimi ile 13 mikrosatelit lokusuna ait verilerin tamami, Il. Deneme: Her bir
ornekleme istasyonunun farkli bir populasyonu temsil ettigi varsayimi ile Hardy-Weinberg

dengesinden sapan lokuslarin ¢ikartilip geriye kalan alti mikrosatelit lokusuna ait veriler ile
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olusturulan veri seti smanmistir. Her iki denemede de Sinop populasyonu ve diger
populasyonlar arasinda genetik bir farklilik olabilecegi saptanmistir. Muhtemel kiimeleme
denemelerinde olas1 kiimeleme sayis1 her iki denemede de K=3 olarak belirlenmistir (Sekil
12 ve 13). I. ve 1. denemelerde K degeri igin hesaplanan ortalama LnP degerleri sirasiyla -
10190,45 ve -3908,53 olarak belirlenmistir. Olusturulan kiimelenme grafigi her bir
populasyona ait bireyin ii¢ kiime iginde nasil bir dagilim sergiledigini gostermektedir. Yatay
eksen bireyleri, dikey eksen ise bireylerin genotiplerinin hangi kiimede oldugunu
gostermektedir. Populasyonlar arasinda genel olarak diisiik seviyede olan uzaklik, Bayesian
kiimeleme analizinin Sinop disindaki diger populasyonlar1 genetik olarak birbirinden

ayrramamasini agiklamaktadir.
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Sekil 12. Mikrosatelit lokusuna ait verilerin tamami kullanilarak olusturulan Structure bar
grafigi
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Sekil 13. Hardy-Weinberg dengesinde olan alti mikrosatelit lokusuna ait veriler ile
olusturulan Structure bar grafigi



43

Temel Koordinat analizi (PCoA) ile Sinop hari¢ geriye kalan Karadeniz
populasyonlari, birlikte kiimelenmistir (Sekil 14). Cadiz, Adriyatik, Sinop, Antalya ve
Istanbul drnekleri ise digerlerinden ayrilmistir. Mantel testi sonucuna gore ise cografik
mesafe ile genetik mesafe arasinda istatistiksel olarak 6nemli bir iligki belirlenememistir (p=
0,134). Genetik ve cografik mesafe arasindaki regresyon egiminin diisiik olusu (R?= 0,0512)
mesafe ile izolasyon olmadigimi1 gostermektedir (Sekil 15). Mantel test ve PCoA analizine

C. striatula tiiriine ait 6rnekler (Pontevedra) dahil edilmemistir.
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Sekil 14. Temel koordinat analizi (PCoA)
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Sekil 15. Genetik mesafe ile cografik mesafe arasindaki iliski
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Genetik farklilasmanin nerden kaynaklandigini gostermek icin yapillan AMOVA
analizi sonucunda genetik farklilagmanin yiiksek oranda grup i¢i varyasyondan (%63,11)
kaynaklandig1 belirlenmistir Populasyonlar arasi farklilik %3,04, populasyon igi bireyler
arasindaki farklilik ise %33,85 olarak belirlenmistir (Tablo 14).

Tablo 14. Populasyonlar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon  Varyasyon yiizdesi Fiksasyon indeksi

0,03045
Populasyonlar arasinda 0,11282 3,04 F
ST
491
Populasyon i¢i bireyler arasinda 1,25423 33,85 0’3F 910
IS
1
Bireyler arasinda 2,33854 63,11 0’3;3 89
I

Biitiin populasyonlar igin gézlenen heterezigot fazlaligi beklenenden daha diisiik
cikmigtir. Wilcoxon testi sonucuna gore biitiin populasyonlarin mutasyon-drift dengesinde

oldugu belirlenmistir (Tablo 15).

Tablo 15. Beyaz kum midyesi populasyonlarinin beklenen ve gozlenen heterozigot
fazlalik degerleri (Sign Testi) ve populasyonlarin mutasyon-drift esitligine
dair olasilik degerleri (Wilcoxon Testi)

Sign Testi Wilcoxon Testi
Populasyon He Fazlahg: Ho Fazlahg Olas1ll(lr() )D caent
Rize 7,72 2 0,9993
Trabzon 7,77 5 0,9836
Samsun 7,83 8 0,3177
Sinop 7,66 4 0,9760
Kastamonu 1,72 5 0,7725
Istanbul 7,68 3 0,8780
Bulgaristan 7,69 6 0,8632
Kirim 7,69 2 0,9991
Balikesir 7,76 2 0,9957
Antalya 7,71 4 0,9598
Adriyatik 7,74 4 0,8780
Cadiz 7,55 4 0,9045
Pontevedra 7,72 3 0,9991




45

Ek Tablo 4’de her bir lokusun mutasyon-drift dengesine uyum i¢in hesaplanan olasilik

degerleri verilmistir. Lokuslarin ¢ogunun mutasyon-drift dengesine uydugu belirlenmis,

(33 323

uymayan lokuslar ise

ile belirtilmistir. Biitiin populasyonlarin allel frekans dagilim

grafikleri “L” bi¢iminde dagilim gostermistir. Ayrica allel frekanslarinin en yogun olarak

0,0-0,1 (%54) ve 0,1-0,2 (%19) frekans sinifi arasinda dagildig1 belirlenmistir (Sekil 16).

Elde edilen sonuglar populasyonlarin genetik darbogaza ugramadigini ve yakin gegcmiste

etkin populasyon biiyiikliigiinde bir azalma olmadigini géstermektedir.
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Sekil 16. Genetik darbogazin olmadigini gosteren L-bi¢cimli mode-shift grafigi

LDNe programut ile baglant1 esitsizligine (linkage disequilibrium) dayali hesaplanan

etkin populasyon biiyiiklik degerleri (Ne) 41,1-14759 arasinda degisim gostermektedir

(Tablo 16). Belirlenen sonuglara goére Samsun, Istanbul, Adriyatik ve Pontevedra

populasyonlari i¢in etkin populasyon biiyiikliigiine erisilemedigi tespit edilmistir. Fakat

Pontevedra hari¢ hesaplanan biitiin etkin populasyon giiven araliklarinin (%95) genis olmasi

verinin glivenirliligini diistirmektedir.
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Tablo 16. Etkin populasyon biiyiikliikleri

Populasyon n Ne Giiven Arahgi (%95)
Rize 22 -144,2 96- oo
Trabzon 26 14759,0 76- o0
Samsun 12 98,2 16,8- o0
Sinop 20 -232,3 75,1- ©
Kastamonu 20 480,8 56,1- o
Istanbul 20 81,4 33,6- ©
Bulgaristan 26 -93,9 966-
Kirim 30 27829 91,1- ©
Balikesir 22 -57 122-
Antalya 30 127,7 53,5- o0
Adriyatik 20 91,3 29,7- o0
Cadiz 20 -153,0 110,8-
Pontevedra 20 41,1 22,8 -127,3

n- 6rneklenen birey miktar1, Ne-etkin populasyon biiyiikligi



4. TARTISMA

Veneridae familyasina mensup kum midyeleri iizerine giinlimiize degin yapilan
taksonomik g¢aligmalarin ¢ogunlugu morfometrik ve meristik 6zelliklerdeki farkliliklara
dayanmaktadir. Diinyada yayilim gosteren kum midyesi tiirlerinin ¢ogu morfolojik olarak
birbirine benzer oldugundan, bu familyadaki tiirlerin taksonomik olarak siniflandirilmasinda
morfolojik o6zelliklerinin yetersiz oldugu belirtilmistir (Graf, 2000; Lydeard vd., 2000).
Molekiiler tekniklerin gelismesi ile birlikte familyadaki tiirlerin taksonomik durumlar
defalarca diizenlenmistir (Canapa vd., 2003; Mikkelsen vd., 2006; Kappner ve Bieler, 2006).

Venerid kum midyelerinden olan C. gallina ve C. striatula nin taksonomik durumu
son 10 yildir tartigmalara konu olmustur (Bouchet vd., 2006). World Register of Marine
Species (WoRMS) 2004 yilindan beri iki taksonu farkli tiirler olarak kabul etse de dagilim
alanlar1 ortiismektedir (Gofas, 2018). Yakin bir gegmiste Kuzey Denizi’nden 6rneklenen C.
striatula’ya ait COI gen dizisi C. gallina ismi altinda Gen Bank’a yiiklenmistir (Barco vd.,
2016). Backeljau vd. (1994) yedi polimorfik enzimin analizi sonucunda Giiney Portekiz
kiyillarindan o6rnekledigi iki tiire ait bireyler arasindaki genetik mesafeyi hesaplamis ve
genetik olarak farkli tiirler olduklarini ileri stirmiistiir. Molekiiler sitogenetik, mtDNA ve
niikleer DNA belirtecler kullanilarak yapilan analizler ile de bu iki taksonun farkl tiirler
olduklart desteklenmistir (Garcia-Souto, 2017). Yiiriittiigiimiiz bu calismada da benzer
sekilde 16S rRNA ve COI gen bolgelerinin analizi ile Pontevedra’dan (ispanya’nin Atlantik
Okyanusu Kiyist) orneklenen bireyler ile diger istasyonlardan 6rneklenen bireyler arasinda
genetik farklilik oldugu ve farkl tiirlere ait taksonlar olduklar1 belirlenmistir. Karadeniz ve
Akdeniz’deki istasyonlardan 6rneklenip analiz edilen bireylerin hepsinin C. gallina tiiriine
mensup oldugu belirlenmistir. Akdeniz havzasi ve lilkemiz karasularinda C. striatula tiiriine
ait birey tespit edilmemistir.

Chamelea gallina tiirline ait populasyonlarin genetik yapisinin belirlenmesi igin
calismamizda 14 farkli mikrosatelit lokusu kullanilmistir. Calismada kullanilan mikrosatelit
bolgeleri Coppe vd. (2012) tarafindan 454-pirosekanslama ile belirlenip karakterize edilen
mikrosatelit bolgeleridir. Elde edilen ham verilerde toplam 111 farkli mikrosatelit bolgesinin
varligi belirlenmis, polimorfik oldugu diisiiniilen 14 mikrosatelit lokusu italya’dan
orneklenen 12 C. gallina bireyi kullanilarak degerlendirilmistir. Lokuslardan birisi harig

(Lokus 41630) digerlerinin polimorfik oldugu tespit edilmistir. Geriye kalan 13 lokusun
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sekizinde ise Hardy-Weinberg dengesinden sapma oldugu ve bu sekiz lokusun tamaminda
null allel varlig: tespit edilmistir. Lokuslarda gézlenen ortalama allel sayis1 5,2 olup, iki ile
14 arasinda degisim gostermistir. G6zlenen (Ho) ve Beklenen (He) heterozigosite degerleri
sirastyla 0-0,7500 ve 0,1594-0,9275 arasinda degisim gostermistir. Ortalama gbzlenen ve
beklenen heterozigosite degerleri ise sirastyla 0,36 (SS +0,23) ve 0,61 (SS+0,25) olarak
belirlenmistir. Hardy-Weinberg dengesinden sapmanin nedeni smirli sayida olan 6rnek
sayisina (n=12) atfedilmis ve 6rnek sayisi arttirildigi takdirde sonuglarinin degisebilecegi ve
monomorfik olan lokus igin farkli allellerin de belirlenebilecegi belirtilmistir. Papetti vd.
(2018), Kuzey Adriyatik Denizi’nde birbirine yakin ii¢ farkli istasyondan farkli yillarda
ornekledigi 239 bireyi kullandig1 ¢alismasinda Coppe vd. (2012) tarafindan gelistirilen 14
mikrosatelit belirtecin 11 tanesini kullanarak populasyonlar arasi genetik cesitliligi
belirlemistir. Kullanilan 11 lokusun besinin Hardy-Weinberg dengesinden saptigini
belirtmistir. Bu sapmalarin nedeni heterozigot eksikliginden kaynaklanmis, bu durumun ise
null allel varligindan ya da biyolojik faktdrlerden kaynaklandigini One stirmistiir.
Lokuslardaki allel sayilarinin 2-23 arasinda degistigini ve ortalama allel sayisim1 5,26
oldugunu belirlemistir. Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigosite degerleri ise sirastyla
0,42 ve 0,56 olarak belirlenmistir. Mevcut ¢alismamizda mikrosatelit analizlerinde ise
toplamda 288 birey kullanilmis olmasina ragmen 13 lokusun yedisinin neredeyse her
populasyon i¢in Hardy-Weinberg dengesinden saptig1 ve yiiksek null allel frekansina sahip
oldugu belirlenmistir. Ayrica monomorfik olan lokusda (Lokus41630) farkli bir allel varlig
belirlenememistir. Lokuslarda gozlenen allel sayisi 2 ile 33 arasinda degisim gostermistir.
Gozlenen ve beklenen heterozigosite degerleri sirasiyla 0,175-0,603 ve 0,431-0,969 arasinda
degisim gostermistir. Ornek sayisindaki artisa ragmen c¢alismamizdaki bulgular Coppe vd.
(2012) ve Papetti vd. (2018) ile benzerlik gostermistir.

Son zamanlardaki c¢alismalarda cift kabuklu yumusakca tiirlerinin mikrosatelit
bolgelerinde null allel olarak da bilinen yiliksek oranda c¢ogaltilamayan allel varligi
bildirilmistir (Arias-Perez vd., 2012; Marin vd., 2012; Nanton vd., 2014; Hargrove vd.,
2015; Chiesa vd., 2016a). Cogaltilmasi hedeflenen DNA dizisinin primer tutunma
bolgesinde meydana gelen mutasyon, allelin PZR ile ¢ogaltilmasini engelleyerek null allel
olusumuna sebep olmaktadir. Homozigot lokusda null allel olusmasi durumunda
amplifikasyon olmazken, heterozigot lokusda olugmasi durumunda ise lokus homozigot
olarak goziikmektedir. Nanton vd. (2014) Donacidae familyasina mensup bir midye tiirii

olan Donax trunculus igin 19 polimorfik mikrosatelit belirte¢ tanimlamistir. Tanimlanan bu
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belirteglerin 10 tanesinde %10-27 oraninda null allel varlig1 belirlenmistir. Benzer sekilde
Ruditapes philippinarum i¢in tanimlanan 10 mikrosatelit lokusunun yedisinde benzer
oranlarda null allel varligi tespit edilmistir (Kim vd., 2014). Aynu tiir i¢in gelistirilen farkli
mikrosatelit belirteglerinde de null allel varlig1 belirlenmistir (Chiesa vd., 2016a). Dogal ve
kiiltiire alinmig Mervenaria mercenarian populasyonlarinin genetik ¢esitliligini belirlemeye
yonelik yapilan bir ¢alismada, kullanilan mikrosatelit lokuslarindaki null allel frekansinin
%1,5-29 araliginda degistigi belirlenmistir. Bu lokuslardan 6zellikle 4’tinde null allel
frekansinin %14°den fazla oldugu tespit edilmistir (Hargrove vd., 2015). Calismamizda
Coppe (2012) tarafindan tasarlanip karakterize edilen mikrosatelit belirte¢ler kullanilmis
olup, lokuslardaki null allel frekanslar1 %1,5-43 araliginda oldugu belirlenmistir. Ayni
mikrosatelit primerlerinin kullanildigi farkli bir ¢alismada da aynmi lokuslarda null allel
oldugu tespit edilmis fakat null allel frekanslar1 paylagilmamistir (Papetti vd. 2018). Yiiksek
null allel frekansimin genetik populasyon yapisi ilizerine etkileri farkli aragtirmalara konu
olmustur (Dabrowski vd., 2015; Rico vd., 2017). Simiilasyon ¢aligsmalar1 %5-8 araligindaki
null allel varliginin populasyonlar arasi genetik farkliliklarin belirlenmesinde kayda deger
bir etkisinin olmadigini, fakat null allel frekansinin daha yiiksek olmasi durumunda etkisinin
artabildigini gostermistir (Chapuis ve Estoup, 2007). Yiiksek null allel frekansi heterozigot
eksikligine (heterozygote deficiency) sebep olup, lokuslarin Hardy-Weinberg dengesinden
sapmasina neden olmaktadir. Calismamizda kullanilan belirteglerin yedisinin yiiksek null
allel frekansindan dolay1 (>%41) Hardy-Weinberg dengesinden saptig1 gézlenmistir. Geriye
kalan alt1 lokusda ise null allel frekans1 %1,6-15,6 arasinda degismektedir. Calismada
belirlenen yiiksek null allel frekansi diger ¢ift kabuklu tiirler ile yapilan g¢alismalarin
sonuglarina benzemektedir (Launey vd., 2002; Nanton vd., 2014; Chiesa vd., 2016a).
Lokuslarda gozlenen diisiik heterozigosite de null allel varligina atfedilmektedir. Midyeler
suyu filtre ederek beslendiklerinden zenobiotik maddeler viicutlarinda birikme egilimindedir
(Bouzas vd., 2011; Company vd., 2011). Agir metal gibi baz1 kirleticilerin mutajenik etkisi
(Wong, 1988; Gedik ve Oztiirk, 2018) midyelerde gozlenen yiiksek mutasyonun ardindaki
sebeplerden biri olabilir.

Karasal habitatlarda canli yayilimimi sinirlandiran su kiitleleri (nehir, gol) ve daglik
alanlar gibi dogal bariyerleri tanimlamak kolaydir. Okyanus ve Deniz ortaminda ise benzeri
bariyerler nispeten daha seyrektir. Istiridye, midye, denizyildiz1, denizkestanesi ve benzeri
planktonik larval evre geciren tiirler genis alanlara yayilma potansiyeline sahip tiirlerdir.

Planktonik evre larvalarin yayilim alanin1 ve populasyonlar arasi gen akisini etkilediginden
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evrimsel slire¢ agisindan énem arz etmektedir (McQuaid ve Philips, 2010). Bazi tiirlerin
gecirdigi planktonik larval dénemi giinler ile ifade edilirken, bazi tiirlerde ise bu dénem
aylarla ifade edilmektedir. Bu bilgi 1s18inda planktonik donemi uzun olan tiirlerin, kisa
planktonik evre gegiren tiirlere gore yayilim potansiyelinin daha fazla olmasi
beklenmektedir (Palumbi, 1995; Hoskin, 1997). Tiirlerin gecirdigi planktonik evrenin siiresi
ile yayilim alani arasindaki iligskiyi belirlemek icin 19 farkli bentik tiir lizerinde yapilan
yayilim (dispersal) modelleme ¢alismasinda planktonik evrenin siiresi ile yayilim alani
arasinda istatistiksel olarak 6nemli bir iliski oldugu belirlenmis, 3-4 hafta planktonik evre
geciren bir tiirlin bireylerinin akintilar ile 100-200 km kadar uzaga taginabildigi belirtilmistir
(Siegel vd., 2003). Ye vd. (2018) midye tiirlerinin pelajik larva yayilim 6zelliklerinin gen
akist iizerine olan etkilerini incelemis, kisa larval donem gegiren (10 giin) Gomphina
aequilatera tiirii midyelerin populasyonlar1 arasinda istatistiksel olarak 6nemli genetik
farkliliklar oldugunu belirlemistir. Heliocidaris tuberculata tiirti denizkestanelerinin
planktonik evresi 3-4 hafta siirmektedir ve aralarinda 1.000 km’lik mesafe olan
populasyonlar arasinda bile genetik farkliligin ¢ok diisiik seviyelerde oldugu belirlenmistir.
Diger yandan H. erythogramma tiirii deniz kestanelerinin ise planktonik evresi 3-4 giin
stirmektedir ve populasyonlar1 arasi benzeri cografik mesafelerde daha yiiksek oranda
genetik farklilik gostermektedirler (McMillan vd., 1992). Ortalama 10 giin planktonik larval
donem geciren Macridiscus multifarius tiiric midyelerin Cin Denizi’nde yayilim gosteren
populasyonlarmin genetik yapisi mitokondriyal DNA (COI, 12S rRNA ve ND1) belirtecleri
kullanilarak degerlendirilmistir. Populasyonlar arasi hesaplanan Fst degerleri (COIL; 0,100—
0,444, p<0,05, 12S rRNA; 0,199-0,742, p < 0,05) populasyonlar arasinda ciddi bir genetik
farkliligin oldugunu gdstermektedir (Ye vd., 2015).

Li vd. (2013), Cin Denizi’nde dagilim gosteren Mytillus coruscus tiirii midyelerin COI
gen bolgesini kullanarak populasyonlarinin genetik yapisini belirlemek igin yiirittiikleri
caligmada populasyonlar arasi genetik farklilik olmadigi (Fst= -0,0362-0,0978) tespit
edilmistir. Diisiik genetik farkliligin temel sebebi tiiriin gecirdigi planktonik larval evrenin
bir aydan fazla olmasi (Gu, 2010) ve larvalarin potansiyel yayilim alaninin genis olmasindan
kaynaklanmaktadir. Benzer sekilde Cin Denizi’nde yayilim gosteren Mytillus
galloprovincialis tiirii midyelerin COI gen bdlgesinin analizi ile de populasyonlar arasi
genetik cesitliligin diisiik oldugu (Fst=-0,0469-0,0509) belirlenmistir (Shen vd., 2011).

Chiesa vd. (2016b) tarafindan, Veneridae familyasina mensup bir kum midyesi tiirii

olan Ruditapes philippinarum’un Dogu Atlantik Okyanusu kiyilarinda yayilim gosteren
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populasyonlarinin  16S rRNA ve mikrosatelit belirtecler kullanilarak genetik yapisi
belirlenmistir. 16S rRNA dizi analizi ile 12 farkli haplotip belirlenmis ve bu haplotipler bes
haplogrupta toplanmistir. Mikrosatelit bolgelerinin analizinde ise biitiin lokuslarda null allel
varhigr tespit edilmis ve null allel frekansi %5-45 arasinda degisim gostermistir.
Populasyonlar aras1 hesaplanan Fst degerlerinin 0,02 ile 0,093 arasinda olusu populasyonlar
aras1 genetik cesitliligin az oldugunu gdstermektedir. Structure programi ile yapilan
kiimeleme analizi ile de diisiik seviyede olan genetik farkliliktan dolay1 genetik olarak farkli
bir kiimelenmenin varlig1 belirlenememistir.

Wang (2009), Coelomactra antiquata tiirii midyelerin COI gen bolgesinin analizi ile
Bohai Denizi ve Dogu Cin Denizi’ndeki populasyonlar arasinda ciddi bir genetik farklilik
(Fs1=0,95899) tespit etmistir. Tiirlin ¢ok kisa siire planktonik larval evreye sahip olusu
(yalnizca 9 giin) (Gao, 2006) genetik farkliligin olusmasindaki temel etkenlerinden bir
tanesidir.

Papetti vd. (2018), mikrosatelit belirtegler ile Kuzey Adriyatik Denizi’nde yayilim
gosteren C. gallina populasyonlari arasi ikili Fst degerlerinin -0,0047 ile 0,0147 arasinda
oldugunu belirlemislerdir. Fst degerlerinin diisiik olusu populasyonlar arasi genetik
farkliligin olmadigin1 géstermis ve populasyonlar arasi gen akisinin oldugu ifade edilmistir.
Bilindigi lizere Adriyatik Denizi’nin kuzey bolgelerinde yogun bir sekilde beyaz kum
midyesi avciligi yapilmaktadir. Fakat tiir {izerindeki av baskisina ragmen populasyonda
darbogaz olduguna dair bir kanit bulunamamstir.

Calismamizda farkli istasyonlardan Orneklenen bireyler i¢in 16S rRNA ve COI
dizilerinin analizi ve mikrosatelit analizi ile ikili Fst degerleri hesaplanmistir. Fiksasyon
indeksi, Fst, yaygin olarak populasyonlar arasindaki gen akisini belirlemek igin
kullanilmaktadir. Yiiksek Fst degeri gen akigsinin (Nm) az oldugunu ve populasyonlar arasi
genetik farkliligin fazla oldugunu gostermektedir (Hedrick ve Goodnight, 2005). Fst
populasyon igindeki i¢ liremeyi (inbreeding) yansitmakta (Wright, 1978) ya da hangi
populasyonlarin genetik olarak farkli oldugunu belirtmektedir (Hartl ve Clark, 2007).
Genetik farkliligin varolusu, gen akisinin smirli diizeyde oldugunun gostergesidir.
Populasyonlar arast 0,05’den diisiik Fst degerleri 6nemsenmeyecek diizeyde bir genetik
farkliligi, 0,25°den bilyiik degerler ise ciddi bir genetik farklilig: ifade etmektedir (Weir ve
Cockerham, 1996). Kullandigimiz mtDNA belirteglerinin dizi analizi tiir i¢i gruplar arasi
ikili Fst degerlerinin ¢ok diisiik olduguna (<0,030) ve populasyonlar arasi gen akisi

olduguna isaret etmektedir. Chamelea gallina ve C. striatula tiirleri aras1 ortalama ikili Fst
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degerlerinin ise yiiksek oldugu (COI; 0,140, 16S rRNA; 0,101) belirlenmistir. Mikrosatelit
lokuslarindaki null allel varligindan dolay1 populasyonlar arasi Fst degerleri hesaplarken
ENA yontemi kullanilmis ve populasyonlar arasi genetik farkliigin diisik oldugu
belirlenmistir. ENA yontemi ile hesaplanan Fst degerleri ile null allellerin dahil edilerek
hesaplanan Fst degerleri arasinda ortalama %1,2’°lik bir farklilik belirlenmistir.

Primer baglanma bdlgelerinin korunumlu olmasindan dolay: hedef tiir i¢in tasarlanan
mikrosatelit belirtegleri, o canliya genetik olarak yakin farkli bir tiirde de
kullanilabilmektedir. Ayrica es baskinlik géstermesi ve polimorfik olusu mikrosatelit
belirtecler kullanilarak hibrit tiirlerin ve kriptin tiirlerin belirlenmesine, ayrica tiir tayini
yapilmasina olanak saglamaktadir (Rico vd., 1996; Manel vd., 2005; Maes vd., 2006; Routtu
vd., 2007; Reid vd., 2012). Hiperpolimorfik mikrosatelit belirtecler tiir i¢i genetik g¢esitliligi
belirlemek icin kullanislt olmasina ragmen tiirler arasi genetik ¢esitliligin belirlenmesine
uygun degildir. Monomorfik veya nispeten orta seviyede polimorfik olan belirtegler
kullanildiginda belirlenecek allel sayisi teorik olarak daha az olacagindan tiirlere 6zgi
allellerin belirlenmesinde kolaylik saglayacaktir. Ayrica tiir tayininde kullanilacak
mikrosatelit lokuslariin tam anlamiyla belirlenebilmesi i¢in 6rnek sayisinin fazla olmasi
gerekmektedir (Tian vd., 2017). Calismamizda kullanilan mikrosatelit belirtecler C. striatula
ve C. gallina populasyonlari arasi genetik farkliligin belirlenmesinde yetersiz oldugu tespit
edilmistir (Fs1<0,036). Ayrica C. striatula populasyonuna ait 13 mikrosatelit belirtegten
sadece 4’tinde Ozgiin allele rastlanmistir. Calismamizda sadece tek bir lokaliteden C.
striatula bireylerinin kullanilmis olmast ve ornek sayisinin C. gallina’ya gore az olusu
mikrosatelit belirteclerin tiir tayininde yetersiz olmasinin sebeplerinden olabilir.

Populasyonlar arasi gen akigini belirleme yontemlerinden bir tanesi 6zgiin allel
yontemidir. Slatkin (1985) gen akisi ile 6zgiin allel frekansi arasinda dogrusal bir iligki
oldugunu belirtmistir. Gen akisinin diisiik oldugu durumlarda mutasyonlardan dolay1
populasyonlardaki 6zgiin allel frekansi yiiksek olurken, gen akiginin yiiksek oldugu
durumlarda ise populasyonlardaki 6zgiin allel frekans1 diisiik olmaktadir. Calismamizda
kullanilan 13 mikrosatelit belirteg ile her iki tiire ait populasyonlardaki 6zgiin allel sayisin
cok az oldugu (<4) belirlenmistir. Dolayisiyla gerek populasyonlar arasinda gerekse tiirler
arasinda gen akisinin oldugu sdylenebilir.

Calisma sahamiz icinde yer alan Istanbul, Canakkale ve Cebelitarik Bogazlari
populasyonlar arasindaki gen akigini smirlandirma potansiyeline sahip en belirgin

bariyerlerdir. Bogazlar Adriyatik, Antalya ve Cadiz populasyonlarin diger populasyonlar ile
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olan gen akisini nispeten yavaglatsa da populasyonlarin birbirleriyle olan baglantisini
engellemedigi belirlenmistir. Kalkan vd. (2011) Marmara Denizi, Karadeniz ve Istanbul
Bogazi’ndan drnekledikleri Mytilus galloprovincialis tiirii midyelerin mtDNA COIII geni ve
alt1 mikrosatelit bolgenin analizi ile Istanbul Bogazi’nin hidrolojik bariyer olma ihtimalini
irdeledikleri calismalarinda populasyonlar arsinda genetik bir farklilik bulamamis ve
bogazin gen akisini engellemedigini belirlemislerdir. Takip eden yillarda aynu tiir tizerinde
yapilan daha kapsamli bir calismada ise mtDNA dizi analizi ile Ege Denizi ve Karadeniz’de
iki farkli haplogrup belirlenmis fakat mikrosatelit belirteglerinin analizi ile Karadeniz ve Ege
Denizi arasinda istatistiksel olarak 6nemli bir genetik farklilik belirlenememistir (Kalkan ve
Bilgin, 2016).

Midye populasyonlarin birbiri ile baglantilarinin ve iligkilerinin belirlenebilmesi igin
canlilarin hayat dongiileri ve larvalarin yayilim potansiyellerinin belirlenmesi 6nem arz
etmektedir. Chamelea gallina tirii midyelerin planktonik larval doénemi 20-30 giin
stirmektedir (Froglia, 1989a; Morello vd., 2011). Cogu midye tiirline gére daha uzun bir
plantonik larval doneme sahip olan bu tiiriin populasyonlar1 arasindaki genetik farkliliklarin
diisiik olmasi1 beklenen bir sonug olup, populasyonlar arasi gen akisi oldugunun isaretidir.
Elde edilen bu sonuglar, “uzun siire planktonik evre gegiren tiirlerde diislik seviyede genetik
farklilik gozlenir” hipotezini destekler niteliktedir.

Kurtulus (2009) Karadeniz, Marmara Denizi, Istanbul ve Canakkale Bogazlari’ndaki
sekiz ornekleme bolgesinden Mytilus galloprovincialis tiirii midyelerin (n=96) COIII gen
bolgesinin dizi analizini yapmis ve toplam 9 haplotip tespit etmistir. Haplotip ve niikleotit
cesitlilik degerlerinin sirasiyla 0,230 ve 0,00038 oldugu tespit edilmistir. Atasaral Sahin
(2011), Karadeniz ve Ege Denizi’'nde belirledigi 10 O6rnekleme bolgesinden M.
galloprovincialis tiirii midyelerin 16S rRNA ve COIIl gen bolgelerinin dizi analizini
yapmustir. 16S rRNA gen bolgesinde disilerde iig, erkeklerde ise iki haplotip belirlemis,
COIII gen bolgesinde ise disi bireyler i¢in 20 haplotip belirlenmistir. Haplotip ve niikleotit
cesitlilik degerleri diisiik olup, en yliksek haplotip ve niikleotit ¢esitlilik degerleri 16S rRNA
gen bolgesi i¢in sirasiyla 0,666-0,066024, COIIl gen bdlgesi i¢in ise sirastyla 0,6959-
0,046856 olarak tespit edilmistir. Kalkan vd. (2011) Istanbul Bogazi gevresinde yaptiklari
calisgmada M. galloprovincialis tiiriine ait 96 bireyin COIIIl dizi analizini yapmislardir.
Calismada toplam 14 haplotip belirlenmistir. Haplotip gesitliligi genel olarak diisiik
bulunmus, ortalama haplotip ve niikleotit ¢esitlilik degerleri ise sirasiyla 0,230 ve 0,00038
olarak tespit edilmistir. Calismamizda mtDNA (COI ve 16S rRNA) dizi analizi ile C. gallina
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populasyonlar1 arasi yiiksek benzerlik tespit edilmistir. Sonuglar, uzun planktonik larval
doneme sahip tiirlerdeki sonuglarla benzerlik gostermektedir. COI gen bdlgesinde gozlenen
genetik ¢esitlilik nispeten 16S rRNA gen bolgesine gore daha yiiksek ¢ikmustir. Her iki
mtDNA geni ile tiiriin orta seviyede haplotip ¢esitlilige (h=0,6638-0,7008) ve diisiik
seviyede niikleotit cesitlilige (Pi=0,01837-0,03498) sahip oldugu belirlenmistir. Her iki
mitokondriyal gen bdlgesinin network analizi ile benzer sonuglar elde edilmistir. 16S rRNA
gen bolgesinin network analizi ile haplotip 3 (H3)’iin, COI gen bolgesinin network analizi
ile ise haplotip 5’in (H5) Karadeniz’de yayilim gosteren C. gallina bireylerine 6zgii oldugu
belirlenmistir.

Birgok sucul canli genis yayilim potansiyeli olusturan pelajik larval evre
gecirmektedir. Yayilim, populasyonlarin birbirleri ile iliski halinde kalmasina ve gen akigina
sebep oldugundan, bu durum genetik homojenitenin olugmasina olanak saglamaktadir
(Hogan vd., 2010). Mekansal homojenite midye tiirlerinde yaygin olarak gozlenen
ozelliklerdendir (Murray-Jones ve Ayre, 1997; Herbinger vd., 1998; Dahlgren vd., 2000).
Populasyonlar arasi genetik farkliligin az olusu C. gallina populasyonlarimin birbirleri ile
baglantili olduguna isaret etmektedir. Benzer midye tiirlerinde oldugu gibi C. gallina
populasyonlari aras1 gen alisverisi pelajik larval yayilimindan kaynaklanmaktadir (Schiavina
vd., 2014; Munroe vd., 2016). Mantel test sonucuna gore genetik mesafe ile cografik mesafe
dogru orantili olmasina ragmen istatistiksel olarak 6nemli bir iligki belirlenmemistir.

PCoA ve Bayesian kiimeleme analizi ile Sinop Ornekleri ile diger ornekler arasinda
yapisal bir farklilik oldugu belirlenmistir. Deniz ortaminda akintilar, girdaplar ve farkli su
katmanlar1 gibi osinografik Ozellikler zaman zaman pelajik larvalarin yayilimini
kisitlayabilmektedir (Weersing ve Toonen, 2009). Birbirine bitisik iki bolge arasinda su
katman farkliligindan dolayr nadiren gen aligverisi olurken, birbirine ¢ok uzak iki bdlge
arasinda deniz akintilar1 sayesinde bolca gen alisverisi olabilmektedir (Mitarai vd., 2009).
Cografik mesafeden bagimsiz olarak kiiclik cografik 6lcekte yerel akinti sirkiilasyonu ile
larval yayilim alanimin sinirlandirilmasindan dolay tiir igi genetik farklilik olma ihtimali
muhtemeldir (Demandt, 2010; Papetti vd., 2018). Sinop 6rneklerinin elde edildigi Hamsilos
Koyu nispeten korunumlu bir bolge olup lokal akinti rejimi larval yayilimi sinirlandiran
faktorlerden biri olabilir.

Bir populasyonun, bir veya daha fazla nesil boyunca niifusu azalirsa, genetik ¢esitlilik
de azalir ve buna populasyon darbogazi denir. Darbogazi belirlemek i¢in heterozigot

fazlahigt ve heterozigot eksikligine gore mutasyon-drift dengesinden sapmalar
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incelenmektedir. Populasyondaki genetik gesitlilik mutasyon ve genetik kaymanin (genetic
drift) etkisindedir. Mutasyon, genetik cesitliligi arttirma egilimindeyken, genetik kaymalar
genetik ¢esitliligi azaltma egilimindedir. Mutasyon oranmmin ve etkin populasyon
biiyiikliigiiniin dengeli oldugu durumda populasyon mutasyon-drift dengesinde olmakta yani
genetik kayma ile kaybedilen ¢esitlilik ile mutasyon ile kazanilan c¢esitlilik denge halinde
olmaktadir. Yakin bir gecmiste etkin populasyon biiyiikligiinde azalma olan
populasyonlarin polimorfik lokuslarinda gézlenen allel sayisi ve heterozigosite azalir. Fakat
allel sayisindaki azalma heterozigositeye gore ¢ok daha hizli olmaktadir. Dolayisiyla
darbogaz gecirmis olan populasyonlarda heterozigot fazlaligi olmasi beklenmektedir.
Muhtemel bir genetik darbogaz varligini inceledigimiz ¢alismamizda heterozigot fazlaligi
tespit edilmemistir. Ayrica mode-shift analizinde allel frekanslarinin L seklinde dagilim
gostermesi de populasyonlarin darbogaz gegirmediginin gostergesidir. Darbogazdan gegen
populasyon genetik ¢esitliligini yitirdiginden dolay1r olumsuz ortam sartlarina karsi daha
hassas hale gelmektedir. Muhtemel bir darbogaz varliginin belirlenmesi canlilarin
korunmasi i¢in 6nem arz etmektedir (Cristescu vd., 2010).

Etkin populasyon biiyiikligii (Ne) populasyon genetigi, evrimsel ve koruma
biyolojisinde kullanilan temel parametrelerden bir tanesidir. Etkin populasyon biiyiikliigii
mevcut populasyonu temsil edebilecek, rastgele genetik siiriiklenme etkisi altinda, ayni allel
frekans dagilim miktar1 gosteren ideallestirilmis populasyona ait ciftlesebilen bireylerin
sayist olarak tanimlamistir (Wright, 1931). Etkin populasyondaki birey sayis1 daima gergek
populasyonu temsil eden birey sayisindan daha azdir. Samsun, Istanbul, Adriyatik ve
Pontevedra populasyonlar1 i¢in etkin populasyon biiyiikliigiine erisilememesinde 6rnek
sayisinin az olmasinin etkin oldugu disiiniilmektedir. Negatif Ne degerleri tanimlanmamais
ama yeterince biiyiik etkin populasyon oldugunu ifade etmektedir. Hesaplanan negatif Ne
degerleri beklenen r? degerinin genel r? degerinden yiiksek olmasindan kaynaklanmaktadir
(Do vd., 2014).

LDNe programut ile baglant1 esitsizligine (linkage disequilibrium) dayali hesaplanan
etkin populasyon biiyiiklik degerleri (Ne) 41,1-14759 arasinda degisim gostermektedir
(Tablo 16). Belirlenen sonuglara gore Samsun, Istanbul, Adriyatik ve Pontevedra
populasyonlari igin etkin populasyon biiyiikliigiine erisilemedigi tespit edilmistir.

Populasyon i¢i genetik varyasyona bakildiginda populasyonlarin neredeyse
tamaminda heterozigote eksikliginden (heterozygote deficiency) kaynakli yiiksek FIS

degerleri hesaplanmistir. Larvalarin yayilim alan1 genis olan (uzun planktonik doneme sahip
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tiirler) ¢ift kabuklu tiirlerinde yiiksek Fis degerleri belirlenmektedir (Vadopalas vd., 2004).
Cassista ve Hart (2007) Atlantik ve Pasifik Okyanusu’ndan ornekledikleri Mactromeris
polynyma tiirti midye populasyonlarinin Fis degerlerinin 0,140 ile 0,447 arasinda oldugunu
tespit etmistir. Hardy-Weinberg dengesinde olan lokus ve populasyonlar i¢in hesaplanan
Pozitif Fis degerlerinin i¢ tiremeye isaret ettigi bilinmektedir. Calismamizda yiiksek null-
allel frekansindan dolayr Hardy-Weinberg dengesinden sapan lokuslarda heterozigot
eksikligi belirlenmis ve s6z konusu lokuslar igin hesaplanan Fis degerlerinin yiiksek
olmasma sebep olmustur. Hardy-weinberg dengesinde olan lokuslarin ortalama Fis

degerlerinin diisiik olusu (<0,16) populasyonlarda i¢ tireme olmadiginin gostergesidir.



5. SONUC

Bu calismada, C. gallina tiirii midyelerin Karadeniz, Marmara Denizi, Akdeniz,
Adriyatik Denizi ve Atlantik Okyanusu’ndaki populasyonlarinin genetik yapisinin
tanimlanmas1 ve populasyonlar arasindaki genetik iliskinin belirlenmesi i¢in 13 mikrosatelit
bolgesinin analizi ve mtDNA’nin COI ve 16S rRNA gen boélgelerinin dizi analizi yapilmistir.

Karadeniz’de; Rize, Trabzon, Samsun, Sinop, Kastamonu, Istanbul, Bulgaristan ve
Kirim kiyilarindan, Marmara Denizinde; Balikesir kiyilarindan, Akdeniz’de Antalya’dan,
Atlantik Okyanusu’nda; Cadiz kiyilarindan C. gallina tiiriine ait, Atlantik Okyanusu’nda
Pontevedra kiyilarindan ise C. striatula tiiriine ait toplam 288 birey mikrosatelit analizinde,

toplam 96 birey ise mtDNA dizi analizinde kullanilmistir. Bu ¢alismada;

1. 16S rRNA gen bdlgesinin 441 bg’lik bolgesinin analizi ile 8 haplotip elde
edilmistir. Haplotip 3 (H3) yalnizca Karadeniz populasyonlarinda gézlenmis olup
ayni zamanda en yaygin haplotip oldugu belirlenmistir. Ortalama haplotip ve
niikleotit ¢esitliligi sirastyla 0,6028 ve 0,00405 olarak belirlenmistir. En yiliksek
haplotip ve niikleotit ¢esitlilik degerine sahip populasyonun Cadiz oldugu
belirlenmistir.

2. COI gen bolgesinin 579 bg’lik bolgesinin analizi ile 14 haplotip elde edilmistir.
Haplotip 5 (H5) yalnizca Karadeniz populasyonlarinda gézlenmis olup ayni
zamanda en yaygin haplotip oldugu belirlenmistir. Ortalama haplotip ve niikleotit
cesitliligi sirasiyla 0,6410 ve 0,01338 olarak belirlenmistir. En yiiksek haplotip ve
niikleotit cesitlilik degerine sahip populasyonlarin Adriyatik, Cadiz ve Istanbul
oldugu belirlenmistir.

3. 16S rRNA gen bolgesinin dizi analizi ile C. gallina ve C. striatula arasinda 44 baz
farklilik, COI gen bolgesinin dizi analizi ile ise bu iki tiir arasinda 82 baz farklilik
oldugu belirlenmistir.

4. mtDNA’ya ait gen bdlgelerine dayali analizlerin sonuglari C. gallina ile C.
striatula’nin genetik olarak birbirlerinden farkli olduklarimi gostermektedir.

5. mtDNA gen bolgelerinin analizi ile C. gallina populasyon ciftleri arasinda
hesaplanan genetik farklilik degerleri (Fst) populasyonlar arasi genetik farkliligin

diisiik oldugunu gdstermistir.
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Filogenetik analizler sonucunda 16S rRNA ve COI gen bolgeleri i¢in olusturulan
UPGMA soy agaglarinda C. gallina ve C. striatula populasyonlari olmak tizere iki
ana dala ayrildig1 belirlenmistir. Chamelea gallina ise kendi i¢erisinde Karadeniz
ve digerleri olmak tizere iki ana dala ayrilmistir.

mMtDNA varyans analizi ile gruplar arasi ve populasyon igi bireyler arasi
varyasonun yiiksek oldugu belirlenmistir.

Chamelea gallina i¢in dizayn edilen 14 mikrosatelit belirtecin 1 tanesinin
monomorfik oldugu, 7’sinde ise yiiksek frekansta null allel varligi tespit edilmis
ve bu lokuslar i¢in neredeyse biitiin populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinden
saptig1 belirlenmistir.

Mikrosatelit lokuslarinin allel sayilarinin populasyonlara gére 4-34 arasinda
degistigi belirlenmistir.

Lokuslara gore allel zenginlik oranlar1 2,01 (Lokus 9969) ile 10,40 (lokus 33835)
arasinda degisim gostermistir.

Lokuslara gore ortalama gozlenen heterozigotluk degerlerinin en disiik 0,171
(Lokus 20467) ve en yiiksek 0,621 (Lokus 33835) oldugu belirlenmistir.
Mikrosatelit veri analizi ile incelenen populasyonlar arasinda genetik benzerligin
yiiksek oldugu ve genetik anlamda populasyonlarin birbirleri ile iligkili olup
mekansal homojenite gosterdikleri belirlenmistir.

Populasyonlara ait ikili Fst degerleri incelendiginde genetik ¢esitliligin diisiik
oldugu belirlenmistir. Sinop, Antalya, Cadiz, Adriyatik ve Pontevedra
populasyonlari i¢in hesaplanan Fst degerlerinin ise istatistiksel olarak onemli
oldugu belirlenmistir (p<0,05).

ENA yontemi kullanilarak hesaplanan Fst degerlerinin, null allel degerlerinin
dahil edilerek hesaplanan Fst degerlerinden yaklasik %1,2 daha diisiik oldugu
belirlenmistir.

PCOA ve Bayesian kiimelenme analizi sonucuna gore populasyonlar arasi genetik
olarak anlamli bir farklilasma olmadigi, sadece Sinop populasyonunun
digerlerinden yapisal olarak farkli oldugu belirlenmistir.

Mantel test sonucuna gore genetik mesafe ve cografik mesafe dogru orantili
olmasina ragmen aralarinda anlamli bir iligki olmadigi belirlenmistir

Mikrosatelit veri analizi ile Pontevedra’dan orneklenen C. striatula tiirline ait

bireyler ile C. gallina tiiriine ait 6rnekler arasinda istatistiksel olarak énemli bir
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genetik farklilik belirlenmemis, dolayisi ile tiirler arasi farklilign belirlemede
yetersiz kalmaistir.

Mikrosatelit primerlerinin C. striatula tiirtine ait 6rneklerde ¢alismasi bu tiir
tizerinde yapilacak genetik c¢alismalarda da kullanima uygun oldugunu
gostermistir.

Disiik 6zgiin allel sayis1 populayonlar arasi gen akisi oldugunu isaret etmektedir.
Mikrosatelit ve mtDNA gen bolgelerinin analizi ile C. gallina populasyonlar
arasinda gen akis1 oldugu, ayn1 zamanda populasyonlarin mekansal homojenite
gosterdigi belirlenmistir.

Istanbul, Canakkale ve Cebelitarik bogazlarinin beyaz kum midyelerinin
yayilimini engellemedigi belirlenmistir.

Populasyonlarin yakin gegmiste darbogaza ugramadigi belirlenmistir.

Samsun, Istanbul, Adriyatik ve Pontevedra hari¢ diger populasyonlar igin
orneklenen birey sayisinin etkin populasyon biiyiikliigiine ulagilmasi igin yeterli
oldugu belirlenmistir.

Karadeniz ve Akdeniz’de dagilim gosteren tiirtin C. gallina oldugu belirlenmistir.



6. ONERILER

Bu calismanin devami olarak Ege Denizi ve Akdeniz kiyilarindan 6rnekler alinarak
Tiirkiye karasularmin tamamini kapsayacak sekilde Beyaz kum midyesi populasyonlarinin
genetik yapisi ortaya konulabilir.

Calismamizin temel amaci mikrosatelit destekli olarak beyaz kum midyesi
populasyonlar1 arasindaki genetik farkliliklar1 belirlemektir. Dolasiyla gerek bu sebepten
gerek ise ekonomik sebeplerden dolayt mtDNA dizi analizindeki ornek sayisi
siirlandirilmistir. Ornek sayilari arttirilarak ve/veya farkli mtDNA gen bolgelerini
kullanilarak populasyonlara 6zgii haplotipler belirlenebilir.

Mikrosatelit belirtegler genetik olarak birbirine yakin tiirlerin ayriminda da
kullanilabilmektedir. C. striatula 6rnek sayisi arttirilarak tiir teshisinde belirleyici olabilecek
lokuslar ve alleller belirlenebilir.

Beyaz kum midyesi stoklarinin yonetiminde, iki y1l avcilik yapilan sahanin balik¢iliga
kapatilip, farkli bir sahanin balik¢iliga agilmasi seklinde bir uygulama mevcuttur. Avciligin
yogun olarak yapildigi bolgelerden Ornekledigimiz bireylerde darbogaza veya genetik
cesitlilik kaybina rastlanmamustir. Tiirlin uzun siire planktonik larval evre gecirmesi
populasyonlar arast gen akisi sagladigindan balikgilik faaliyetleri ile gen kaybi
yasanmamaktadir. Dolayisiyla mevcut balikcilik stratejisi izlenilebilir. Fakat yirtirliikteki
minimum avlanilabilir boy (17 mm) arttirilmali, 25 mm’ye ¢ekilmelidir. 25 mm’lik bir
bireyin 17 mm’lik bir bireye gore neredeyse 3 kat daha fazla yumurta vermektedir.
Avlanilabilir boyun arttirilmast stoga katilim oranimi arttiracagi gibi ayni zamanda
populasyonlar arast gen akisii da destekleyecek, tiriin siirdiiriilebilirligine katkida

bulunacaktir.
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8. EKLER

Ek Tablo 1. Chamelea gallina’nin 16S rRNA dizi analizi ile elde edilen haplotipleri arasi
niikleotit farkliliklari. * H1 haplotipi ile ayn1 niikleotite sahip oldugu anlamina

gelmektedir.

. Niikleotit pozisyonlar1 (5" ucundan baslayarak)
Haplotipler —5g 115 140 236 265 204 407
H1 A T T C T T T
H2 G * * * * * *
H3 * * G * C * *
H4 * * * T * * *
H5 * * * * * * C
H6 * * * * * * A
H7 * C * * * A *
H8 * C * * * * *
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* H1 haplotipi ile aynm1 niikleotite sahip olundugu anlamina

gelmektedir.

Ek Tablo 2. Chamelea gallina’nin COI dizi analizi ile elde edilen haplotipleri aras1 niikleotit
farkliliklari.

m*G**********C********C***A**
o
W_GGA*C*TT*T*CCTC*TT**CCCCGATG
WGG**C***T*C**********C***A**
—
W_GGA*C*TT***CCT**TT**CCCCGATG
o
W_GGA*C*T****CCTC**T**CCC*GATG
MW*G*******************C***A**
Ql
=
m%*G**C****************C***A**
©
TZFo0o<* Ox FH*x x OO FO%x FE%x x OO0 *x OIF O
%*G********C**********C***A**
POOC* Ox FH* ¥ ¥ OOFO% FFH* ¥ OO00O0OICHO
MGG****T***********T**CC**A**
%GG*G*TT**************C***A**
WGG***TT********C***T*CC**A**
TIKLCOLCHFOOOOOFFFICFFOLCOOFKFFRFILOOKL
2998147891756243991949060483
4690111134466960135682581346
Add A dAdd A A A A NOONNDOOIF I W0LO O WO

(Opeaede[$eq uepundn ) LIB[UOASIZOJ IN0IPNN
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Ek Tablo 3. Farkli bolgelerden 6rneklenen 12 Chamelea gallina ve 1 Chamelea striatula populasyonunun

13 mikrosatelit belirteci icin belirlenen istatistiksel 6zellikleri. Ornekleme sahasi; Rize (Riz),
Trabzon (Trb), Samsun (Sam), Sinop (Snp), Kastamonu (Kas), Istanbul (Ist), Bulgaristan (Bul),
Kirim (Kir), Balikesir (Bal), Antalya (Ant), Adriyatik (Adr), Cadiz (Cdz), Pontevedra (Pon).
N-Ornek sayisi, A-Allel Sayisi (A), Ar- Allelik Zenginlik, He- Beklenen heterozigotluk degeri,
Ho-Gozlenen heterozigotluk degeri, Pnuwe- Hardy-Weinberg esitligine uygunluk i¢in

hesaplanan olasilik degeri, FIS-Soyigi tireme

Locus Riz Trb Sam Snp Kas ist Bul Kir Bal Ant Adr Cdz Pon
260

N 22 26 12 20 20 20 26 30 22 30 20 20 20
A 5 7 3 5 5 4 3 4 5 5 3 4 5
Ar 2,96 4,42 2,50 311 3,94 3,03 2,64 2,90 3,40 2,70 2,29 2,79 3,11
He 0,435 0598 0469 0546 0651 0570 0363 0447 0488 0,343 0434 0456 0,530
Ho 0,409 0462 0500 0450 0,650 0,350 0,308 0,400 0,500 0,233 0,600 0,400 0,450
Puwe 0,406 0,000 1,000 059 0,659 0019 0,039 0,372 0450 0,031 0,336 0,686 0,577
Fis 0,083 0,298 -0,023 0,201 0,028 0,408 0,248 0,122 0,057 0,336 -0,361 0,148 0,176
1088*

N 22 26 12 20 20 20 25 29 21 29 20 18 19
A 6 5 4 9 5 6 6 5 5 6 4 7 10
Ar 3,27 3,90 3,71 4,83 3,55 4,08 3,30 3,46 2,98 4,15 3,39 5,62 5,48
He 0,390 0,613 0,653 0614 055 059% 0432 0513 0,336 0,703 0,594 0,733 0,709
Ho 0,273 0,269 0,250 0,550 0,300 0,200 0,280 0,172 0,000 0,207 0,200 0,333 0,263
Puwe 0,06 0,00 0,00 0,28 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
Fis 0,323 0574 0643 0,129 0481 0679 037 0,674 1 0,715 0677 051 0,645
1243*

N 22 26 11 20 20 20 26 29 22 30 20 20 20
A 3 4 3 6 3 4 4 4 4 5 3 5 6
Ar 2,01 3,32 2,78 4,73 2,26 3,07 2,53 2,61 2,56 2,94 2,29 3,23 3,94
He 0,206 0477 0430 0,746 0359 0569 0303 0371 0315 0411 0411 0,498 0,568
Ho 0,045 0192 0,182 0450 0150 0,150 0,077 0,172 0,182 0,100 0,350 0,200 0,250
Puwe 0,00 0,00 0,02 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,67 0,00 0,00
Fis 0,788 0,618 0,608 0,418 0599 0,748 0,755 0,548 0,442 0,764 0,174 0,614 0,577
3263*

N 22 26 12 20 20 19 26 30 22 30 19 19 20
A 9 8 6 7 7 8 8 8 8 9 8 10 10
Ar 5,30 5,56 4,67 4,49 5,31 6,30 5,70 5,37 5,64 5,93 5,49 6,54 6,35
He 0,761 0803 0,622 0,608 0801 0846 0814 0,803 0822 0815 0,770 0,838 0,834
Ho 0,409 0,346 0417 0400 0,300 0,526 0,154 0,333 0,545 0,267 0,368 0,263 0,450
Prwe 0 0 0,049 0,000 0 0,004 0 0 0,013 0 0 0 0
Fis 0,481 0582 0,368 0,364 0641 0401 0818 059 0,357 0,682 0,541 0,7 0,48
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Ek Tablo 3’iin devamu
Locus Riz Trb Sam Snp Kas ist Bul Kir Bal Ant Adr Cdz Pon
9969
N 22 26 12 20 20 20 26 30 22 29 20 20 20
A 3 4 3 4 4 3 4 4 4 4 3 2 3
Ar 2,45 3,34 2,88 2,75 3,18 2,42 2,89 2,70 3,12 3,35 2,49 1,78 2,30
He 0,417 0,546 0531 0404 0,606 0,335 05544 0453 0,468 0,520 0,421 0,180 0,499
Ho 0,273 0423 0417 0,250 0550 0,400 0462 0,433 0500 0,345 0,350 0,200 0,250
Prwe 0,113 0,070 0,267 0,021 0,045 1 0668 066 0,890 0,001 0,279 1 0,015
Fis 0,367 0,243 0,257 0403 0,118 -0,169 0,17 0,061 -0,045 0,401 0,194 -0,086 0,518
10343
N 22 26 12 20 20 20 26 30 22 30 20 20 20
A 4 4 3 5 4 4 4 7 5 4 4 3 4
Ar 2,75 3,94 2,89 3,59 3,47 2,82 3,93 4,60 3,42 3,62 3,61 2,30 2,81
He 0,532 0,598 0,601 0631 0656 0561 0622 0636 058 0545 0,636 0,524 0,554
Ho 0,364 0,577 0500 0600 0650 0500 0,615 0,667 0591 0,633 0,900 0,500 0,550
Prwe 0,013 0,083 0552 0674 0940 0479 0,641 0,065 0,041 0,650 0,0885 1,000 1,000
Fis 0,337 0,164 0,210 0,075 0,035 0,134 0,079 0,061 0,011 -0,053 -0,393 0,071 0,032
18241
N 22 25 12 20 20 20 26 30 22 30 20 20 20
A 6 6 6 6 6 6 6 7 6 6 7 6 9
Ar 4,40 4,16 4,70 3,96 4,27 4,66 4,44 4,48 4,23 4,56 4,32 441 5,38
He 0,685 0,602 0,708 0,678 0,643 0,705 0,713 0,625 0,657 0,719 0624 0,718 0,709
Ho 0,727 0,560 0,583 0,700 0,550 0,650 0,615 0,600 0,500 0,433 0,700 0,650 0,650
Prwe 0,938 0,389 0,257 0,330 0,068 0,523 0,364 0,258 0,025 0,003 0,926 0,108 0,122
Fis -0,039 0,089 0,218 -0,008 0,269 0,103 0,164 0,057 0,261 0412 -0,097 0,119 0,108
20070*
N 21 26 12 20 20 20 26 30 19 30 20 19 20
A 7 7 3 14 4 6 8 5 5 7 6 5 10
Ar 6,34 6,38 3,98 8,94 5,69 6,23 6,49 5,15 6,42 6,56 6,17 5,28 7,03
He 0,785 0,776 0531 0885 0,728 0,716 0,793 0,709 0,794 0,805 0,764 0,645 0,801
Ho 0,238 0,308 0,333 0,750 0,300 0,300 0462 0,233 0,368 0,433 0,300 0,368 0,500
Prwe 0 0 0,061 0,019 0 0 0 0 0,004 0 0 0 0,007
Fis 0,672 0,648 0447 0156 0645 0,654 0477 0677 0528 0508 0,651 0559 0,44
20447
N 22 26 12 20 20 20 26 30 22 30 20 20 20
A 4 4 3 4 4 4 3 4 4 5 3 3 4
Ar 2,54 2,64 2,89 3,47 2,60 2,60 2,23 2,76 2,55 2,76 2,66 2,30 3,18
He 0,518 0,523 0594 0656 0548 0,543 0518 0559 0,539 0562 0514 0,509 0,609
Ho 0,455 0,462 0500 0,350 0,500 0,550 0,577 0,500 0,682 0,400 0,300 0,150 0,550
Prwe 0,866 0,757 0,248 0,008 0,654 0487 0,693 0,717 0,281 0,180 0,035 0,000 0,111
Fis 0,145 0,137 0,2 0,486 0,112 0,012 -0,093 0,125 -0,243 0,304 0,437 0,718 0,122
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Ek Tablo 3’iin devamu
Locus Riz Trb Sam Snp Kas ist Bul Kir Bal Ant Adr Cdz Pon
20467*
N 22 24 10 20 20 20 25 27 20 27 20 20 20
A 5 3 3 3 4 5 4 6 4 4 4 4 3
Ar 341 2,44 2,97 2,44 3,03 4,01 3,17 3,82 2,60 3,53 3,33 3,87 2,51
He 0,555 0,525 0,560 0,304 0,58 0,713 0465 0603 0515 0,669 0583 0,728 0,501
Ho 0,136 0,458 0,000 0,150 0,200 0,300 0,040 0,037 0,316 0,148 0,150 0,150 0,150
Prwe 0 0,035 0,001 0,023 0,001 0,002 0 0 0,039 0 0 0 0,000
Fis 0,764 0,148 1,000 0,525 0,672 059 0,837 0,941 0424 0,786 0,754 0,803 0,714
26069
N 22 26 12 20 20 20 26 30 22 29 20 20 20
A 4 4 3 4 4 3 5 5 5 3 3 4 4
Ar 3,03 3,01 2,71 2,97 2,99 2,26 2,72 2,61 3,89 2,41 2,71 2,94 2,93
He 0,414 0,360 0,403 0569 0465 0,359 0,307 0,296 0,600 0,344 0434 0,488 0,464
Ho 0,182 0,192 0,167 0450 0,400 0,250 0,192 0,333 0,545 0,241 0,250 0,450 0,500
Prwe 0,001 0,005 0,019 0,238 0,082 0,318 0,022 1 0,216 0,109 0,006 0,241 1,000
Fis 0,577 0521 0,614 0233 0,165 0,326 039 -0,109 0,114 0,315 0,444 0,102 -0,053
33835*
N 21 24 11 19 20 20 26 30 22 29 20 20 20
A 20 23 14 17 18 21 26 32 24 26 22 23 15
Ar 9,25 9,92 9,71 8,72 9,63 989 10,20 10,40 10,08 10,16 9,81 9,96 8,67
He 0924 0939 0921 0903 0934 0939 0091 0957 0945 0,949 0,938 0,940 0,898
Ho 0,524 0542 0,727 0632 0450 0,550 0,538 0,667 0,727 058 0550 0,750 0,550
Puwe 0 0 0,001 0,002 0 0 0 0 0,001 0 0 0,002 0
Fis 0,453 0,444 0,256 0,327 0538 0436 045 0318 0,253 0,399 0434 0,227 0414
41629*
N 22 24 12 6 20 20 26 29 21 29 19 19 18
A 7 8 6 4 9 7 7 7 6 10 6 10 9
Ar 5,19 4,99 5,04 4,00 5,87 4,58 5,09 4,65 4,25 4,91 3,61 5,78 5,21
He 0,780 0,727 0,764 0,708 0,816 0,743 0,783 0,714 0683 0,731 0501 0,788 0,698
Ho 0,364 0,292 0417 0,167 0,250 0,400 0,385 0,448 0,238 0,310 0,368 0,316 0,444
Prwe 0,001 0 0,003 0,004 0 0,002 0 0,001 0 0 0,012 0 0,003
Fis 055 0618 0,488 0,800 0,707 0481 0523 0,387 0,665 0587 029 0,616 0,387




Ek Tablo 4. Iki safthali mutasyon modeli (TPM)

hesaplanilan olasilik degerleri
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kullanilarak mutasyon-drift dengesine uyum igin

Lokus Riz Trb  Sam Snp Kas Ist Bul Kir Bal Ant Adr Cdz Pon
260 0,015* 0,022 0,382 0,075 0,319 0,316 0,226 0,127 0,039 0,005 0,296 0,105 0,066
1088 0,003* 0,238 0,411 0,002* 0,083 0,047 0,003* 0,069 0,003* 0,363 0413 0,178 0,002*
1243 0,060 0,165 0,256 0,440 0,210 0,358 0,029* 0,053 0,024* 0,017 0,310 0,042* 0,036*
3263 0,080 0,491 0,044 0,017 0,253 0,058 0,348 0442 0316 0449 0198 0,365 0,312
9969 0,313 0,299 0531 0,062 0495 0,181 0,278 0,142 0,130 0,200 0,306 0410 0,472
10343 0,222 0484 0,187 0,254 0,309 0,302 0,460 0,034 0160 0,280 0,408 0,449 0,302
18241 0,218 0,064 0,227 0,175 0,201 0,305 0,375 0,037 0,143 0416 0,023* 0,348 0,009*
20070 0,430 0,483 0,493 0,297 0,040 0,359 0427 0,311 0,003* 0,181 0,329 0,293 0,096
20447 0,229 0,229 0,248 0,292 0,255 0,254 0411 0,332 0,261 0,133 0468 0,465 0,495
20467 0,098 0,395 0,378 0,160 0,366 0,352 0,135 0,063 0,153 0,215 0,368 0,030* 0,500
26069 0,068 0,061 0,234 0,339 0,111 0,220 0,004* 0,002* 0,178 0,224 0,318 0,156 0,100
33835 0410 0491 0,239 0471 0390 0,249 0,333 0,395 0,228 0,430 0476 0,092 0,240
41629 0,463 0,067 0437 0,272 0375 0,271 0425 0,186 0,218 0,018 0,008* 0,058 0,008*

*Mutasyon-drift dengesinden sapan lokuslar (P<0,05)
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