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OZET

Bu c¢alismada, Tiirkiyenin degisik bolgelerinde bulunan anadrom ve anadrom
olmayan kahverengi alabalik (Salmo trutta L.) ve Anadolu alas1 (Salmo platycephalus)
populasyonlarinin genetik ve morfolojik yapilart mtDNA-RFLP analiz yontemi ve Truss
ag1 sistemi kullanilarak c¢alisilmistir. mtDNA’nin {i¢ fakli bolgesi Polimeraz Zincir
Reaksiyonu (PZR) ile arttirildiktan sonra ND1 bolgesi 5, Sitokrom b/D-Loop bolgesi 5 ve
NDS5/6 bolgesi 7 kesici enzimle kesilmis ve toplam 31 farkli birlesik haplotip gézlenmistir.
Birlesik haplotipler arasindaki sekans farkliligi degerleri 0,0004 - 0,0289 arasinda degisim
gostermis ve olusturulan UPGMA agacinda Salmo platycephalus tiiriiniin de iginde
bulundugu Tuna (DA) ve Adriyatik (AD) olarak iki ana soy grubuna ayrildig
belirlenmistir. Populasyonlar arasi ortalama nukleotit cesitliligi 0,010 ve nukleotit farklilig1
0,009, populasyonlar i¢indeki haplotip ve nukleotit gesitliligi degerleri ise sirasiyla
ortalama 0,270 ve 0,001 olarak hesaplanmistir. Monte-Carlo simulasyonuyla tiim
populasyonlar arasi genetik heterojenite test edilmis ve haplotip frekanslarinin dagiliminda
istatistiki olarak onemli farkliliklar bulunmustur (3* = 8647,20, P<0,001). Fakat dere ve
deniz ekotipleri arasinda heterojenite olmadig1 belirlenmistir (x* = 15,28, P = 0,1350).
Populasyonlar arasinda 6nemli genetik farklilik oldugu (®s1=0,92) ve goc eden disi balik
miktarinin (Nem = 0,045) diisiik oldugu tespit edilmistir. Bununla birlikte, anadrom ve
yerlesik gruplar arasinda genetik farklilik bulunamamis (©sr=0,084) ve gbo¢ orani yiiksek
bulunmustur (Nem = 5,5). Populasyon ciftleri arasindaki genetik mesafe ile cografik
mesafe karsilagtirildiginda, 2000 km’den daha az mesafelerde iliski olmadigi (R2 =0,0136,
P =0,176), fakat daha biiyiik cografik mesafeler i¢in yiiksek iligski oldugu tespit edilmistir
(R*> = 0,4893, P<0,001). Morfometrik ve meristik karakterler i¢in populasyonlara ait
bireylerin kendi orjinal gruplarmma dogru siniflandirma oraninin  %=84,36 oldugu tespit
edilmistir. Tiim taksonlar i¢in Diskriminant analizi yardimiyla hesaplanan Mahalanobis
uzaklik matrisi sonucuna gore S. platycephalus ve S. t. abanticus diger taksonlardan agik
bir sekilde ayrilmustir. S. t. labrax ile S. t. fario ve S. t. caspius ile S. t. macrostigma ayni

alt grup i¢inde yer almstir.

Anahtar Kelimeler: S. trutta, S. platycephalus, mtDNA-RFLP, Genetik farklilik, Gen
akisi, Morfometri, Tiirkiye.
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SUMMARY

Study of Genetic Structure of Trout (Salmo trutta Linnaeus, 1758 and Salmo
platycephalus Behnke, 1968) Populations in Turkey
Using mtDNA-RFLP Analysis

In this study, genetic and morphometric structures of brown trout (Salmo trutta)
and flathead trout (Salmo platycephalus) populations from different part of Turkey were
studied using mtDNA-RFLP analysis and Truss network sistem. After PCR amplification
of three mtDNA segments, ND1 product was digested with 5 restriction enzymes, Cyt.
b/D-loop product with 5 and ND5/6 pruduct with 7. Thirty one composite haplotypes were
identified. The nucleotide divergence between composite haplotypes was ranged from
0.0004 to 0.0289 and constructed phylogenetic tree by using the UPGMA method showed
that brown trout populations clustered into two different groups, Danubian (DA) and
Adriatic (AD), including S. platycephalus as well. The haplotype and nucleotide diversity
within populations were 0.270 and 0.001 respectively, and pairwise nucleotide divergence
and diversity between populations were 0.009 and 0.010 in that order. Genetic heterogenity
between populations was significant (y*= 8647.20, P<0.001). But no heterogenity was
found between anadromus and resident ecotypes (x°= 15.28, P<0.1350). Significant genetic
differentiation (Osr= 0.92) and small number of effective gene flow (Ne.m = 0.045) among
the populations were observed. On the contrary, genetic differences seem to be less
(®s1=0.084) and gene flow very high (Nem=5.5) among anadromus and resident groups.
No significant correlation was observed between geographical and genetic distance
including Black Sea and Mediterranean Sea drainage populations when geographical
distance smaller than 2000 km (R* = 0.0136, P=0.176). However, good correspondence
was found when geographical distance larger than 2000 km (R’=0.4893, P<0.001).
According to assingnment test for morphological differences %84.36 of individuals from
the all taxa were classified correctly. According to UPGMA phenogram resulting from
squared Mahalanobis distance for all taxa S. t. abanticus and S. platycephalus separated

from other subspecies grouped together.

Key Words: S. trutta, S. platycephalus, mtDNA-RFLP, Gen flow, Morfometrics, Turkey.
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1. GENEL BIiLGILER

1.1. Giris

Deniz ve i¢ sularda yer alan canlilar i¢inde insan gidasi olarak kullanilan en 6nemli
kaynaklarin basinda baliklar gelmektedir. Baliklar cok 6énemli protein kaynagi olmalarinin
yani sira, avciligl ve yetistiriciligi ile de bir¢ok insana gecim kaynagi olmakta ayrica
iilkeler arasinda ticaretin gelismesine de katkida bulunmaktadir. Insan tiiketiminde
kullanilan baliklarin cogu avcilik yolu ile elde edilmektedir. Bu sekilde ticari amagli olarak
populasyonun asir1 kullanimi ayn1 zamanda balik gen kaynaklarinin da azalmasina neden
olmaktadir. Asir1 aveiligin yani sira ¢ok sayida potansiyel tehdit bulunmaktadir. Bunlarin
arasinda; baliklar tarafindan kullanilan besin maddelerinin gesitli sekillerde ortamdan
uzaklastirilmasi, su yollarmin oniiniin kesilmesiyle dogal gd¢ yollarinin engellenmesi,
bolge baliginin besinine ortak olacak yabanci tiirlerin ve hastalik etmenlerinin ortama
sokulmasi, asir1 kirlilik ve c¢esitli aktivitelerle habitatlarinin bozulmasi gibi nedenler gen
kaynaklariin azalmasina etki eden faktorlerin basinda gelir. Deniz tiirlerine bakildiginda
problemlerin genel olarak okyanus alanlarina kiyasla, kiyisal alanlarda daha biiytlik oldugu
goriiliir. Fakat her iki ortamda (Okyanus ve kiyasal) da baliklar asir1 avcilik ve kirlilik
yoluyla tehdit altinda bulunmaktadirlar ve hatta ¢ogu tiiriin populasyonlart yok olma
tehlikesiyle karsi karsiyadir. Bu faktorlerin artarak devam etmesi balik populasyonlarinin
yok olmasina kadar gidecek endise verici ciddi bir durumun varhigini gostermektedir.
Bundan dolay1 insan yasaminda énemli bir yeri olan balik populasyonlarindan uzun siireli
faydanin saglanmasi i¢in molekiiler genetik calismalarina agirlik verilmektedir. Burada iki
yaklasim dikkat ¢ekmektedir. Birincisi gen havuzunun korunmasi, ikincisi ise genetik
farkliligin korunmasidir. Tiirler igindeki genetik varyasyon, baligin ¢evresel degisimlere
uyum saglamasinda yardimci olan temel unsurlardandir. Bu genetik farklilik ¢ogunlukla
balik populasyonu i¢inde genlerin mutasyonu ve genetik olarak farklt bireylerin
populasyonlar arasinda go¢ etmesiyle meydana gelir ve gen frekanslarinin belirlenmesi ile
Olciiliir (Ciftci ve Okumus, 2002).

Canli materyalin en bariz birimi organizmanin kendisi olmasina ragmen balik¢ilik
biyologu icin genellikle kullanilan birim Mendel populasyonudur. Populasyon bireyden

farkli olarak biyolojik kalittmin mekanizmas: tarafindan gerceklestirilen generasyondan



generasyona devamliliga sahiptir (Ayala ve Kiger, 1984). Balik biyolojisinde klasik ve
sikca karsilasilan problem, balik¢ilik terminolojisinde stok olarak bilinen populasyon
biriminin tanimlanmasidir. Balik populasyonlarinin zaman ve mekéanda ¢evresel ve genetik
degisikliklere bagli olarak biiyiikliiklerinin de degistigi fikri son zamanlarda kabul
gormektedir. Bu ylizden balik biyologlarinin gelecekteki gdrevi populasyonlarin genetik

yapilarinin ve bunun generasyondan generasyona nasil degistigini arastirmak olacaktir.

1.2. Salmo trutta L.: Biyolojisi ve Ekolojik Ozellikleri

1.2.1. Cografik Yayilim

Kahverengi alabalik (Salmo trutta L.) somon, kaynak/Alp alas1 ve diger alabalik tiirleri
gibi Salmonidae familyasina dahil bir tiirdiir. Yiiksek derecede politipik tiir oldugu
diisiiniiliir. Bu nedenle ekolojik ve fenotipik farkliliklarina bagli olarak onceleri degisik
tiirler, alt tiirler ve morflar altinda siniflandirilmistir. Salmonidae ailesinin diger bireyleri
gibi, kahverengi alabaliklar da anadrom (Deniz alasi) ve anadrom olmayan formlara
sahiptir.

Kahverengi alabalik, paleoarktik bdélgenin dogasinda en fazla dagilim gosteren tath su
baligidir. Dogal olarak ¢ok farkli ve uzak formlar1 Avrupa, Orta Asya, Bat1 Asya ve Kuzey
Afrika’nin bir kisminda gozlenir. Kuzeyden giineye baligin dagilimi Kuzey-Dogu Rusya
ve Kuzey Norveg’ten Kuzey Afrika’nin Atlas Daglarina kadar uzanir. Batidan doguya
dagilimi Izlanda’dan Afganistandaki Aral Denizi'ne dokiilen sulara kadar uzanr.
Diinyanin birgok bolgesine gotiiriilerek asilama yapilmistir. Bu giinlerde Afrika’nin ¢ogu
kisminda, sahil alanlari, goller ve nehirlerde bulunur. Britanya adalarininin Giineyinde ve
Fransa’nin merkezinde gd¢men olmayan ve karaya hapsolmus izole populasyonlar
bulunmaktadir. Buna ilaveten kahverengi alabaliklar Afrika, Amerika, Avustralya ve Yeni
Zellanda’ya bagarili bir sekilde asilanmistir. Anadrom olan deniz alalarinin dagilimi
yerlesik olan formlara gore daha simirlidir. Bunlarin stoklar: en Kuzey ve Batida izlanda,
Beyaz Deniz ve Atlantik sahili boyunca ve Baltik ve Kuzey sularinda bulunmustur.
Anadrom populasyonlar ayrica Hazar Denizi ve Karadeniz civarinda da bulunmaktadir.
Salvelinus tiirlerinde oldugu gibi anadrom stoklar tiirin Giliney dagilim alaninda

bulunmamaktadir.



Kahverengi alabaligin dagilimi ve tiirlesmesi Avrupanin gegirdigi buzul tarihinden
etkilenmistir (Behnke, 1972). Son buzul cagmnda (MO 70.000-10.000) bugiinkii
Iskandinavya’nin tamami ve Biiyiikk Britanya adalarinin Giiney kisimlarinin tamami
buzlarla kapli oldugundan tatli su baliklarinin bulunmasi imkansizdi. irlanda (MO 13.000)
ve Iskogya (MO 10.000) yillarinda buzul ¢agdan ¢iktiginda, gd¢ eden salmonidler Kuzeye
dogru hareket ederek tatli su sistemlerinde goriinmeye baglamislardir. Boylece bu
baliklarin o bolgedeki su anki dagilimlarinin maksimum 8-10 bin yillik gegmise dayandigi
tahmin edilmektedir. Deniz suyu seviyelerindeki degisimden ve kara parcalarinin isostatik
olarak yiikselmesi sonucunda, dnceden anadrom stoklar tarafindan isgal edilmis sularin
bazilar1 denizlerden izole hale gelmis ve boylece go¢ eden bireylerin bu alanlara gelmeleri
fiziksel olarak onlenmistir. Beraberinde getirdigi fizyolojik degisikliklerle birlikte yerlesik
hayat dongiisiiniin genis olarak benimsenmesi, fiziksel olarak izole olmus stoklarin
varligin1 devam ettirebilmesi igin gerekli olmaktadir. Alabaliklardaki bu anadrom hayat
dongiisiinden yerlesik yasama gecisin, anadrom yapinin saklanmasi yoluyla olusturuldugu
bilim adamlar1 tarafindan tartisilmaktadir (Berg, 1985; Foote vd., 1994).

Kahverengi alabaliklarin olgunlasmasinda Oncorhynchus tiirlerinde oldugu gibi ¢ok
biiylik morfolojik degisiklikler gbzlenmemekte ve salmonid tiirlerinde anadrom olmayan
populasyonlarin olusumunu artiran 6zellikle geng erkeklerin iireme aktivitesi gostermeleri
yaygin olarak gozlenmektedir. Fiziksel izolasyonun biiylime, yas, cinsel olgunluga
ulagmada, baligin biiyiikliigli ve davranisi iizerindeki etkisi, ulasilmast miimkiin olmayan
tist kisimlardaki akarsularda yasayan populasyonlar iizerinde acik bir sekilde
goriilmektedir. Balik bir sekilde selalenin st kismima giderek populasyonunu
kaybettiginde, orada yasamak zorunda kalir ve smoltlagsmanin gerceklestigi akarsuyun
asag1t kisimlarina olan hareket gerceklestirilemez. GOl sistemlerinin  aksine bu
populasyonlar ¢ok kiigiik ve uygun olmayan kosullarda yasamlarini siirdiirmektedirler. Bu
stoklar diisiik biiyiime hizina sahiptir, disi ve erkek bireylerde cinsel olgunluga ulasma
erken olur ve asag1 kisimlarda yasayanlara gore daha kiigiik boydadirlar (Egglishaw ve

Shackley, 1977; Fahy, 1989).

1.2.2. Taksonomik Durum

Kahverengi alabaliklar taksonomik olarak ele alindiginda diislindiiriicii bir sekilde

karigiklik bulundugu goézlenir. Bu karisiklik morfolojik ve genetik olarak uzak gruplarin ne



sekilde siiflandirilacagi lizerinedir. Baz1 aragtirmacilar bu baliktaki gruplagmalarin tir
statiisii olabilecek diizeyde oldugunu vurgulamis ve modern isimlendirme sisteminin
baslangici sayilan 18. yilizyilin ortalarindan beri kahverengi alabaligin farkli formlar1 igin
57 ayn tiir ismi ileri stirlilmiistiir. Bu smiflandirmalarin bazilar1 cevresel farkliliktan
kaynaklanan yagsam sekilleri veya kiiglik morfolojik farkliliklara dayanmaktadir
(Ferguson., 2004). Kahverengi alabalikta yasam sekli veya morfoloji taksonomik
smiflandirma igin yeterli degildir ve yanhs yénlendirebilir. Ornek olarak; tek bir grubu
temsil etmesi gereksiz olsa da mevcut bilgiler gostermistir ki kahverengi alabalik yasam
sekillerine gore S. t. fario (dere alasi), S. t. lacustris (gol alasi) ve S. t. trutta (anadrom
form) olarak alt tlirlere ayrilmistir (Ryman, 1983; Hindar vd., 1991). Bilim adamlarina
gore net bir sekilde genetik olarak gruplanmis populasyonlarin siniflandirilmasi genetik
bilgilerin 15181 altinda yapilmalidir. Bu taksonomik belirsizlik yalnizca kahverengi
alabaliklar i¢in s6z konusu bir durum olmayip, diger tiirler icinde bu tartigmalar devam
etmektedir. Biitliin bunlara ragmen bu balig tiir, alt tiir veya lokal populasyon olarak kabul
etmek miimkiindiir. Bu noktada 6nemli olan bu gruplandirma degil, kahverengi alabaligin
etkili bir sekilde korunmasinin populasyonlar arasi genetik cesitlilige bagli olmasidir.

Avrupa’da Akdeniz ve Adriyatik bolgesinde bulunan Salmo trutta yiiksek oranda
fenotipik farkliliklar gostermektedir. Bu bolgede cogu Balkanlarda ve Tirkiye de olmak
tizere farkli morfoloji gosteren kahverengi alabaliklar, “S. trutta macrostigma, S. trutta
dentex, S. trutta peristericus, S. marmoratus, S. carpio ve S. obtusirostris gibi farkli
taksonomik statiilerde tanimlanmiglardir.

Linnaeus 1758 yilinda alabaligi Salmo trutta olarak isimlendirmistir. Buna ragmen bu
baligin biiyiik miktarda morfolojik ve ekolojik farkliliga sahip olmasi, bu tiiriin giiniimiize
kadar birgok degisik isim altinda karakterize edilmesine neden olmustur. Son zamanlarda
birgok farkli tiirtin saptandigi alabaligin en yaygin formu Avrupa’nin dere alabaligidir

(Sedgwick, 1995).

Siniflandirma

Kingdom Animalia
Phylum Chordata
Subphylum Vertebrata
Superclass Osteichthyes

Class Actinopterygii



Subclass
Infraclass
Superorder
Order
Family
Genus

Species

Neopterygii
Teleostei
Protacanthopterygii
Salmoniformes
Salmonidae

Salmo

Salmo trutta Linnaeus, 1758

Ayrica bazi arastirmacilar tarafindan asagidaki alt tiirler bildirilmistir (Bagliniere ve

Maisse, 1991; Ladiges ve Vogt, 1979; Giuffra vd., 1996; Bernatchez ve Osinov, 1995;

Geldiay ve Balik, 1988).

Subspecies

1.2.3. Biyolojisi

Salmo trutta trutta Linnaeus, 1758
Salmo trutta fario Linnaeus, 1758
Salmo trutta lacustris Linnaeus

Salmo trutta macrostigma Dumeril, 1858
Salmo trutta marmoratus Cuvier, 1817
Salmo trutta carpio Linnaeus, 1758
Salmo trutta dentex Heckel, 1851
Salmo trutta labrax Pallas, 1811
Salmo trutta letnica Karaman, 1924
Salmo trutta aralensis Berg, 1908
Salmo trutta caspius Kessler, 1877

Salmo trutta abanticus Tortonese, 1954

Kahverengi alabaliklar, -6zellikle biiyiik olanlar- uzun ve yanlardan biraz basik bir

viicuda sahiptir. Kuyruk sap1 diizgiin ve bag, viicuda orantili olarak biiyiiktiir. Viicudun

sekli ve biiyiikliigii ise baligin cinsiyetine, habitatina ve biiyiikliigiine gore degisiklik

gosterir.

Yanal ¢izgi lizerinde 120-130, adipdz ylizge¢ ve yanal ¢izgi arasinda ise 13-19 kiigiik

pul bulunur. Vomer {iizerindeki disler ¢cok fazla sayida ve ¢ok iyi gelismistir (Teufel vd.,



2002). Kahverengi alabalik, 3-4 dorsal diken, 11-15 dorsal yumusak 1s1n, 3-4 anal diken, 9-
14 anal yumusak 151, 57-59 omur ve 18-19 151l kaudal yiizgece sahiptir (Teufel vd.,
2002).

Kahverengi alabalik ismini viicudundaki kahverengi veya altin kahve renk tonundan
alir. Yan taraflarin giimiisi veya sari, karin kismimin beyaz veya sarimsit oldugu, bazen ise
acik hale ile cevrilmis siyah noktalarin 6zellikle arka ve yanlarda ¢ok fazla oldugu
gbzlenir. Noktalanma ayrica basta ve yiizgeclerde de bulunabilir. Pasli-kirmiz1 noktalar
ayrica yanlarda bulunur. Kuyrugun 6n kismindaki kiiclik yag yiizgeci kirmizimsi bir renk
tonuna sahiptir. Denize inen ve g6l baliklarinda ise renk daha ¢ok giimiisi olup noktalar
cok daha az goriiliir.

Kahverengi alabalik, Atlantik salmon (Salmo salar) ve gokkusagi alabalhig
(Oncorhynchus mykiss) ile yakin benzerlik gosterir. Fakat Atlantik salmonun adipoz
yiizgeci lizerinde kirmizi renklenme yoktur ve gokkusagi alabaliginda ise kuyruk {izerinde
renklenme mevcuttur. Geng kahverengi alabaliklarin da (Parr) viicudun yan tarafi ve yanal
¢izgi boyunca kirmizi1 beneklenme gozlenir.

Genel olarak ve ozellikle denize ¢ikan ( Salmo trutta labrax) ve golde bulunan (Salmo
trutta lacustris) kahverengi alabaliklar oldukga fazla biiyiiyebilir. Balik 140 cm’ye kadar
ulasabildigi gibi 50 kg’a kadar ulastig1 da Avrupa da kayitlara gegmistir.

Salmo trutta fario, dag yamaglarinda hizli akan derelerde ve daglik bolgelerin asagi
kisimlarinda bulunan bir alt tiirdiir ve 2,3 — 3,2 kg arasinda dagilim gdsterir. Maksimum 60

cm biiyiikliigiinde ve maksimum 3,5 kg agirliginda kayit edilmistir.

1.2.4. Beslenme

Kahverengi alabalik yumurtadan ¢iktiktan hemen sonra kendi alanlarini olusturur ve
saldirgandir. Larvalar yetigkin baliklarin olmadig1 yavas akish sularda si§ ve sakin su
birikintilerinin oldugu alanlarda bulunur. Cok hizli biiyiirler ve ilk yillarinda 16,5 cm’e
ulasabilirler (Sedgwick, 1995).

Kahverengi alabaliklar diger salmonidlere nazaran daha fazla giivenli alanlar
sectiklerinden yakalanmalar1 olduk¢a zordur. Yetigkin alabaliklar daha derin ve durgun
sularda bulunur ve geceleri ¢ok aktiftirler. Uremek icin nehrin {ist kisimlarina ¢ikmanin
disinda nehrin ayn1 bolgesinde kalmaya meyillidirler. Bir baska deyisle akarsu i¢inde ¢ok

az hareket ederler. Bu baliklar belirli istasyonlarda giinler hatta yillar sonra bile



bulunabilirler. Kahverengi alabaliklar sicakligin 12-19 °C arasinda oldugu golleri ve soguk
ve temiz nehirleri tercih ederler.

Lagarrigue vd. (2001) baliklarin biiytikliigiiniin bulunduklar1 ¢evre ile iliskili oldugu
saptamasini yapmustir. Kahverengi alabaligin ortalama total boyu rakima ve sicaklia bagl
olarak degisiklik gosterir. Total boy rakimla ve baligin toplam yogunluguyla negatif; Akis
genisligi ve yaz konduktivitesiyle pozitif iligki icindedir. Esit yiikseklikte ve esit ortalama
yaz sicakliginda akis rejimi biliylime iizerinde énemli rol oynar. Baraj ve rezervuarlarin
bulundugu ve su seviyesinin diistiigli alanlarda dogal su akisinin bulundugu yerlere gore
baliklarin ortalama total boylar1 daha kiiciiktir.

Salmo trutta fario, genellikle vadilerde, daglik alanlarda hizli akan akarsularda
bulunur. Kahverengi alabaliklarin besinlerini, biiyiikliiklerine bagli olarak bentik
invertebratlar, bocek larvalari, ugan bocekler, yumusakgalar, kiigiik baliklar ve arasira da
kurbagalar olusturur (Elso ve Greenberg, 2001; Teufel vd., 2002).

Salmo trutta trutta, deniz alasi soguk ve bol oksijenli yukarilardan gelen sulari,
lizerinde korunma alanlari bulunan daglik alanlardaki genis yatakli akarsulari tercih
ederler. Denizde bulundugu zaman, deniz alas1 genellikle sahile yakin yerlerde (100-350
km) kalir (Hartgers vd., 1998;). Deniz alalar firsat¢1 beslenirler. Besinlerini, bocekler,
yumusakealar, kabuklulular ve kii¢iik baliklar olusturur. G6¢men Salmo trutta’nin besini
onemli derecede baligin yasi, habitati ve mevsime gore degisir. Frekanslarina gore baligin
temel besin kategorilerini 6ncelikle baliklar olusturur ve bunu kabuklular, yiizey bocekleri
ve poliketler takip eder. Denizde yasayan alabaligin ana besin bilesenlerini Baltik
Denizinde Clupeidae, buna ilaveten Ammodytidae ve Gasterosteus aculeatus olusturur.
Post-smolt baliklar, sahilde ve si1§ sudaki besin topluluguyla beslenirken, biiylik olan
kahverengi alabaliklar temel olarak pelajik baliklarla beslenir (Knutsen vd., 2001).

Salmo trutta lacustris, gol alasi, gollerde ve bu gollerle baglantili hizli akan nehirlerde
bulunur ve iyi oksijenlenen soguk sulari tercih eder. Yetiskin gol alalar1 temel olarak kiigiik

baliklarla, bocek ve zooplanktonlarla beslenir (Schulz, 1997).

1.2.5. Ureme Biyolojisi ve Gog

Kahverengi alabaliklar hayat evreleri esnasinda morfolojik olarak ayirt edilebilseler de

anadrom ve igsularda yerlesik baliklarin ekolojileri tatli suda benzerdir. Smoltlagan



kahverengi alabaligin rengi giimiisi bir ton alir. Ureme zamani yaklastiginda erkeklerin bas
sekli dikkat ¢ekici sekilde degisiklik gosterir. Bas uzar ve alt ¢ene kanca seklinde gelisir.

Kahverengi alabaliklar sonbahar - kis aylarinda yumurtlar ve yuvalarini ¢akilli zemin
tizerinde olustururlar. GOl formu kahverengi alabaliklar gdle dokiilen dere kollarinda,
anadrom olanlar ise ait olduklari sularda yumurtlarlar. Cogu, yumurtlamak i¢in kendi
anaclarinin yumurtladiklar1 alanlara geri donseler de bunlarin arasinda ¢cok az da olsa
yolunu kaybedenler oldugu goézlenir. Deniz alas1 ard1 ardina gelen veya takip eden yillarda
yumurta birakir, beslenmek i¢in denize geri donerek orada yasamaya devam eder
(Sedgwick, 1995).

Kahverengi alabaligin lireme sezonu Eyliill ayindan Aralik ayimin sonuna kadar devam
eder. Normal sartlarda 3-4 yil da eseysel olgunluga ulasirlar. Hem disi hem de erkek
kahverengi alabaliklar bir¢ok kez iireyebilir ve disi bir balik ortalama 4,5-5,5 mm ¢apinda
yaklagik 1.500-2.000 yumurta/kg birakir (Tabak vd., 2001). Yuvalanma alani disi balik
tarafindan secilir (Brumund-Riither vd., 1996). Disiler akarsu yataginda bulunan c¢akillarda
actiklar1 yuvalara yumurta veya ovalarimi birakirlar. Tercih edilen yuva malzemesi, gakil
biiylikliigli ve yumurta c¢ukurunun derinligi disi baligin viicut uzunlugu tarafindan
belirlenmektedir. Boylece kiiciik olan yerlesik disi bireyle anadrom disi bireyin yuvalari
arasinda farklilik s6z konusudur (Elliot, 1984). Disi balik kuyruk yiizgecini kuvvetlice
sallayarak yuvay1 eser ve kuyruk sapi yan tarafindayken olusturulan su akintisi ile yuva
sekillenir. Her iki tipin yumurtalari, akan suyun olumsuz etkilerine karsi hassastirlar.
Suyun c¢amurlu akmasi veya yuvanin Oniiniin kapanmasi ve yumurtalarin oksijen
alamamas1 yiiksek oranda yumurta Sliimiine neden olabilmektedir. Ureme alanlarinin eko-
morfolojik 6zellikleri; egim > %0,75 , su derinligi 10-30 cm, akis hiz1 0,2-0,4 m/s, cakil
¢apt (o) 10-30 mm, yuva ebati 0,3-0,5 m’dir (Teufel vd., 2002).

Diginin yumurtlama iglemine bir siire erkek balik da katilir. Bu baliklar anadrom veya
yerlesik olarak nehirde bulunan baliklardan olusabilir. Ayrica erken olgunlagmis deniz
alas1 parrlar1 da olabilir (Campbell, 1977; Jonsson, 1985; Evans, 1994). Yapilan bir
calismada tek bir disi bireyin yumurtalarinin doéllenmesinde 10 kadar erkek bireyin rol
aldig tespit edilmistir (Evans, 1994).

Disi baligin fekonditesi baligin biiytlikliigiiyle iligkilidir ve bdylece anadrom disilerin
yavru miktart potansiyel olarak yerlesik baliklara oranla daha fazladir. Yumurta
birakildiktan sonra deniz alasi nehrin asagi kisimlarma geri doner. Disi bireyler iireme

alanlarin1 hizli bir sekilde terk ederken, erkek bireyler tireme alanlarina erken gelirler fakat



gec terk ederler. Bu davraniglan fazla miktarda erkek 6liimiine neden olmaktadir (Evans,
1994). Deniz alalarinin 6nemli bir kismi bir kereden fazla tirer (L’ Abee-Lund vd., 1989).

Yumurtlama sonrast disi baliklar yumurtalarini ¢akilla orter ve yetigkinler nehrin asagi
kismina geri doner. Yumurtalar kis sezonu boyunca yavas yavas gelisir ve baharda da
acilir. Yumurtalarin gelisimi i¢in bol oksijenli, temiz ve 0,2 - 0,4 m/sn hizla siirekli akan su
gereklidir. Alevinlerin yumurtadan ¢ikis zamani su sicaklifina baghdir. Yumurtalar
acildiktan sonra yavru baliklar (alevin) cakil icinde kalirlar ve yumurta keselerinden
beslenirler. Yumurta sarilar1 absorbe oldugunda su sicakligi 7-12 °C’ye yiikselmistir. Bu
yumurta kesesini yaklagik %80 tiiketildiginde, alevinler ¢akil taglari arasindan “fry” olarak
cikmaya baslar ve dogal besin alarak beslenir. Cikistan sonra yuva etrafinda ¢ok sayida fry
bulunur. Kahverengi alabalik larvalari saldirgandir ve ¢akillardan yuvalarin digina ¢iktiktan
hemen sonra kendi alanlarini olustururlar. Besin ve alan rekabeti altinda suyun asagi
kisimlarina dogru dagilirlar. Cikis sonrasi asamada, biliylimenin erken safhalarinda,
yogunluga bagli populasyon diizeni ve yiiksek oranda tiir i¢i rekabet bulunmaktadir
(Elliott, 1984). Larvalar, yetiskin baliklarin olmadigi yavas akigh sularda ve su
birikintilerinde bulunurlar ve hizli bir sekilde biiyiirler. Bir yas ve daha biiyiik kahverengi
alabaliklar, lizerinde su akintisi olan biiyiik tas diplerinde veya taglarin aralarinda yasarlar.
Yetigkin baliklar durgun derin sularda bulunur ve aksamlar1 ¢ok aktiftirler.

Kahverengi alabaliklarin tiimii parr olarak beslenme alanlaria belirli derecelerde gog
yaparlar. Bu go¢ hareketi, biiylimenin hizlandirilabilecegi gollere, biiyiik su alanlarina veya
deniz ortamina dogru hareket seklinde gergeklesir (Bembo vd., 1993). Anadrom olmayan
yerlesik baliklar iireme alanlar1 olan nehrin kii¢iik kollarina dénmeden 6nce tathi suda
kalirlar. Fakat deniz formu populasyonlarda, kahverengi alabalik 2-3 yili tath suda geg¢irir
ve daha sonra asagi kisimlara go¢ eder. Bir-iki biiylime sezonunu nehir agzina yakin
yerlerdeki sahil sularinda gecirir ve yolunu kaybeden birkag¢ tanesi diginda ¢ogu tiremek
i¢cin atalarinin sularina geri doner (Sedgwick, 1995). Geng baliklarin deniz gogleri bahar
doneminde veya yaz baslangicinda, baliklar 15-25 cm boya ulastiklarinda gerceklesir.
Deniz yasamlar1 boyunca denizden fazla uzaga acilmazlar ve kita sahanlig1 i¢inde kalirlar.
Cogu balik denizde 1-3 yil gecirdikten sonra geri donerler. Bu siire iginde 1-2 kg agirliga
ulagirlar fakat bazilar1 bes yila kadar deniz ortaminda kalip beslenerek {ireme goci
yapmadan Once 7-8 kg agirliga ulasabilirler. Deniz alalar1 yasamlar1 boyunca bir¢ok kez
tireme ve beslenme i¢in denize giris ¢ikis yaparlar ve yasamlarini devam ettirirler

(Sedgwick 1995).
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Smoltlasma yasmin olusumu (ortalama smolt yast (OSY)) parr’in biiylime oranina
baghdir. Yani hizli biiyliyen bireyler yavas biiyliyenlere oranla daha 6nce smoltlasirlar.
Yapilan calismalarin ¢ogunun sonucuna gore yliksek rakimlarda biiyliyen stoklarin
ortalama smolt yasinin daha biiyiik oldugu gozlenmistir (Fahy, 1978). Norveg’de yapilan
bir ¢aligmaya gore kahverengi alabaliklarin smoltlasma Oncesi tatli suda 6 yil gegirdigi
tespit edilmistir (L’Abee-Lund vd., 1989). Ortalama smoltlasma yas1 iskogyada, Britanya
adalarmin herhangi bir yerine gore daha yiiksek olmaktadir ve bu degerin 2,5-3,25 yil
arasinda degisim gosterdigi rapor edilmistir. Cogu kahverengi alabalik stoku sonbahar ve
ilkbahar olmak tizere iki farkli donemde denizden akarsuya gecis donemine sahiptir.
Smoltlagsmanin biiyiik oranda ilkbaharda genellikle Nisan-Haziran aylar1 arasinda ve ilk
once biiyiik boylarin gocli ile gerceklesir (Rasmussen, 1986). Tabak vd. (2001),
Tiirkiye’nin Dogu Karadeniz’e dokiilen sularinda yaptiklar1 ¢alismada OSY’ni ilkbahar
donemi i¢in 1.19 ve sonbahar i¢in 1.86 bulmuslardir. Smoltlarin cinsiyet oranina
bakildiginda disilere dogru bir egilim séz konusudur (Shearer, 1987; Jonsson, 1985;
Walker, 1994). Karadeniz alabaliginda da disiler baskin olup bu oran 7,3:1 olarak rapor
edilmistir (Solomon, 2000).

Post-smoltlarin denizdeki hareket ve davranislari hakkinda ¢ok az sey bilinmektedir.
Farkl1 stoklar farkli yonlerde ve farklit mesafelerde go¢ etmelerine ragmen deniz alalarinin
gbc¢ hareketinin Atlantik salmonlarina gore daha kisa ve sahile daha yakin oldugu
diisiiniilmektedir (Svardson ve Fagerstroem, 1982; Pratten ve Shearer, 1983; Potter, 1987).
Deniz alalar1 genellikle iremeyle iligikli olmadan kisa zaman periyotlar1 i¢in tath suya giris
cikis yapabilirler ve bu giris ¢ikis yapilan yer kendi iiredikleri nehirler olmayabilir (Berg
ve Berg, 1987). Biiyiik deniz alalar1 liremek i¢in tath suya giris yapmadan once 1-3 kis
donemini denizde gegirirler. Olgun bireylerin geri doniisii nehirden nehire farklilik
gostermekle Dbirlikte genellikle {ireme yili icinde Mart-Eyliil aylar1 arasinda
gerceklesmektedir (Le Cren, 1985). Karadeniz alabaliginin deniz formu da yaklasik 1-3 yil
siireyle denizde kalmakta ve yeterli biiyiikliige eristikten sonra, liremek amaciyla derelere
giris yapmaktadir. Bireyler mart ayindan itibaren dere agizlarinda goriilmeye baslar ve
yogun olarak mayis sonu ve haziran basinda derelere girig yaparlar (Tabak vd., 2001).

Smoltlarin nehrin asag1 kisimlarina gociinde oldugu gibi yukari ¢ikan bireylerin ¢ogunu
da disi bireyler olusturmaktadir. Cinsiyet oran1 (M:F) 1:1,14 (Campbell, 1977; Walker,
1994), 1:2 (Jonsson, 1985), 1:2,2 (Shearer, 1987) ve 1:4 (Tabak vd., 2001) olarak rapor

edilmistir. Anadrom ve anadrom olmayan bireylerin bulundugu yerde yerlesik bireylerin
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orani erkek bireyler olarak baskin durumda olup cinsiyet oranm1 (M:F) 6:1 (Campbell,
1977), 3,3:1 (Jonsson, 1985) ve 25:1 (Walker, 1994) olarak tespit edilmistir.

Gol formu (Salma trutta lacustris) baliklar tamamiyla gogmendirler ve genellikle gole
akan ana derede yumurtlarlar. Eseysel olgunluga 4-7 yilda ulasirlar ve iireme Eyliil-Ekim
aylarinda baglar. Baliklar asag1 kisimlardaki gole go¢ etmeden Once parr yasamlarinin 1-3
yillarin1 nehirde gegirirler ve go¢ genellikle yazin baglar. Biiylime hiz1 az ¢ok deniz
formuyla mukayese edilebilir ve gol formlar1 15 kg agirligina ulasabilirler.

Atlantik somonu (Salmo salar L.) ve kahverengi alabalik parrlari ayni akarsuyu
paylastiklar1 zaman, salmonlar su akis hizinin fazla oldugu alanlari tercih ederken,
kahverengi alabaliklar akis hizinin diisiik oldugu havuz alanlarini tercih ederler. Her iki
tirde yilin farkli zamanlarinda akarsuyun farkli alanlarini kullanir (Kennedy ve Strange,
1986). Atlantik somon populasyonlarinda oldugu gibi, kahverengi alabaliklarin anadrom
stoklarindaki bir kisim erkek bireyler de tatli sudan ayrilmadan cinsel olgunluga ulasir.
Isve¢ ve Norveg sularinda yapilan galigmalarda bu oranin %6-60 arasinda oldugu rapor
edilmistir (Bohlin, 1975; Dellefors ve Faremo, 1988; L’ Abee-Lund vd., 1989).

Ayni1 su ortaminda bulunan anadrom ve anadrom olmayan bireylerin yagsam dongiisii ve
birbirleriyle etkilesimleri Norvegte yapilan bir ¢calisma ile ortaya konmustur. Bu ¢aligma ile
yillar itibartyla yogun sekilde Ornekleme yapilmis, sistem igindeki baliklarin dagilimi
sematik olarak hazirlanmistir (Sekil 1). Bu modelde, i¢inde tireme alanlarinin bulundugu
kollar, ana nehir sistemleri, goller ve deniz ortami arasindaki balik hareketleri ve cinsiyete

gore dagilimlart gosterilmistir.

1.3. Ekonomik Onemi

Diinya genelinde ve Avrupa’da kahverengi alabaliklarin avcilik miktar: hakkinda  ¢ok
fazla veri bulunmamaktadir. Atlantik salmon ve gokkusagi alabaligi ile kiyaslandiginda
kahverengi alabaligin ekonomik 6neminin digerlerinden daha diisiik oldugu sdylenebilir.
Alabalik iiretimine ait ¢ogu veri ise gokkusagi alabaligina aittir. FAO (2005) verilerine
gore 2003 yili Salmonidlerin kiiresel liretim miktar1 1.815.412 tona ulagmigtir. Bu {iretim
icersinde kahverengi alabalik (Salmo trutta) 9.238 tonla diisiik seviyede kalmustir.

Tiirkiye de 2003 yil1 kahverengi alabaligin tahmini iiretimi yaklasik 1.194 ton/yil olup
bu rakam ayni1 zamanda Tiirkiye’deki yillik tiim alabalik iiretiminin yaklasik %3 kadarina

karsilik gelmektedir (FAO, 2005).
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Sekil 1. Agik populasyonlarda anadrom ve yerlesik kahverengi alabaliklarin yasam

dongiisii modeli. M, Erkek; F, Disi; M>F ve F>M, cinsiyete gore balik
dagilimini ifade etmektedir. (Jonsson, 1985 ve Klemetsen vd., 2003’den

modifiye edilmistir).

1.4. Evoliisyon ve Orijinlerin Merkezi

Kahverengi alabaliklarin genis dagilim alanlarindaki kompleks evrimsel tarihleri,

mtDNA farkliliginin analiziyle Bernatchez (2001) tarafindan calisilmistir. Bernatchez

(2001)’in kapsamli arastirmasi pleistosen (buzul donem) dénemindeki cografik izolasyon

sonucunda bagimsiz olarak 5 ayr1 irkin olustugunu ve bu irklarin allopatrik olarak kaldiginm

dogrulamistir. En eski ayrisma ii¢ ana drenaj havzasi subdivisyonu arasindaki allopatrik

fregmantasyonu igcermektedir. Bunlar: Atlantik 1rki, Tuna (Karadeniz-Hazar) ki ve

Akdeniz wrki’dir. Bu boliinme, Akdeniz havzasi iginde es zamanli olarak Akdeniz,

Marmoratus ve Adriyatik 1rklar1 seklinde farklilasmayla devam etmistir (Sekil 2).
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Sekil 2. Kahverengi alabaliklar’da bes ana mtDNA soy grubunun cografik dagilimi
(Bernatchez (2001)’in ¢alismasindan modifiye edilmistir).
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Kahverengi alabalik kompleksi icinde en 6nemli genetik bdliinme, ana iklimsel
degisimlerle ve buzullasma sonucunda Avrupa’da olusan havza izolasyonlar ile iliskilidir.
Fiziksel izolasyonlara ilave olarak biyolojik faktorler de hibridizasyon ve dagilimlarinin
sinirlanmasinda etkili olmaktadir (Bernatchez, 2001).

Pleistosen esnasindaki eski g¢evresel yapilanma diisliniildiigiinde bes ana ik igin
orjinlerin varsayilan merkezini anlamak miimkiindiir. Bu durumda, Atlantik irkinin
orijininin atasal merkezinin Iber Yarimadas: ve hatta Kuzey Afrika sahil akintisinda
oldugu kabul edilir.

Tuna 1rkinin atasal merkezi olarak Karadeniz’in drenaj havzasi kabul edilir. Diger ii¢
ik ic¢in cografik dagilimin farkli yapisi, yerlesilen Akdeniz barinak havzalarini genis
olarak dogrular. Bu alanlar: Giineybat1 (Ibero-Akdeniz), Merkez (Adriyatik-Akdeniz veya
Italyan) ve Dogu (Balkanlar-Anadolu) barmnak alanlaridir. Akdeniz 1rki baskin olarak bati
havzas1 akintist ile iliskilidir. Marmoratus irki temel olarak Po 1irmag1 havzasinda sinirhidir.
Fakat Hirvatistan ve Slovenya’dan gelen ana drenajlar1 icermektedir. Adriyatik 1rki ise
Balkan ve Anadolu 1rk1 orijinlidir (Bernatchez, 2001).

Her bir irkin evrimsel tarihi habitatin yok olmasi {izerine buzullagmanin farkli enlemsel
etkileriyle sekillenmistir.

Cogu Avrupa hidrografik havzalarinda, gectigimiz yiizyildan beri kahverengi alabalik
populasyonlarinda azalma saptanmistir. Bunun icin temel nedenler arasinda akarsularin
endiistride kullanimi, kirsal ve endiistriyel kirlenme ve habitatin kaybolmas: olarak
siralanabilir. Kitamura ve Ikuta (2001) yaptiklar1 c¢alismada, yumurtlayan kahverengi
alabaligin, ortam suyunun pH diizeyine kars1 kesinlikle hassas oldugunu gostermistir. Yuva
acma davranist suyun ¢ok az asitlesmesiyle (pH 6,4 altinda) ciddi sekilde
engellenmektedir. Arazi c¢alismalari, hidroelektrik santrallerin neden oldugu nehir
akisindaki ani azalmalarin juvenil salmonitlerin yiiksek oranda oliimiine neden oldugunu
gostermistir (Butz ve Rydlo, 1996; Hesthagen vd., 2001; Saltveit vd., 2001).

Populasyonlarin yeniden olusturulmasi i¢in Amerikan gokkusagi alabaligr yaygin
olarak kullanilmigtir. Bu tiir, azalan oksijen seviyelerine, yiikselen su sicakligina ve su
kirliligine kars1 yiiksek dirence sahiptir. Kahverengi alabaliklar i¢in yeni populasyon

olusturma calismalar1 Avrupa’da da gittik¢e yayginlagmaktadir.
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1.5. Hibritlesme

Tiirler aras: hibritlesme balik taksonu iginde yaygindir. iliskili tiirler genus igerisinde
birbiriyle ¢iftlesebilir. Salma trutta L. (2n=80) dogal olarak Salmo salar (2n=58) ve
Salvelinus genusu igindeki bazi tiirlerle hibridize olabilir (Mayer, 2001; Youngson vd.,
1993). Farkli ekolojik kondisyonlarda, iki tiirlin simpatrik olarak bulundugu alanlarda ve
farkli enlemlerdeki farkli Atlantik salmonlar arasinda dogal hibritlesme oldugu c¢ogu
aragtirmaci tarafindan rapor edilmistir. Populasyon ornekleri igerisinde bulunan hibrit
oranlar1 %0.1 (Isveg) den %18 (ingiltere)’e kadar dagilim gosterir (Gephard vd., 2000).
Normal olarak iki tiir de alansal ve davranigsal olarak ayrilmislardir (Heggberget vd.,
1989). Bu izolasyon mekanizmasinin faydasi bilinmemektedir. Hibridizasyon belki hem
cevresel faktdrler tarafindan (Orn: gevre biyolojik veya fiziksel olarak karistirildig1 zaman)
hem de populasyonlarin spesifik karakterleri tarafindan harekete gecirilebilir (Jansson ve
Ost, 1997).

Matthews vd. (2000), Norve¢ ve Iskogyada yogun olarak salmon Kkiiltiirii yapilan
yerlerin yakinindaki nehirlerde Atlantik salmon x kahverengi alabalik hibritlesmesini
gozlemlemislerdir. Bu gozlemin iki tiir arasindaki iireme izolasyonunun kirilmasi igin
gosterge olmast muhtemeldir. Youngson vd. (1983)’ne gore, ciftlikten kagan disi salmon
baliklar1 (Iskogya’nin kuzey ve batisinda) dogada yasayan kendi tiirlerinin yerine ¢ok sik
olarak kahverengi alabaliklarla hibridize olmaktadir. Atlantik salmon X kahverengi
alabalik hibritlesmesindeki asir1 artis ayrica Jansson ve Ost (1997) tarafindan Isveg
nehirlerinde de gozlenmistir. Arastirmacilara gére kulugkahane orjinli baliklarin yogun
olarak nehirlere birakilmasi ve ¢evresel zorlamalar Atlantik salmon ve kahverengi

alabaliklarin hibritlesmesi i¢in Onciiliik etmektedir.

1.6. Genetik Varyasyon; Nedenleri, Belirlenmesi ve Muhafazasi

Farkli organizmalarda morfolojik karakterler dogrudan karsilastirilmasalar da baliklarin
diger omurgalilara gore fenotipik olarak farkliliklar gosterdigi gozlenir. Baligin ekolojisi,
davranis1 ve morfolojik goriiniisiindeki farkliliklarin ¢ogu balik tiirleri i¢in populasyon i¢i
ve populasyonlar arasinda gdzlenebilmektedir. Ozellikle dogal alabaliklar bu agidan
oldukga fazla varyasyon gostermektedir. Balik tiirlerinde ¢ok genis fenotipik farkliliklar

olmasima ragmen, bunun tamaminin genetik varyasyondan kaynaklandigini sdylemek
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glictiir. Bu konuda populasyon i¢i bireyler arasinda genetik varyasyondan dolay1 olusan
fenotipik varyasyonun diger omurgalilara gore balikta daha az olduguna dair ¢ok sayida
bilimsel ¢alisma bulunmaktadir (Allendorf vd., 1987).

Balik¢ilik yonetimi ve biyoloji agisindan bakildiginda ¢evresel ve genetik faktorlerin
etkisiyle olusan fenotipik varyasyonun belirlenmesi biiyilk 6nem tasimaktadir. Morfolojik
karakterlerin incelenmesine yonelik geleneksel calismalarda genel olarak c¢evre ve
genetigin etkisini aywrabilmek giigtiir. Uzun siireli seleksiyon c¢aligmalari sonucunda
fenotipik varyasyonun kalitimini tahmin etmek miimkiin olabilir. Fakat bu tip ¢aligmalar
spesifik genler hakkinda bilgi vermez, yalnizca yiiriitiillen deneme sartlar i¢in gecerlidir
(Ryman, 1983). Ornek olarak, renk yapilar1 gibi 6zellikler ¢ok az sayida (1-3) gen
tarafindan kontrol edilmektedir. Bu durumda s6z konusu genlerin populasyon yapisindaki
tiim genetik varyasyonu temsil ettigi sdylenemez, fakat muhtemelen aile veya yas simifi
gibi ekolojik veya sosyal yapilanmalari1 yansitabilir. Bu tip karakterlerin takibi ¢ok rahat
olmasina ragmen genetik varyasyon hakkinda yanlis yonlendirebilir (FAO, 1981).

Ekonomik oneme sahip olan ve baski altinda bulunan tiirlerin genetik yapilarinin
analizinde ¢ogunlukla kullanilan molekiiler metotlar arasinda mitokondriyal DNA
(mtDNA)’nin niikleotit diziliminin belirlenmesi veya RFLP (Restriction Fragment Lenght
Polimorphism) analizi, RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA), Minisatellit ve
Mikrosatellit DNA markir ¢caligmalar1 basta gelmektedir (Okumus ve Ciftei, 2003).

Bu tekniklerin kullanimi; populasyon ic¢inde bireyler arasinda, ayni tiiriin
populasyonlari arasinda ve taksonomik seviyede farkl: tiirler arasinda genetik varyasyonun
tahminini miimkiin kilmistir. Bu tip ¢alismalarin sonucunda ¢ogu lokal populasyonlarin ve
sucul tiirlerin iireme farkliliklar1 gosteren, izole halde kiiciik gruplara boliinmiis oldugu
gozlenmistir. Ayrica bu ¢aligmalar lokal ¢evreye adaptasyonun ve genetik farklilasmanin
delili olarak goriilmektedir. Boylece bir veya birden fazla ayri iireme davranigi gosteren
izole gruplarin kaybolmasi tiir igindeki genetik varyasyonun seviyesinin diismesine neden
olmakta ve tamamiyla nadir bulunan genetik karakterlerin  kaybolmasiyla
sonuglanabilmektedir.

S. trutta’nin genetik farkliligina bakildiginda bu tiirlin en iyi ¢alisilan Salmonid tiirii
oldugu goriiliir. Cok uzak cografik formlar olusturmus olup, morfoloji, ekoloji ve davranis
gibi bir¢cok konuda 6nemli farkliliklar ve elastikiyet gosterir (Apostolidis vd., 1997). Bu
baligin genetik yapisi iizerine dnceden yapilmis ¢aligmalar allozom varyasyonunun analizi

tizerine olmustur (Ferguson, 1989; Guyomord, 1989). Bu ¢alismalar kahverengi alabaligin
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polimorfik vertebrata oldugu yolundaki diisiinceleri dogrulamistir. Atlantik ve Akdeniz
populasyonlari arasinda énemli derecede genetik varyasyon bulunmustur (Apostolidis vd.,
1996; Ferguson, 1989; Guyomord, 1989). Dogal populasyonlar arasinda daha ileri diizeyde
Avrupa’nin farkli bolgelerinde yiiriitiilen ¢aligmalardan ¢ikan sonuglar daha fazla bolgesel
diizeyde genetik farkliliklar bulunduguna isaret etmektedir.

Danimarka (Hansen vd., 1993), Norvec (Skaala,1992), Iskocya (McAndrew vd.,
1992), irlanda (Ferguson ve Mason, 1981), Fransa (Krieg ve Guyomord, 1985), Ispanya
(Bouza vd., 1999; Martinez vd., 1993) ve Tiirkiye’de (Togan vd., 1995; Bardake¢1 vd.,
2006), son zamanlarda yapilan ¢ogu g¢alismada mitokondriyal DNA (mtDNA) sekans
varyasyonu mtDNA RFLP analizi arastirilmistir (McVeigh ve Ferguson 1988, Bembo vd.,
1994). Orta ve Bat1 Avrupa’dan cografik ve fenotipik olarak uzak populasyonlar arasi bu
mtDNA analizleri muhtemel allopatrik orjinlerini gosteren populasyonlar arast 5 ana
grubun mevcut oldugunu ortaya ¢ikarmistir (Bernatchez vd., 1992; Giuffra vd., 1994).

Onceden allozom analizleri ile ortaya ¢ikarilan biiyiik genetik farklilik daha sonra
mtDNA varyasyonu lizerine ¢alismalarla dogrulanmis ve detaylandirilmistir (Apostolidis
vd., 1996; Dunner vd., 2000; Aurelle ve Berrebi, 2001).

Dogal ¢esitliligi korumanin temel yaklasimi populasyonlardaki genetik varyasyonun
korunmasi1 olmaktadir. Diger bir deyisle, ¢evresel korumanin temeli tiiriin evrimiyle
etkilesim i¢inde oldugu bilinen ekosistemin muhafazasidir. Bu konsept, diinya ¢apindaki
dogal rezervlerin ve dogal park alanlarimin yaratilmasi ve igletim prensibinin altinin
cizilmesidir. Bu tip korumanin olusturuldugu yerlerde, ekonomik olarak 6nemli tiirlerin
populasyon yapilariyla iligkili olarak siki bir avcilik yonetimine ihtiya¢ bulunmaktadir.
Balik¢ilik yonetiminde, 6zellikle alabaliklarda, konunun 6nemli oldugu anlasilmastir.

Cevresel bozulma genis bir alana yayilmis veya dogal stoklarin isletimi ¢ok ciddi bir
boyuta ulasmigsa, stoklar bu gibi durumlarda genellikle yalnizca dogal degil kiiltiir
altindaki anaclarin kullanimi ile de baliklandirma yapilarak takviye edilmektedir. Bu
durumlarda eger kuluckahane yonetiminin tiim sathalarinda, yani anaclarin
toplanmasindan veya seleksiyonundan yavru baliklarin dogaya birakilmasina kadarki
asamalarda dikkat edilmediyse populasyonun genetik yapisi biiylik zarar gorecektir
(Allendorf and Ryman, 1987).

Dogal olmayan kiiltiir baliklarinin dogal populasyonlar icine sokulmasi dogal
populasyonlarin genetik farkliliklarini tehlikeye sokar ve lokal olarak adapte olmus

populasyonlarin gosterdigi yliksek seviyedeki genetik varyasyon; adapte olmayan, genetik
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olarak c¢esitliligi kaybolmus (domestik) baliklar tarafindan yok edilebilir (Hindar vd.,
1991). Bu sekildeki kaygi kahverengi alabaliklar i¢in de gecgerlidir (Poteaux vd., 1998a).
Avrupanin ¢esitli lilkelerinde yiiriitiilen bir ¢ok ¢alisma kuluckahane kokenli baliklarla,
dogal baliklar arasinda gerceklesen genetik aligverisi (diflizyon) dogrulamaktadir
(Largiader ve Scholl, 1995; Hansen vd., 2001). Giuffra vd. (1996) Po havzasindaki dogal
kahverengi alabalik populasyonlar1 i¢inde genetik difiizyon oraninin % 0-70 arasinda
degistigini rapor etmislerdir. Largiader ve Scholl (1995) Isveg’te ortama birakilan Atlantik
havzas1 orijinli kiiltiir baliklarinin biiylik olgiide Adriyatik kanal sisteminden dogal
ortamda bulunan kahverengi alabalik stoklarinin yerine gectigini tespit etmislerdir. ispanya
da bulunan kahverengi alabaliklarin genetik varyasyonlar1 hageri kokenli baliklarin ortama
birakilmastyla bozulmustur (Machordom vd., 1999).

Sonug olarak, iiretimin uzun siireli devamliligini saglamak i¢in; gen havuzunu belirli
bir diizen dahilinde paylasan ve alt gruplara ayrilmis balik populasyonlar1 arasindaki ve
icindeki genetik farkliligin, gelisen molekiiler genetik yontemlerinin kullanimiyla
belirlenmesi, kuluckahane ve biiyiitme {iinitelerindeki anag¢ stoklarinda ve dogal balik
stoklarindaki genetik varyasyonun korunmasi gerekmektedir. Balik¢ilik yonetiminin temel
amaci stoktaki tiim genetik varyasyonu koruyabilecek sekilde hasat etmek ve yalniz

kaybolan varyasyonun restorasyonu i¢in baliklandirma yapmak olmalidir.

1.6.1. Genetik Varyasyonun Tahmininde Kullanilan Teknikler

1960’11 yillarin ortalarina kadar populasyonlar arasi ve populasyon i¢i varyasyonun
tespiti i¢in genel olarak biyo-ekolojik 6zellikler, markalama, parazit dagilimi, fizyolojik ve
davranis Ozellikleri, morfolojik veya meristik karakterleri kullanilmaktayd: (Lewontin,
1964). Bilindigi gibi bu tip markirlar genetik anlamda agik degildir. Bu nedenle son
yillarda balik¢ilikta molekiiler genetik ¢aligsmalar biiyiik ilgi kazanmistir. Gliniimiizde bu
calismalar temel olarak protein ve DNA olmak iizere iki tiir genetik markir sistemi
kullanilarak yapilmaktadir. Protein elektroforezi ile yapilan ¢aligmalarin en biiylik avantaj
hizli, ucuz olmasi ve ¢ok fazla laboratuar malzemesi istememesidir. Buna karsin kullanilan
orneklerin taze olmasi zorunlulugu, DNA calismalarina gore ¢ok sayida ornege ihtiyag
duyulmas:t ve bu oOrneklerin genellikle oldiiriilmesi, en Onemlisi bazi populasyon ve

tirlerde DNA calismalarina gore cok diisiikk seviyede polimorfik olmasi protein
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elektroforez tekniginin sinirlayici 6zellikleridir. Bu nedenle son donemlerde ¢alismalarin
cogunlugu DNA markir sistemleri kullanilarak yapilmaktadir.

Son zamanlardaki Polimeraz Zincir Reaksiyon (PZR) kullanimi o&zellikle DNA
caligmalarina ayr1 bir ivme kazandirmis olup, 100 y1l veya daha oncesinden saklanmis
balik pulu 6rnekleri ile bile ¢calisma imkani saglamistir. Ayrica ¢ok az miktarda ve canliyi
Oldiirmeden alman doku pargasiyla bile calisma imkani vermesi Onemli bir avantaj
saglamaktadir. Bu giinlerde c¢ogunlukla kullanilan molekiiler metotlar arasinda
mitokondrial DNA (mtDNA) dizilimi veya RFLP (Restriksiyon Par¢ga Uzunluk
Polimorfizmi) analizi, minisatellit ve mikrosatellit DNA markir ¢aligmalart gelmektedir.

Bu teknikler uygun laboratuar kosullar1 olusturuldugunda nispeten ucuz ve ¢ok kisa
siire igerisinde ¢ok fazla miktarda Ornek c¢alisilmasina imkan vermektedir. Genetik
konusunda uzman bir kisi bu teknikleri kullanarak biiylik miktarda gen bolgesini izleyebilir
ve taksonomik seviyede ayni ve farkli tiirler arasinda ve iginde hatta bireyler arasi ve
icinde farklilik seviyesini tahmin edebilir, generasyonlar arasindaki allel frekanslari
degisiminden efektif populasyon biiyiikliigiinii tahmin edebilir, kuluckahanede yetistirilmis
baliklarin herhangi bir markalamaya gerek duymadan hangi anne ve babaya ait oldugunu
tespit edebilir, genin kromozom {izerindeki yeri yani gen haritasin1 c¢ikarabilir,
populasyonlar arasindaki go¢ miktarlar1 yani gen akisini belirleyebilir, kiiltiirii yapilan tiir
icin ana¢ se¢imi yapilmasinda kullanilarak yetistiricilere yardim edebilir (Tablo 1).
Baliklarda genetik varyasyonun belirlenmesinde kullanilan molekiiler teknikler asagida tek

tek ele alinmstir.

1.6.1.1. Protein Elektroforezi

Ik uygulanabilir genetik markir sistemi 1960’1 yillarda gelistirilen protein
elektroforezi olmustur (Buth, 1990). Bu teknik yapisal gen lokusunda varyasyon arastirir.
Protein kodlayan lokuslarin tiriinleri elektrik yiikii ve biiytikliikk gibi yapisal 6zelliklerine
bagli olarak ayrisir. Bu yalnizca spesifik protein kodlayan genlerin arastirilmasinda degil
ayrica her bir lokusda farkli allellerin frekanslarinin tespitinde de yardimer olur (Markert

ve Moller, 1959).



Tablo 1. Balik¢ilik ve yetistiricilikde kullanilan baz1 genetik markirlarin avantaj ve dezavantajlar1 (Beaumont ve Hoare, 2003).

DNA RFLP VNTR RAPD AFLP Alloenzim
Sekansi

Pedigree veya ana, babanin

+ + +++ + + ++
tahmini
Tiir i¢i populasyonlar + +++ +++ ++ ++ +++
Cins veya tiir seviyesi iliskiler +++ ++ + ++ ++ +H+
QTL - - ++ +++ +++ +
Maliyet Y M Y M Y D/M
Doku istegi A N D D D M
Kodominant veya dominant veri - B K B B K
Notral D D E D D H

+++: Yiiksek oranda bilgi verici, ++: Bilgi verici, +: Cok az bilgi verici, - : Uygun degil, Y: Yiiksek, M: Makul, iliml1, A: Az, D: Degisken, K: Kodominant, B: Basat,

E: Evet, H: Hayir

0¢
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Transferin ve hemoglobin gibi enzimatik olmayan proteinleri kullanan g¢alismalarin
yaninda, enzimler incelenen proteinlerin en yaygin formudur. Enzimlerin biyokimyasal
reaksiyon verdigi maddeyi iceren farkli histokimyasal boyalarin kullanimiyla, lokuslarin
ayr1 olarak incelenmesi miimkiindiir. Iki farkli sekilde veri elde edilir. Isozomlar,
fonksiyonel olarak enzimin benzer formlaridir, farkli lokuslar tarafindan {iretilir.
Allozomlarin veya isozomlarin ayrimi lokusta allelik varyasyon tarafindan iiretilen farkli
proteinlerdir. Isozomlar genellikle dokuya O6zeldir, hiicrenin spesifik kisminda fiiretilir
(mitokondriyal veya sistdik olabilir) ve yalnizca gelisimin spesifik sathasinda ifade
edilebilir.

Alloenzime dayali allel frekanslar1 zamansal ve alansal indislerin hesaplanmasinda ve
populasyonlarin tanimlanmasinda kullanilabilir. Zaman ic¢inde allel frekanslarindaki
degisim gen difiizyonu veya baliklandirmanin etkisinin tahmininde kullanilabilir. Ayrica
heterozigotlugun lokal olarak yok olmasi populasyon ig¢indeki varyasyonun azalmasinin
gostergesidir.

Yaklasik yirmi yildir balik genetikeileri farkli balik tiirlerinde populasyon diizeyinde
genetik farkliliklar1 karakterize edebilmek i¢in protein elektroforezlerini ana arag¢ olarak
kullanmaktadirlar. Bu teknik ilk baslarda insanlarda kan gruplarinin tetkikinde
kullanilmistir. Fakat daha sonra diger tiirlerde de uyarlanmistir. Nispeten ucuz olmasi, ¢ok
az Ozel gelistirilmis aletlere ihtiya¢ duymasi, genis ¢capta ve hizli bir isleme sahip olmasi ve
genom igerisinde yayilmis ve birbirinden ayri lokuslarin eszamanli olarak izlenmesine
imkan tanimas1 bu teknigi genetik ¢aligmalarda avantajli kilmaktadir.

Bircok calismada stoklar arasindaki protein allel frekanslar1 arasindaki farkliliklarin
belirlenmesi, 6zellikle anadrom baliklarda stogun teshis edilmesinde, gen akisi ve genetik
mesafenin hesaplanmasinin  kullanimiyla makro ve mikro cografik populasyon
yapilasmasinin arastirilmasinda protein elektroforezlerini yararli bir markir haline
getirmistir.

Biitiin bunlarla birlikte alloenzim g¢aligmalarinin baz1 dezavantajlar1 da s6z konusudur.
Yeni bir allel yalnizca nukleotid diziliminde meydana gelecek degisikliklerle birlikte
olusacak amino asit degisiklikleriyle molekiiliin elektroforetik hareketliligindeki degisim
yoluyla yeni bir allel polimorfik olarak tesbit edilebilir. Yalnizca 64 kodonun 20 tane
amino asiti kodlamasi ve amino asitlerin herbirinin degisimi elektrik yiikiinde degisiklik
meydana getirmemesi ve yalnizca nukleotidlerin %30 nun degisiminin ancak elektroforetik

olarak tespit edilmesi sinirlayici etkenlerdendir. Teorik olarak DNA ile yapilan ¢aligmalar
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proteine gore daha polimorfiktirler. Alloenzim elektroforezlerinin kullanimi genomun
yalniz belirli bir kismindaki degisikliklerini belirlemekle sinirlidir. Kullanilan doku tipleri
(Kas, ciger, goz, kalp gibi) genellikle 0©rnek toplarken canlinin o6ldiriilmesini
gerektirmektedir. Ayrica 6rneklerin saklanmasi bir aya kadar —20°C ‘de, daha uzun siireler

i¢in -70°C’de olmalidir.

1.6.1.2. DNA Markirlarin Gelisimi

Son zamanlarda molekiiler biyolojideki yeni tekniklerin gelisimi DNA’daki
varyasyonun incelenmesini miimkiin kilmaktadir. Genomun bir pargas: olan kodlanmayan
kisimlardaki varyasyonun dogrudan incelenmesiyle, tiim baz degisiklikleri tespit edilebilir.
DNA clementleri genel olarak farkli oranlarda evrimlestiginden (6rnek olarak
mitokondriyal genler yapisal niikleer genlere oranla daha hizli evrimlesmektedir ve ayrica
tekrar gosteren DNA tekrar gostermeyenlere gore daha hizli degisim gosterir), ya
filogenetik ya da populasyon seviyesi arastirmalar i¢in uygun markirlarin se¢imi
miimkiindiir. Isoenzim ¢alismalari i¢in gerekli dokunun alimmmasinda canlinin Sldiiriilmesi
gerekmektedir. Ozellikle yok olma tehdidi altindaki tiirlerle yapilan ¢alismalarda bu durum
bu yontemi sinirlamaktadir. Bunun aksine DNA, canliy1 6ldiirmeksizin alinan kii¢iik parca
dokudan elde edilebilir. Ayrica DNA uzun siireli saklamaya uygundur ve hatta uzun
stiredir fikse edilmis dokulardan da elde edilebilir. DNA markirlari tarihi gelisimlerine

gore ele alirsak;

1.6.1.2.1. RFLP (Restriksiyon Parca Uzunluk Polimorfizmi)

Kesici enzimlerin 1960 ve 1970’11 yillarin baginda tanimlanmasi DNA’nin kullanimini
miimkiin kilan anahtar kesif olmustur. Cogu bakteri tiirlinde kesici-modifikasyon sistemleri
bulunmaktadir ve hiicre icine yabanci DNA’larin girisine karst savunma mekanizmast
olusturur. Bunlar iki bilesene sahiptir; ilki kesici endoniikleaz olup, kisa ve simetrik DNA
niikleotit dizilimini tanirlar ve DNA’nin ikili iplik¢igini tamidiklar1 bolgeden keserler
(hidrolize ederler). Boylece yabanci DNA nispeten kiiglik parcaciklara ayrilir. Sistemin
ikinci bileseni “metilaz’” dir ki bu da hiicresel DNA’nin taninan bolgesinde bulunan C ve
A niikleotitlerine metil grubunu ilave eder. Bu modifikasyon endoniikleaz enzimlerine

karst DNA’nin direng géstermesine yardimei olur.
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Cogu DNA genetik analizinin ana ilkesi degisik fragment parcalari vermesi icin
DNA’nin enzimler yardimiyla kesilmesine dayanmistir. Kesici enzimler genellikle 4-6
bp’den olusan spesifik olarak tanidig1 yerlerden DNA’y1 keser. Kesilen DNA parcalari jel
elektroforezi kullanimiyla boylarina gore ayristirilabilir. Sonucta karakteristik yapilar
ethidium bromid boyama yoluyla, parcaciklarin u¢ kisimlarinin florasan veya radyoaktif
olarak boyanmasi veya ilgilenilen DNA sekansinin radyoaktif olarak isaretlenmis prob
hibridizasyonu yoluyla goriintiilemek miimkiindiir.

Cogu RFLP calismas1 ekstra niikleer organel DNA’sin1 kullanir (6rnegin mitokondri
veya kloroplast). Populasyon ¢alismalarinda mtDNA’nin tercih edilmesi i¢in ¢ok sayida
faktor bulunmaktadir. Ufak bir molekiildiir, Salmonidlerde yaklasik olarak 16-17 Kb
biiyiikliigiindedir ve genomun %1’den daha kiiciik oldugu hesaplanmistir (Davidson vd.,
1989) ve saf olarak izole edilmesi nispeten kolaydir. Yiiksek omurgalilarda, kalitim
yalnizca maternal yolla yani anneden olur (parental sizint1 veya uzunluk farkliliklarindan
dolayr bazi tiirlerde nadiren heteroplazmi olabilir). Rekombinasyonun olmamasi
filogenetik calismalar i¢cin (Avise vd., 1990; Harrison, 1989; Moritz vd., 1987), veya
ortama asilanan populasyonlarin etkisinin ortaya ¢ikarilmasi i¢in (Ferris ve Berg, 1987;
Gyllensten, 1985) mtDNA’y1 énemli kilmaktadir. Cinsiyet oranini esit kabul ettigimizde
etkili populasyon biiyiikligli niikleer genlerin 1/4’tdir ve bu durum mtDNA
varyasyonunu, yakin zamanlardaki populasyon olaylar1 ve genetik varyasyondaki azalma
gibi olaylara kars1t hassas kilar. Populasyonlar arasi mitokondriyal farkliligin Sl¢timii
yalnizca etkili disi bireylerin gen akisinin dlgiimiinii saglar. Go¢ eden erkek bireylerin
populasyonlarin mitokondriyal gen havuzuna katkisi olmaz. Kahverengi alabaliklar1 da
iceren ¢ogu salmonid tiirlerinde oldugu gibi disi ve erkek bireylerin davranislarinda
farklilik olabilmesi durumunda bu calisilan tiirlerde faydali olmaktadir.

Baz degisiminin yiiksek seviyede olmasindan dolayr mitokondriyal genom, kodlanan
niikleer DNA ile karsilastirildiginda ytiksek evoliisyon oranina sahiptir (Meyer, 1993).
Mitokondriyal genomun farkli bolgeleri farkli oranda degisim gosterdiginden, calisma
tipine baglt olarak analiz icin sekansa hedeflenmek miimkiindiir. Ornek olarak, birkag
tirde ND ve sitokrom b protein kodlayan genlerde populasyonlar arasi varyasyon
bulunmustur (Park ve Moran, 1994). Mitokondriyal RNA genleri transfer ve ribozomal
olmak iizere balik tiirlerinde yiiksek oranda farklilik gosterdigi bulunmustur ve kendi

niikleer eslerinden 100 kat daha hizli evrimlesirler (Meyer, 1993). D-loop kontrol bolgesi
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memelilerde yiiksek degisim oranina ve boy mutasyonuna maruz kalmasina ragmen
baliklarda genellikle farklilik gostermeyebilir (Giuffra vd., 1994; Hall ve Nawrocki, 1995).

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) tekniginin gelisimi mtDNA RFLP analiz
yonteminin kullanim alanini genisletmistir. Bazlarin kisa dizilimlerinden olusan primerler
arttirtlmak istenen DNA bolgesinin iki ucundaki dizilere homolog olarak dizayn edilir.
Genomik DNA denatiirasyona tabi tutulur ve primerler istenilen bolgenin kopyasini
cikarmak tizere tanidigi bolgelere ilisir. Tek iplik¢ikli DNA’nin polimerizasyonunu
saglayacak enzimin ortamda bulunmasiyla genomik DNA’da istenilen bolge iizerinde
primer sekansi uzamaya baglar, boylece istenilen bdlgenin kopya sayisi ikiye katlanmig
olur. Boyama ydntemiyle direk olarak goriintiilemeye yetecek DNA elde edilene kadar bu
dongiiler katlanarak devam ettirilir.

Farkli tiirlerden ¢ikarilmis veya birbirinden uzak tiirlerde bile ¢alisan tiniversal PZR
primerlerinin kullanimi, g¢aligilacak tiir i¢in yeniden primer dizayn edilmesi islemini
ortadan kaldirir. Ornek olarak korunmus mtDNA bélgesini arttiran primerler memeliler,
kuslar, siiriingenler, bocekler ve salmonidler gibi baliklarin benzer bolgelerini basarili bir
sekilde arttirdigi bulunmustur (Kocher vd., 1989). Calisilacak bolgenin kii¢iik olmasindan
dolay1 bu teknik parcalanmis DNA’lar iizerinde de kullanima uygundur. Uzun siireden beri
saklanan ornekler {izerinde de istenilen mtDNA bolgesi basarili bir sekilde ¢ogaltilmstir.

Populasyon genetigi calismlarinda mtDNA’y1 ¢ok bilgi verici yapan karakteristikler,
ayni zamanda onun kullanilirhi@ini da simrlar. Diisiik seviyede degigkenlik gosteren
niikleer genlerin goriintiilenmesi evolusyonun yavas olan hizina karsi gelebilir. Familyaya
has gerceklesen 6zel 6liim durumu, tiim populasyonda oransiz olarak cesitliligin biiyiik
oranda azalmasina neden olabilir. Bu durum salmonidler gibi yumurta ve larvalar1 grup

halindeki tiirleri daha fazla ilgilendirmektedir.

1.6.1.2.2. RAPDs (Randomly Amplified Polymorphic DNA): Rastgele Amplifike
Edilmis Polimorfik DNA

Adindan da anlasilacagt gibi bu metot bilinmeyen DNA pargalarinin PZR
amplifikasyonu ile ilgilidir. Ayrica AP-PZR (Arbitrarily Primed Polimeraz Zincir
Reaksiyon) ve DAF (DNA Amplification Fingerprinting) gibi iki metot daha
bulunmaktadir. Gergekte bu iic metot c¢alisma prensibi olarak ayni ve birbirlerinin
varyasyonlaridir. Bu metotlarin {iciinde de temel prensip PZR’1n tek primerle kullanimina

dayanir. RAPDs ve AP-PZR arasindaki temel fark PZR amplifikasyonunda kullanilan
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primerin niikleotit uzunlugudur. AP-PZR tekniginde 15-25 bp’lik primer kullanilirken
RAPDs de 10-12 bp’lik primerler kullanilir. DAF tekniginde ise 5-10 bp’lik primer
kullanilir ve digerlerine gore daha fazla DNA pargasinin amplifikasyonu saglanir. AP-PZR
ayrica PZR kondisyonu bakimindan da digerlerinden farklilik gosterir.

Kullanilan bu teknikler basit ve ucuz olduklari igin ¢ok tercih edilmektedirler ve
cogunlukla taksonominik caligmalarda, gen akisinin analizinde, hibrit caligmalarinda ve
karisik genom Orneklerinin analizinde yaygin olarak kullanilmaktadirlar.

Kisa primerlerin ve diislik “annealing” sicakliklarinin kullanimi1 genom igine tesadiifi
dagilmis cesitli kisimlarin fazla miktarda amplifikasyonunu saglar. Fertler arasindaki
niikleotit dizilimi farkindan olusan polimorfizm, RAPD bantlarinin olup olmayislarina gére
belirlenir. RAPDs dominant genetik markir olarak kabul edilir ve gen haritas1 ¢ikarilmast
calismalarinda bu hesaba katilir.

Bu ti¢ teknik igin asil sorun olusan bant yapisinin kullanilan DNA’nin kalitesine, PZR
sicaklik profiline ve reaksiyon kondisyonuna bagli olarak hassasiyet gostermesidir. Hatta
bazi arastirmacilara géore RAPD fingerprint yapisinin, kullanilan polimeraz enziminin
tipine gore de farklilik gosterdigi rapor edilmistir. Yukarida s6zii edilen parametrelerin
hepsi kontrol altina alinsa bile bu teknikler i¢in bir diger dezavantaj homozigotluk ve
heterozigotlugun tespit edilememesidir. Son olarak RAPD’lerin mutasyon orani hakkinda

su ana kadar herhangi bir caligsmaya rastlanmamstir.

1.6.1.2.3. Satellit DNA Markirlar

Cok hiicrelilerde sirali tekrar gosteren nukleotid dizilimlerinin bulundugu 1968 yilinda
yapilan c¢aligmalarla ortaya cikarilmistir. Bu niikleotit dizilimleri kompleks okaryotik
genomunun sezyum kloriir santrifiijii ile belirlenmis ve orijinal olarak satellit bantlar diye
tanimlanmiglardir. Bu sekilde yapilan bir santrifiij isleminden sonra DNA’nin G-C
icerigine bagl olarak genomik DNA bu sekilde bir yap1 gostermektedir. Satellit DNA’larin
analizi sonucunda bunlarin ¢ogunlukla sirali tekrar eden niikleotit dizilimlerinden meydana
geldigi ortaya konulmustur.

Satellitler minisatellit ve mikrosatellit olarak ikiye ayrilirlar. Minisatellitlerin
olusturdugu tekrar dizilimleri genellikle 9-64 bp’lik motiflerden olugmakta ve 0.1 ile 7
kb’a kadar ulasabilmektedir. Bunlar ayrica VNTR (Variable Number of Tandem Repeat)
olarak da bilinmektedir. Mikrosatellitler ise genellikle 100-200 bp’e ulasan kisa yapilara
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sahiptir. Tekrar motifleri ise ikili, ticlii, dortlii veya besli sekilde olabilir ((CA), veya
(AGCQ), gibi).

1.6.1.2.3.1. Minisatellit DNA Markiri

Niikleer genomda asir1 farklilik gosteren minisatellit lokuslarin ortaya ¢ikarilmasi
genetik markir sistemler igersinde yeni degisikliklere neden olmustur. Kodlama yapmayan
bolgelerin farkliliklarinin gozlenmesi yalnizca populasyon ve filogenetik ¢aligmalar1 degil,
ayrica dogal populasyondaki familyalari, akrabalik derecelerini ve fertlerin pozitif olarak
taninmasini da miimkiin kilmistir.

Minisatellit veya VNTR (Variable Number of Tandem Repeat) lokuslar1 birkag yiiz
tekrara kadar ulasan kisa nukleotid dizilimlerine (9-64) sahiptir. Minisatellit DNA’nin
genom icindeki varlig1 1980°1i yillarin basindan beri bilinmekle birlikte, bu yalnizca insan
minisatellit probunun izolasyonuyla gerceklesmistir (Jeffreys vd., 1985). Multi lokus
problar birden fazla lokusta bulunan siral tekrar iceren nukleotid dizilimlerinin merkezinin
hibridizasyonunda kullanilmaktadir. Tekrar sayilarindaki farkliliklarin esit olmayan
kromatid degisikliginden ve replikasyon sirasinda DNA kaymasindan meydana geldigi
distiniilmektedir (Jeffreys vd., 1990). Diisiik iyon konsantrasyon sartlarinda problar
istenilen niikleotit dizilimlerinin bulundugu cok fazla sayida lokusa hibridize olur ve DNA
fingerprintini olusturur. En iyi bilinen insan minisatellit problart 33.6 ve 33.15,
Okaryotlarin ¢ogunun DNA’sin1 hibridize ettigi tespit edilmistir. Bunlar ve bunun gibi
multilokus problar (MLP) genis bir alana yayilmis sekilde bitki, kus ve hayvan tiirlerinde
populasyon ¢alismalarinda kullanilmaktadir (Burke ve Bruford, 1987; Hanotte vd., 1991;
Hauser vd., 1992). Polimorfizm, calisilan bolgelerde tekrar gosteren niikleotit diziliminin
sayisinda meydana gelen, esit olmayan parca degisiminden ve DNA replikasyonu sirasinda
DNA kaymasindan dolay1 olur.

Multilokus polimorfik markirlar genetik c¢alismalarda genis bir yere sahip olmalarina
ragmen ¢ok fazla sayida bant olugmasi nedeniyle heterozigotlugun veya homozigotlugun
tespitinin miimkiin olmamasi1 ve ayni lokustan gelen bantlarin veya farkli lokuslardan
benzer biiyiikliikteki DNA pargalarinin jel iizerinde ayni sekilde yer degistirmesi genetik
hesaplamalarda  belirsizlikler — yaratir, bdylece allel ve genotip frekanslari
hesaplanamamaktadir. Bu mevcut istatistiki analizlerin kullanimini olanaksiz kilmaktadir

(Lynch, 1991).
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Tek lokus fingerprint veya profil ¢ikarma yontemi bu problemlerin {istesinden
gelmektedir ve potansiyel olarak populasyon genetigi ¢alismalar1 i¢in ¢ok uygundur. Es
zamanli olarak ¢ok fazla lokusun merkez sekansinin hibridize edilmesinin disinda yiiksek
iyon konsantrasyon sartlarinda, lokus spesifik problar tek lokus veya minisatellit bolgenin
tekrar gostermeyen ug kisimlarina hibridize olurlar. Bireyler ayni miktarda sirali tekrar ile
ya homozigottur ya da farkli sayida sirali tekrar ile iki farkli bant iireterek heterozigot
olurlar.

Multilokus DNA fingerprint problarinin aksine tek lokus probu yeter miktarda sekans
benzerligine sahip olabilmek i¢in yakin iligkili organizmadan veya calisilan tiirlin
kendisinden izole edilmelidir (Wong vd., 1987). Bu tiirden genomik kiitiiphane
olusturulmasini ve klondan uygun probun izolasyonunu gerektirir. Bu uzun siireli protokol
baslangicta insan lizerine yapilan c¢aligmalarla sinirliydi. Fakat son zamanlarda yasanan
molekiiler protokollerdeki gelismeler diger canlilar {izerinde de bu calismalari miimkiin
kilmistir ve tek lokus minisatellit lokus varyasyonu bir ¢ok balik tiirlinde g¢alisilmistir
(Bruford ve Burke, 1991; Gilbert vd., 1991; May vd., 1993).

Tek lokus minisatellit verileri isoenzim verilerinde oldugu gibi ayni yolla
degerlendirilebilir ve gen akisi, genetik mesafe ve heterozigotlugun dlgiilmesi gibi iglemler
yapilabilir. Son zamanlarda rapor edilen ¢ogu calismadan minisatellit lokusta ¢ok fazla
sayida 20 veya lizeri allel goézlenmistir. Populasyon calismalar i¢in tek lokus
minisatellitlerinin notr genetik markir olarak kullanimlarina ilaveten, akrabalik derecesinin
belirlenmesi (pedigree) calismalarinda ve birey tanimlanmasinda tek lokus minisatellit
kombinasyonlarinin kullanilmas1 miimkiindiir.

Minisatellit DNA ¢ogu salmonid tiiriinde c¢alisilmistir. Ornek olarak gokkusagi
alabalig1 (Bentzen vd., 1991; Fields vd., 1989; Lloyd vd., 1989) ve Atlantik salmonu
(Bentzen vd., 1991; Taggart ve Ferguson, 1990) gosterilebilir. Insan minisatellit problart
(33.6 ve 33.15) kahverengi alabaliklarda minisatellit loki varyasyonunu incelemek igin
kullanilmig ve 40+ iizerinde bant iirettigi gdzlenmistir (Taggart ve Ferguson, 1990).

DNA fingerprint ayrica irlanda’daki gollerde kahverengi alabalifm ii¢ simpatrik
morfotipinin ¢alisilmasinda kullanilmistir (Prodohl, 1993; Taggart ve Ferguson, 1990).
Onceki isozom calismalar1 tipler arasi gen akisiin iireme anindaki alansal ayrilmayla
sinirli oldugunu gostermistir (Ferguson ve Taggart, 1991). DNA fingerprint 33.15 insan
multi lokus probu (MLP) kullanimiyla yapilan calismada populasyonlar arasi bant

paylasim katsayisi, populasyonlar i¢i bant paylagim katsayisindan 6énemli derecede kiigiik
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bulunmustur. Yalniz bir morf i¢in bile tanimlayicit bant bulunmamasina ragmen tiplerin
genetik 1zolasyonunu dogrulamaktadir. DNA fingerprint ¢alismalarindan elde edilen
sonuclar isozom calismalarindan elde edilen sonuglarla Ortlismektedir. Fingerprint
sonuclarindan elde edilen genetik uzaklik degeri (Nei, 1972) isozom caligsmalarindan elde
edilen sonuglara gore daha biiyilk olmasima ragmen, morflar arasi gen akisinin Slglimii

karsilastirilabilir.

1.6.1.2.3.2. Mikrosatellit DNA Markir

Mikrosatellitler 6karyotik genoma genis bir sekilde yayilmis ve bol olarak bulunurlar
fakat bunun aksine minisatellitler, kromozomlarin telomerik ve sentromerik bolgelerinde
toplanma egilimdedirler.

Bu bilgilerin 15181 altinda, mikrosatellit DNA ¢ok farkli sekillerde isimlendirilmistir:
STRs (Simple Sequence, Short Tandem Repeats), SSRs (Simple Sequence Repeats).
Bunlarin hepsi mikrosatellit terimine ek olarak yaygin kullanilan isimlendirmelerdir.
Ayrica SSLPs (Single Sequence Lenght Polymorphism) mini ve mikrrosatellit lokuslar i¢in
birlikte kullanilmaktadir.

Mikrosatellitler ¢alisilan ¢ogu lokusda tekrar bdlgesinin sayisinda ¢ok farkliliklar
gostermesinden dolay1r genetigin bir¢cok alaninda molekiiler markir olarak Onem arz
etmektedir. Bu giine kadar mikrosatellit varyasyonunun en geligsmis ¢alismalart lokusun
tipi ve bilgilendirme derecesi, niikleotit diziliminin boyu ve tekrarlanan niikleotitler arasi
iliskilerin arastirilmasi ile yapilmaktadir. Mikrosatellitler, kusursuz, kusurlu ve bilesik
motif olarak {i¢ gruba ayrilmislardir. Burada mikrosatellitin niikleotit diziliminde ana
motifi bozan niikleotitlerin bulunmasi onun kusurlu dizilim gosterdigi anlamindadir.
Ayrica eger birbiriyle bitigik iki farkli motif bulunuyorsa bu da bilesik motif olarak
isimlendirilir.

Bu tekrarlar arasinda her tiirli kombinasyon miimkiindiir. Ana motif igerisinde
meydana gelen bozukluklar tekrar siralarii korumaktadirlar ve kusursuz motiflere gore bu
sekildeki bozuk motifler daha az varyasyon gosterir. Ayrica uzun tekrarlarin daha
polimorfik olmalar1 beklenir.

Mikrosatellit tekrarlarin bulundugu genom bolgelerindeki genetik varyasyonlar
genellikle DNA kaymast sonucunda meydana gelir. Mikrosatellit lokuslardaki

mutasyonlarin, DNA replikasyonu sirasinda, tekrarin bulundugu kisimda yanlis eslesme
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veya bir tekrarin atlanmasi sonucunda meydana geldigi diisiiniilmektedir. Diger bir deyisle
replikasyon sirasinda DNA’nin iki iplik¢igindeki tekrar kismi beklenmedik bir esleme
yapabilir ve daha sonra bunun tamiri mikrosatellit lokusun uzamasi1 veya kisalmasi ile
sonuglanir. En yaygin degisim yalnizca tek bir tekrar iinitesinin kaybi veya fazladan
olusmasi ile olur. Populasyon i¢i varyasyonun belirlenmesinde en dnemli unsur mutasyon
oranidir. Bu oranin mikrosatellit lokuslarda 107 ile 10” arasinda degistigi tahmin
edilmektedir (Goldstein vd., 1995).

Tekrar bolgelerinin her iki tarafinda bulunan bdlgeler flanking bdolgesi olarak
isimlendirilir ve buralarda meydana gelecek mutasyonlar ¢ok dnemlidir. Ciinkii buralar
primerlerin baglanma noktalaridir ve null allel olusumuna neden olur. Null alleller
alloenzim ve minisatellit calismalarinda ¢ok 1iyi bilinmesine ragmen mikrosatellit
lokuslarda da goriilmektedir. Primer bolgelerinde meydana gelen niikleotit eklenmeleri
veya ¢ikmalari (insertion ve deletion) mikrosatellit allellerin amplifike olmamasina neden
olacaktir.

Birgok canli ve bitki tiiriinde (piring, tavsan. fare, ar1 ve kus gibi) yapilan ¢aligmalarda
mikrosatellitlerin yliksek seviyeli polimorfizim gosterdigi rapor edilmistir. Baliklarda ise
mikrosatellit DNA lokuslart ¢ogunlukla Pasifik (Scribner vd., 1996) ve Atlantik salmon
(McConnell vd., 1995a,b; O'Reilly vd., 1996; Nielsen vd., 1997) populasyonlar1 ve levrek
baliklarinin (Garcia de Leon vd., 1995,1997; Castilho and McAndrew, 1998; Castilho ve
Ciftci, 2005) populasyon yapilarinin belirlenmesinde kullanilmistir.

Mikrosatellit lokuslar kodominant markirlardir, yani heterozigotlar homozigotlardan
ayirt edilebilir ve PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyon) kullanimi ve allellerin jel iizerine
seperasyonunun yapilmasiyla tiim genetik bilgilere ulasmak miimkiindiir.

Mikrosatellitler ayrica evoliisyonla ilgili ¢aligmalarda, kriminolojik ¢alismalarda,
fertlerin akrabalik seviyelerinin ve ana ve babalariin belirlenmesinde, genomdaki genlerin
haritalarinin ¢ikarilmasinda, populasyonun genetik parametrelerinin (gen akist ve etkili
populasyon biiylikliigii gibi) tahmini ve populasyon farkliliklarinin belirlenmesi gibi
calismalarda yogun bir sekilde kullanilmaktadir (Queller vd., 1993). Bunun nedeni
mikrosatellitlerin genomda yogun bir sekilde dagilmis olmalar1 ve iglemlerinin kolay ve
otomatik bir sekilde yapilabilmesidir.

Canlilarin genomunda yogun olarak bulunan mikrosatellitlerin, son yapilan ¢aligmalara
gore tiirlere bagl olarak farkli frekanslarda farkli motiflere sahip olduklar tespit edilmistir.

Iki niikleotitli tekrarlar dikkate alindiginda (CA/GT), niikleotit tekrar1 memelilerin
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genomunda yaygin olarak bulunmaktadir. Bu tip tekrar memeli genomunda her bir 50-150
kb’de bir olmaktadir. Memelilerdeki durumun aksine son caligmalar gelismis yliksek
bitkilerde (AT/TA), niikleotit diziliminin yaygin oldugunu gostermistir. Ayrica Atlantik
somonunun genomunda (GT/CA), tekrarinin ortalama olarak her bir 24-35 kb’de bir,
kahverengi alabalik da ise 76 kb’de bir oldugu goézlenmistir. Son zamanlarda bilim
adamlar1 ti¢ niikleotitli mikrosatellitler iizerine yogunlasmistir ¢linkii ticlii niikleotit
dizilimlerin insanlarda goriilen hastaliklarla iliskili oldugu tespit edilmistir. Ornek olarak
Fragile X, Myotonic Dystrophy ve Huntington Chorea hastaliklarinin temel nedeni iig
niikleotitli mikrosatellitlerdir. Uglii niikleotitler hastalikla bagmtili olarak biiyiik bir
uzunluga ulagsmasina ragmen ikili niikleotitler kadar da polimorfiktirler.

Mikrosatellitler farkli genetik ¢alismalari igin ¢ok giiclii tek lokus genetik markir olarak
kabul edilmis olmasina ragmen, allellerin PZR amplifikasyonu ig¢in tiire has primer
gelistirilmesi ¢ok pahali c¢alismalar gerektirmektedir. Bir diger onemli dezavantaj ise
alleller denatiire olmus poliakrilamid jel iizerinde ayristirildig1 zaman genellikle merdiven
veya golge seklinde bantlar olusturmaktadirlar. Bu istenmeyen bantlarin, amplifikasyon
iriinlerinin denaturasyonunun tamamlanmamis olmasindan veya PZR asamasinda olusan
yanlis eslesmelerden dolayr oldugu diisiiniilmektedir. Bu durum allellerin okunmast
esnasinda genellikle problem yaratmaktadir. Fakat bunun yaninda ii¢ veya dort niikleotitli
mikrosatellitlerde bu durum pek goriilmez. Son dezavantaj ise dnceden de bahsedildigi gibi

null allellerin olusmasidir.

1.6.1.2.4. DNA Sekansi

Son yillardaki sekans metodolojisindeki gelisimler DNA sekans analizini
populasyonlarin filogenetik ge¢mislerinin ¢ikarilmasinda 6nemli yaklagimlar arasina
sokmustur (Hillis vd., 1990). Bu teknigin ana cazibesi canlinin ¢dziimlenmis temel birimi
olan niikleotitleri icermesidir.

Filogenetik ve sistematik caligmalarda niikleotit sekanslarinin kullanimi homolog
sekanslarin karsilagtirilmasint miimkiin kilar. Niikleik asit sekans bilgileri artarak diizenli
bir sekilde cesitli bilgi bankalarinda (Genbank, Avrupa Molekiiler Biyoloji Laboratuari)
toplanmaktadir. Fakat toplanan bu sekans calismlarinin ¢ogu tibbi veya ticari olarak énemli

tiirler lizerine yapilmaktadir.
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Boylece iizerinde ¢alisilan organizmalar i¢in karsilastirma amacli bu sekans bilgilerine
ulagmak miimkiindiir ve teknik bilgi gerektiren sekans caligmalar i¢in fazladan zaman ve
para harcamaya gerek yoktur.

Cok fazla 6rnek gerektiren cografik varyasyon, lireme stratejisi, heterozigotluk tahmini
ve hibriditasyon gibi ¢aligmalar i¢in sekans analizi disindaki diger metotlar tercih edilir.
DNA sekansiin kullanimindaki sinirlama yalniz basina sekans degildir. Sekans1 yapilacak
gen bolgesinin de buna ilave edilmesi gerekir. Gegmiste bu islem gen klonlama agamasin
gerektirmekteydi. Bunun yaninda PZR teknigindeki son gelisimler rekombinant DNA
teknolojisine gerek kalmadan spesifik gen bdlgesinin yiikseltgenmesini miimkiin kilmgtir.

Baglangic arastirmalari nispeten kiigiik ve yogun olarak calisilan mitokondriyal
genomun elde edilmesi ve sekansinin alinmasi iizerine yogunluk kazanmistir. Cok fazla
sayida laboratuarin niikleotit sekans bilgisi toplamas1 ve metotdaki otomasyonla birlikte

yasanan devamli gelismeler bu teknolojiyi rutin hale getirmistir (Hillis vd., 1990).

1.7. Mitokondriyal Genomun Biyolojisi

Cesitli nedenlerden dolayi, canlilarda en fazla ¢aligilan kisimlarin baginda gelmektedir.
Cogu kez hiicrenin gii¢ santrali olarak diisiiniilen mitokondriler, solunum olarak bilinen
kimyasal tepkimelerin meydana geldigi bolgelerdir. Mitokondri hiicre solunumu ve diger
fonksiyonlar i¢in hayati olan genleri iceren kendi DNA’smna sahiptir. Hiicrenin
DNA’sindan fiziksel olarak ayrilmistir. Yani niikleusun disinda bulunur. Fiziksel olarak
izole olmasi ve 16.000-20.000 bp’lik niikleotid dizilimi ile sirkiiler halde bulunmasi
mtDNA’y1 milyarlarca niikleotide sahip genomik DNA’dan kolay bir sekilde ayirmaktadir.
Baliklarin mitokondiyal yapilar iizerine Meyer (1993) tarafindan ¢ok detayli bir derleme
yapilmistir.

Omurgalilarin mitokondriyal genomu, proteini kodlayan 13 gen, ribozomal RNA’lar1
kodlayan 2 gen (kiiciik 12S ve biiyiik 16S rRNA), transfer RNA (tRNA)’y1 kodlayan 22
gen ve RNA transkripsiyon ve mtDNA replikasyonu i¢in baslangic bolgelerini igeren
kodlanmayan (kontrol bolgesi) icermektedir (Sekil 3). Proteini kodlayan genler NADH
dehydrogenase (ND1,2, 3, 4, 4L, 5, 6)’in 7 altbirimi (subuniti), Sitokrom b, Sitokrom c
oksidazin 3 altbirimi (CO I, II, III) ve ATP synthetase’in 2 subiniti (ATPase 6 ve 8) olarak

siralanir.



32

Sekil 3. Balik mitokondriyal gen sirasi. H ve L replikasyon baslangig
yerleri gosterilmektedir. Golgelenmis kisimlar Transfer RNA
genlerini gostermektedir (Wilhelm vd. (2003)’den modifiye
edilmistir).

Mitokondriyal genomun iki iplik¢igi L (hafif) ve H (agir) olarak adlandirilmistir.
Bunlar omurgalilarda sezyum kloriir yogunluk yigisimlarindaki farklilasma sonucunda
ortaya ¢ikan G+T igerigindeki farklilig1 yansitir. Cok istisnai durum diginda omurgalilarin
mitokondriyal genomundaki tiim genler H-iplik¢igi tarafindan kodlanir; yalnizca ND 6 ve
8 tRNAs, L-iplik¢igi tarafindan kodlanir.

En biiyiik mitokondriyal genom (yaklasik 39,9 kb) bir ¢ift kabuklu tiirii olan tarak’da
bulunmustur ve tiir i¢cinde biiylik miktarda varyasyon gostermektedir. Tiir i¢i varyasyon
genellikle sirali dublikasyonlardan dolay1 kontrol bolgesinde olmaktadir. Baliklarda, tiir ici
mtDNA’daki boy farkliliklar tiirler arasinda olabilecek fark kadar biiytiktiir (Bentzen vd.,
1988; Avise, 1986).

Biiytikliikte kompakt bir yapiya sahip olmasmin yaninda mtDNA haploitdir. Yani
herbir mitokondri bir tek mtDNA icerir. Mitokondri sitoplazmik olarak kalitsaldir ve
yumurtanin sitoplazmasi digiden geldigi i¢in mtDNA baskin olarak anneden (maternal)

geemektedir. mtDNA paternal olarak dollere ¢ok az veya hi¢ gegmemektedir ve
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mitokondri genomlar1 arasinda rekombinasyon yoktur. Paternal mitokondrinin ddllenme
esnasinda degrade oldugu gozlenir. Bununla birlikte heteroplazmi {lizerine, yani bireyde bir
tipten fazla mtDNA bulunduguna dair raporlar giderek artmaktadir. Heteroplazmi bazi
balik tiirlerinin de i¢inde bulundugu bir ¢ok temel organizma gruplarinda nadir olarak
bulunmaktadir. Baliklara 6rnek olarak; mersin baliklar1 (Buroker vd., 1990); morina
baliklar1 (Arnason ve Rand, 1992) ve midye tiirlerini verebiliriz. Baliklarda rapor edilmis
heteroplazmi durumlarina bakildiginda, heteroplazmik bireylerin populasyon igindeki
dagilim oranlar1 Amia calva (bowfins) (Bermingham ve Avise, 1986)’da %5; Clupeidae
tiri olan Alosa fallax’da %12 (Bentzen vd., 1988) ve mersin baliklarinda %41 oranina
kadar gerceklesmistir (Broker vd., 1990).

Erkek mitokondriyal genomun davramisinin modellenmesi ve simulasyonu erkek
mitokondrisinin Oosit mitokondri populasyonunda nadir olarak sabitlenebilecegini
gostermektedir (Neigel ve Avise, 1986). Bununla beraber, paternal sizint1 1000 molekiilde
gibi diisiik oranda olabilmektedir.

Niikleer genomun aksine, hayvanlarin mitokondriyal genomu c¢ok etkindir. Nadiren
dublikasyon veya kodlanmayan sekans igerirler. Mitokondriyal protein kodlayan genler
intron icermez ve genler genellikle 10 bazdan daha az olarak ayrisirlar. iki gen, aralarinda
genler arasi ayirict bulunmadan bitisik olabilir ve bazi durumlarda bir ka¢ baz iist iiste
cakisabilir. Transfer RNA genleri ve protein kodlayan genler 6nemli derecede ¢akisabilir
(Clary ve Wolstenholme, 1985). Omurgalilarda ATPase 6 ve ATPase 8 genlerinin
okunabilen kisimlar1 6-7 bazdan daha fazla iist iiste ¢akismaktadir.

Baliklarda, ¢ok miktarda biiylik kodlanmayan bolgeler tanimlanmistir. Johansen vd.
(1990) Atlantik morina baliklarinda Thr-tRNA ve Pro-tRNA arasina girmis 74 bp baz
tespit etmistir. Xenopus genusuna dahil kurbagalarda bu kodlanmayan bolge yeri yalnizca
26 bp uzunluktadir (Roe vd., 1985) ve mersin baliginda yalnizca 3 bp uzunluktadir (Gilbert
vd., 1988). Bir ¢ok familyaya bagli balik tiirlinde Thr-tRNA ve Pro-tRNA arasindaki baz
sayist 5 bp den az degildir.

Sekans ve kesici enzim kullanilarak mtDNA iizerine yapilan birgok caligmadan elde
edilen sonuglara gore evolusyon orani tek kopyali niikleer genlere oranla 5-10 kez daha
hizlidir (Brown vd., 1979). Hizlh mtDNA evolusyonu nokta ve parca mutasyonunun
yiiksek orandaki frekansindan kaynaklanmaktadir (Brown vd., 1982). Primatlarin tim
mitokondriyal genomundaki degisim oran1 10° yilda yaklasik olarak % 0,5-1 oranindadir

(Brown vd., 1982).
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Ug farkli sekans degisim sekli iginden, baz degisikligi, bazin ilave olmasi veya
citkmasma nazaran daha fazla olmaktadir. Baz ilavesi ve ¢ikmasi ¢ogunlukla kontrol
bolgesinde ve genler aras1 boliimde goriilmektedir. tRNA ve rRNA’larda bu durum diisiik
oranda gergeklesmektedir. Nadiren protein kodlayan genlerde bulunmaktadirlar.

Gelisen sekans teknigiyle mtDNA’daki yiiksek orandaki evolusyonun, baz
degisimlerinden kaynaklandig1 acik bir sekilde ortaya konmustur.

1.7.1. Protein Kodlayan Genler

Protein kodlayan genlerdeki degisim sekilleri nispeten anlagilabilir kurallar takip eder.
Mutasyonun birikmesiyle olusan diizensizlik protein kodlayan genleri baliklar iizerine
yapilan filogenetik ¢alismalar igin vazgecilmez kilmaktadir. Kodonlarin {igiincii
pozisyonundaki mutasyonlar amino asit yer degisimiyle gerceklesen degisime oranla daha
fazla birikim saglanmaktadir. En sik gbzlenen degisim kodonlarin iigiincii pozisyonundaki
gecislerdir (niikleotid degisikleri sonucunda bir piirin bazindan, diger bir piirin bazina veya
pirimidin bazina). Ikinci olarak en sik gozlenen ise iigiincii pozisyondaki transversion’dur
(bir piirin baz1 pirimidin bazina veya tersi olursa). Her bir protein kodlayan gen kendi 6zel
evolusyon oranina sahiptir ve bunlar fonksiyonel sinirlamalar gibi faktorelere baglidir.
mtDNA evolusyonundaki hizli orandan dolay1 bazi genler yiiksek oranda korunmus
olabililir. Sitokrom oksidaz ve sitokrom b altbirimlerini kodlayan genler en fazla korunan
genlerdir. En fazla farklilik gosterenler ise bir kisim ND ve ATPaz genleridir. Bu yavas
evrimlesen protein kodlayan genler bir birlerine uzak olan neopterygian baliklar arasindaki
akrabalig1 belirlemede kullanilmaktadirlar. Onceden yapilmis calismalarda yayinlanmis ve
tiniversal olmus 6zellikle 12S ve sitokrom b i¢in gelistirilmis PZR primerleri kullanimryla
cok farkli sorular1 cevaplamak icin farkli organizmalarda bu bdlgelerin sekanslar
alinmistir. Bununla birlikte birbiriyle uzak iligkili tiirler icin diger gen bdlgelerinin

calisilmasi daha iyi bir secim olabilir.
1.7.2. Transfer RNA Genleri
Tiim omurgalilar 22 adet mitokondriyal tRNA icermektedir. Bunlar yaklasik olarak

sitoplazmik eslerinden (59-75 bp uzunlukta) daha kiiciiktiirler. Mitokondriyal tRNA’lar

cok nadir olarak temel sekanslarinda ve ikincil yapilarinda farklilik gdsterirler. Bu 1-2 bp
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insertion veya delesyon seklinde olabilir. Mitokondriyal tRNA’nin ilmik boyu niikleer
tRNA genleriyle karsilastirildiginda artan sekilde farklidir. Mitokondriyal tRNA genleri
niikleer tRNA genlerine oranla 100 kez daha hizli evrimlesir (Brown vd., 1982). Niikleer
tRNA’yla karsilastirildiginda evrimlesme hizli olmasina ragmen mitokondriyal genom
icersinde evrimlesme nispeten yavas olmaktadir. Uzunluklari kii¢iik oldugundan
filogenetik caligmalar i¢in ¢ok iyi bir gen se¢imi olmayabilir, fakat tRNA genlerinin

korunmus yapilarindan dolay1 PZR primer dizayni i¢in ¢ok iyi bolgelerdir.

1.7.3. Ribozomal RNA Genleri

Hayvanlarin mitokondriyal genomunda iki adet ribozomal (rRNA) gen bulunmaktadir.
Bunlar kii¢iik olan 12S (yaklasik omurgalilarda 819-975 bp) rRNA geni ve biiyiik olan 16S
(omurgalilarda yaklasik 1571-1640 bp) rRNA genleridir. Niikleer rRNA (18S ve 28S) ve
tRNA genleri mitokondriyal eslerine gore 100 kat daha yavas evrimlesir (Dawid, 1972).

Bu temel baz degisim kurallar1 rRNA genleri i¢in de gecerlidir. Transisyon,
transversiona oranla daha sik olmaktadir. Baz eklenmesi ve ¢ikarilmasi 1-5 bp arasinda
genellikle ¢ok kiigiiktiir. 16S geni 12S genine gore daha fazla boy varyasyonuna sahiptir.
Bundan dolay1 birbirine uzak tiirlerin 16S rRNA’nin DNA sekanlanslarinin st iiste
getirilip karsilastirilmasi, 12S rRNA genlerine gore daha zor olmaktadir. Protein kodlayan
genlere gore parca mutasyonlart rRNA’da daha sik gergeklesmektedir. Bundan dolayi
filogenetik ¢aligmalar i¢in bu uzunluk varyasyonlarinin eslestirilmesi ciddi sekilde farkl
filogenetik c¢ikarimlarla sonuglanabilir. Bazi arastirmacilar g¢akistirilan bu sekanslarin
problemli kisimlarini uzaklagtirmaktadir, fakat sekansin hangi kisminin ¢ikarildigi ve hangi
kisminin kalacagi hala problemli bir konu olarak durmaktadir.

Tim rRNA ve tRNA degisim oranlarinin protein kodlayan genlerin yaklasik yarisi

kadar olmasi bu genleri uzak ilisikli tiirlerin filogenetik problemleri i¢in cazip kilmaktadir.

1.7.4. Kontrol Bolgesi

Kontrol bolgesi ana sekansta, replikasyon veya transkripsiyonu diizenleyen ikincil
yapida kismen sinirlanmistir (Clayton, 1991). Kontrol bdlgesi D-loop olarak karakterize
olmustur. D-loop bolgesinin DNA dizilimi L iplik¢igini tamamlayict yapidadir. Yani D-
loop H iplik¢iginde yer almaktadir. D-loop sentezinin baslangi¢ yeri ve H iplik¢iginin
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replikasyon merkezi aymidir. Fakat D-loop iplik¢igi ve H iplik¢iginin bitis yerleri farklidir.
Biitiin mitokondriyal genler i¢inde, kontrol bdlgesi en yiiksek degisim oranina sahiptir.
Kontrol bolgesinin evoliisyon oran1 mitokondriyal protein kodlayan genlerin evolusyon
oranindan 2-5 kez daha fazladir. Insanlarin kontrol bélgesinde ve yakin ciklit balik tiirleri
arasinda niikleotit degisim hiz1 ekleme ve ¢ikarilmaya gore 5 kat daha hizli olmaktadir,
yani degisim ekleme ve c¢ikarilmaya oranla daha fazladir (Meyer vd., 1990). Kontrol
bolgeleri ardisik dublikasyonlardan dolayr boyca 200-4100 bp arasinda farkliliklar
gostermektedir ve bundan dolayr omurgalilarin mitokondriyal genomlart uzunluk
farkliliklarinin ¢aligilmasinda ana neden olmaktadir. Ayrica populasyon seviyesinde
yuksek frekansta parca mutasyonlarina sahiptir. Baliklarda heteroplazmi goézlendiginde
ardisik dublikasyonlar ve farkli biiyiikliiklerde tekrarlar bulunmaktadir.

Karakteristik olarak yiiksek miktarda sekans farklilig1 kontrol bolgesinde esit olarak
dagilim gostermemektedir. Yiiksek oranda korunmus sekans bolgeleri bulunmaktadir.
Genellikle A-T’ce zengin bolgeler, D-loop un her iki ucunda ve evrimsel olarak korunmus
merkezi bolgeler olarak bulunmaktadir. Omurgalilarda yapisal olarak farkli ve yiiksek
miktarda sekans varyasyonuna sahip olmasina ragmen merkezi yapt muhtemel olarak
benzerdir ve bunun i¢in korunmus sekans bloklar1 genellikle tiim hayvan mtDNA kontrol
bolgelerinde tanimlanabilirler. Mutasyon burada ¢ok hizli biriktigi i¢in, kontrol bdlgesi ¢ok
yakin tiirler aras1 filogenetik iliski lizerine yapilan ¢aligmalarda ve populasyon seviyesi

yapilan ¢alismalarda tercih edilen bir molekiildiir.

1.8. Filogenetik

Filogenetik genel olarak filogenetik ¢ikarim veya filogeni yapilandirilmasinin
kisaltilmig es anlami olarak kullanilan terimdir. Filogenetik yapilandirmanin amaci eldeki
baz1 verilerin filogenini tahmin etmeye c¢alismaktir. Toplanmis herhangi bir veri i¢in bazi
atasal iliskiler bulunacaktir. Verinin kendisinin atasal iliskinin ortaya ¢ikarilmasi veya soy
agact olarak yapilandirilmas: i¢in bilgi igermektedir. Bu filogeni veya aga¢ olarak
isimlendirilen dallanmig yapinin olusturulmasini saglar (Swofford vd., 1996). Bu
yapilandirmada ana adimlar sirastyla: 1) caligilan ana biyolojik birimin tanimlanmas1 ki bu
taksa veya Operasyonal Taksonomik Unite (OTU) olarak isimlendirilir, genellikle tiirleri
ifade eder fakat daha asag iiniteler (alttiirler, stok gibi) veya daha yukari (genus, familya,

ordo, sinif, filum) seviyedeki organizmalar olabilir; 2) karakterlerin ifadesiyle taksonun
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karakterize edilmesi ki bunlar taksonlar arasinda farkli ifadeleri olan nitelikler (genetik,
morfolojik, fizyolojik vb.) olabilir ve 3) taksonlarin benzerlik derecelerine ve/veya
paylasilan karakterlerine gore gruplandirilarak diizenlenmesi. Diizenleme genellikle ¢ok
fazla sayida paylagilan karaktere gore karakterize edilen c¢ok sayida grubun dahil
edilmesiyle hiyerarsik olarak yapilmaktadir. Hiyerarsik diizenleme (filogeni) genellikle
filogenetik aga¢ olusturularak betimlenir ve taksonomik siniflandirmada veya evrimsel
iliskinin yorumlanmasinda kullanilabilir.

Bu adimlarin agik olan basitliginin yaninda filogenetik ¢ikarimlar ¢ok agik degildir,
yani aksine c¢cok karigtk bir disiplindir. Ciinkii farkli karakterler ayni gruplari
tanimlamayabilir. Gergekte farkli karakterler hiyerarsik iligkiler hakkinda bilgilerle
tamamiyla uyusmayabilir.

Karakterler farkli yollarla karsilastirilabilir. Ornek olarak; kati, kesin (yesil gibi)-nispi
(6n ayaklar arka ayaklardan daha uzundur gibi)’ ye karsi; ayri, farkli (bes parmak gibi) -
devamli (8 m uzunlugunda kanat)’ya karsi; gelisimsel olarak erken - ge¢’e karsi; evrimsel
olarak kararli - kararsiza kars1 gibi siralanabilir. Bu karsithigin ilk {icli yakin zamandaki
organizmalar i¢in objektif olarak degerlendirilebilir fakat son karsitlik evrimsel yapilar ve
islemler hakkindaki daha 6nceki hipotezlere baglidir.

Filogenetik ¢ikarimda kullanilan verinin iki genis kategorisi bulunmaktadir. Bunlardan
ilki karakter verisi, takson hakkinda bilgi sunar ve ikincisi uzaklik veya benzerlik verisi, bu

Karakter verileri; her bir takson i¢in her bir karakterin ifadelerini kodlayan rakamsal
degerler olarak belirtilir. Sistematikc¢iler arasinda karakter ve karakter ifadesi terimleri
hakkinda uyusmazlik bulunmaktadir. Fakat bunlarin kullandiklar1 rakamsal metotlar
genellikle karakteri, degiskenin es anlamlist olarak kullanir ve karakterin muhtemel
gozlenmis degerlerinden birini ifade ettigini disiiniirler. Karakterler ya kalitatif yada
kantitatif olabilir ve kalitatif karakterler ikili (iki ©zellige sahiptir ve genellikle bu
ozelliklerin bulunusu veya bulunmayisina gore ifade edilir) veya ¢oklu (li¢ veya daha fazla
ozellige sahiptir) 6zellikleri siniflandirir.

Cok ifadeli karakterlerin diizensiz oldugu diisiiniilmektedir. Herhangi bir durum
evrimsel zaman iginde yeni bir olusuma degisim gosterebilir. Bu DNA sekans verileri i¢in
olagan bir durumdur.

Kantitatif karakter verileri degisim gosteren ayr1 veya devamli karakterlerden farklidir.

Karakterlerin farkli veya devamli olmas1 ya da diizenli veya diizensiz olmasi1 dikkate
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alinmazsa, karakter temelli filogenetik ¢alismalarda kabul edilen iki durum vardir. Bunun
ilki ‘analoji’ karakter bagimsizligidir. Ikinci kabul edilen durum ise ‘homoloji’ dir. Klasik
sistematikciler iki tiir arasinda benzerlikler bulduklarinda bu benzerliklerin olasilikla
homolojimi (ortak bir atadan kalitilan) yoksa sadece analojimi (islev ve ¢ogunlukla
ylizeysel yapida benzer, ancak evrimsel orjinleri farkll)) oldugunu belirlemeye
calismaktadirlar. Bu duruma o6rnek olarak ardic kusu ve mavi kusun kanatlar
karsilastirildiginda kanitlar bu iki kusun kanadinin ortak bir atadan geldigini gdstermis ve
boylece bunlarin homolog oldugu diisliniilmiistiir. Fakat ardi¢ kusunun kanatlar1 ile
kelebek kanatlar1 karsilastirildiginda islevsel olarak benzer yapilar olmasina ragmen
yalnizca analogtur. Yani bunlar ortak bir atadan kalitilmayip, bagimsiz olarak
evrimlesmisler ve farkli atasal yapilardan olusmuslardir (Ketoon vd., 1999).

Uzaklik ve benzerliklerin 6l¢timleri; karakter verileri tek basina taksonu tanimlarken,
uzaklik ve benzerlik verileri takson ciftleri arasindaki iliskiyi tanimlamaktadir. Immiinoloji
ve niikleik asit hibridizasyonu gibi bazi islemler uzaklik verisini direk olarak vermektedir.
Karakter verilerinin diger tiirleri (allozom, niikleotit sekansi gibi) analiz i¢in uzaklik
verisine dondstiiriliir. Uzaklik matrisi simetrik matristir ve buradaki elementler taksonlar
arasindaki esgiftlerin uzakligidir. Uzaklik verilerine bagli olan filogenetik yontemler
genellikle eklemeli ve ultrametrik 6zellikler olmak {izere ki matematiksel 6zellige sahiptir
(Swofford ve Olsen, 1990).

Eklemeli uzakliklar; eklemeli uzaklik seti uzatilmaya karsilikli olarak uyumludur ve
tiim uzakliklar koksiiz agag tarafindan biitlin takson ¢iftleri i¢in uymaktadir.

Ultrametrik uzakliklar; ultrametrik uzakliklar biraz sikintilidir. Eklemeli olmak
zorundadir fakat 6zel bogumlara bagl tiim takson uglar1 kdkten esit uzaklikta olmalidir.

Ultrametrik kriter tiim 1rklarin esit degisim oraniyla farklilastigi evrimsel kuralina dayanir.

1.8.1. Filogenetik’de Kullanilan Metotlar

Bu metotlar ii¢ genis kategoride siniflandirilmigtir (Felsenstein, 1981): uzaklik metodu,
parsimoni metodu ve maksimum olasilik islemleri ki buda 6zel verilerle (DNA sekans
verisi gibi) ¢alisan birgok 6zellesmis metotlar1 icermektedir.

Bu metotlar1 agiklamadan oOnce filogenetik agaclar hakkinda kisa bilgi vermek
gerekirse; filogenetik agaclar, taksonomik birimleri (tiirler, populasyonlar, bireyler)

gosteren bogumlardan (node) ve kalitsal ve atasal anlamda taksonomik birimler arasinda
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iliskiyi belirten dallardan olusmaktadir. Yalnizca bir dal bitisik bogumlardan birine
baglanir. Agacin dallanmis yapisi topoloji olarak isimlendirilir ve dal uzunlugu genellikle
dalda meydana gelen bircok degisikligi temsil eder. Bu oOlgeklendirilmis dal olarak
isimlendirilir. Olgeklendirilmis agaclar temsil ettigi zaman dilimi igin sikca kalibre edilir.
Boyle agaclar analiz edilen genlerde kuramsal ilkeye sahiptir. Dallar ayrica
Olceklendirilmemis olabilir bunun anlami dal uzunlugu zaman i¢inde olusmus degisimlerin
bir orantis1 degildir. Filogenetik agaclar ayrica koklii veya koksiiz olabilir. Koklii agaclarda
kok olarak adlandirilan 6zel bir bogum (node) vardir ve yaygin olan atayi temsil eder.
Koksiiz agag¢ evrimsel siireci veya yaygin atayi1 tanimlamaksizin yalnizca tiirler arasindaki

iliskiy1 belirtir.

1.8.1.1. Uzaklik Metotlar

1.8.1.1.1. Kiime Analiz Metodu

Filogenetik uygulamlarda kullanilan kiime analiz algoritmasi, yalniz taksonla baslayan
hiyerarsik agaglar iirettiginden hiyerarsik yigisim islemleri olarak bilinen algoritmanin
ailesidir (Rohlf, 1970). Boyle algoritmalar kavramsal olarak agiktir. Taksonlar arasinda
pairwise (¢ift yonlii) uzaklik matrislerinin verilmesiyle, bu metotlarin hepsi ilk olarak en
benzer (en az mesafe) c¢iftle birlikte birlesir ve bunu gittikce daha uzak ciftlerin
olusturdugu baglantilar takip eder. Her bir basamakta iki takson veya baglanti olusturan
takson gruplart tek kiime icinde birlesir. Sonu¢ genellikle “dendogram” olarak
isimlendirilir ¢linkli bunlar agaca benzer yapida koklii, tekrarlanan catal yapidadir ve nispi
benzerliklere taksonlarin kiimelerini betimler.

Cok fazla sayidaki muhtemel kiime algoritmalarinin disinda yalnizca bir kagi
filogenetik ¢aligmalarda kullanilmaktadir. Bunlar Unweighted Pair-Group Method Using
Arithmetic Average (UPGMA); ve Weighted Pair-Group Method Using Arithmetic
Average (WPGMA) olarak isimlendirilir.
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1.8.1.1.2. Eklemeli Agac Metotlar

Eklemeli aga¢ metotlar1 agac¢ dallarinin uzunluklarin1 temel alir ve bu uzunluklarda
oransal evolusyon miktarin1 gostermektedir. Ug tip eklemeli aga¢ metodu bulunmaktadir
ve bunlarin hepsi koksiiz agaglar tiretir.

Fitch-Margoliash Metodu: Kavramsal olarak kiime analizinden farklidir. Merit
fonksiyonun minimizasyonunu igerir, burada taksonlar arasi uzakliklar arasindaki toplam
farklilasmay1 oOlger. Bu islem agagtaki dal uzunluklari yoluyla tahmin edilir veya
hesaplanir.

Distance-Wagner Metotlari: Bu metot kavramsal olarak Fitch-Margoliash metoduyla
benzerdir ki burda merit fonksiyonlar i¢in minimum degere sahip olan aga¢ bulunur. Fitch-
Margoliash metodunun kavramsal temeli; bazi tahminler ger¢ek evoliisyon degerinden
daha biiyiik ve bazilarinin daha kiigiik olmasiyla gozlenen taksonlar arast mesafe, gergek
evoliisyon uzakliginin Olgiilmesidir. Bodylece sonuglanan agacin dal uzunlugunun
belirlenmesiyle tahmin edilen veya hesaplanan uzaklik, gdzlenen uzakliktan kii¢iik veya
biiyiik olabilir. Aksine 6nemli miktardaki evollisyon miktarinin bulunabilmesi iki takson
icin gozlenen tek uzaklik degerinde temsil edilmeyecegi icin Distance-Wagner metodu
gercekte vurgulanan degisikliklerde diizeltilmemis gercek degerler icin diisiik sinirlar olan,

gbzlenen taksonlar arasi uzakliklari tahmin eder.

1.8.1.1.3. Neighbour-Joining (Komsu — Baglanti) Metodu

Kavramsal olarak kiime analiziyle ilisiklidir. Burada tekrarlidir ve uzakliklarin dogrusal

fonksiyonlarmin ardisik olarak hesaplanmasini igerir.

1.8.1.2. Parsimoni Metotlar1

Parsimoni metodu sistematikte ¢cok yaygin olarak kullanilan aga¢ olusturma yollarindan
biridir. Bu metot ilk olarak 1966 yilinda Eck ve Dayhoff tarafindan amino asit sekans
verileri i¢in kullanilmistir (Nei, 1987), fakat niikleotit sekans verileri i¢inde kullanilabilir
(Fitch, 1977).

Maksimum parsimoni metodunun prensibi partikiiler topoloji yoluyla vurgulanan

evrimsel olaylarin miktarinin ¢ikarilmasi ve en az miktardaki evrimsel olay gerektiren
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agaci se¢mektir. Genelde bunun anlami minimum degisime sahip olan agaci arastirmak
icin ¢ok miktardaki farkli topolojilerin incelenmesidir. Herhangi bir 6zel bolge icin az
miktardaki evrimsel olayin belirlenmesinde ¢esitli yollar bulunmaktadir. Wagner ve Fitch
parsimoni Ol¢iitii niikleotit veya amino asit degisimleri i¢in en fazla kullanilan kolay
yollardan biridir. Wagner ve Fitch islemlerinin her ikisi de aga¢ boyunca ifade edilen
karakterlerin serbestce ters donmesine izin verir yani yakin karakter ifadeleri arasindaki
degisimlerin ihtimalinin simetrik oldugunu kabul eder (Strauss, 1993). Bu metodun disinda
ayrica Dollo Parsimoni yaygin olarak kullanilmaktadir. Dollo parsimoni tiiremis ifadelerin
tersine doniistiiriilemez oldugunu kabul etmektedir. Yani tiiremis karakter ifadesi
kaybolmaz ve tekrar kazanilmaz. Bu 06l¢iit, sekans verilerinin disinda karakter verilerinin

tartisildig1 durumlarda ¢ok kullanighdir.

1.8.1.3. Maksimum Olasilik Metodu

Maksimum olasilik metodu evrimsel degisimin agik ihtimal modellerini olusturmaya
calisir. Orjinal olarak bu yontem Cavalli-Sforza ve Edwars (1967) tarafindan ¢alisilmistir.
Bu aragtirmacilar Brownian devinim modelinin kullanimiyla gen frekansi verilerinden
agacin olusturulmasina ¢aligmislardir. Fakat daha sonra Felsenstein (1973) tarafindan
ayrintili olarak agiklanmis ve gelistirilmistir. Maksimum olasilik metodu hipotez testi

uygulamalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir.

1.9. Morfoloji

Ayn1 balik tiirlerinin populasyonlar1 genellikle fenotipik karakterler bakimindan
farklilik gosterebilir. Morfolojik degisimlerin olmasi beklenir, habitat yavas veya hizl
ylizme, yavas veya tam manevra yapma gibi hareketler spesifik yetenekler istedigi icin
baliklarda morfolojik degisimlerin olmasi beklenir. Ayrica bu degisimlerin biiytikligii
habitatlar arasindaki degisiklik derecesiyle ilisikli olabilir (Bourke vd., 1997).
Farkliliklarin, 6rnegin gd¢ mesafesi, akis rejimi ve beslenme gibi varyasyonu yansittigi
diisiiniiliir (Pakkasmaa ve Piironen, 2001).

Morfolojik degisim prensipte iki sebep sonucunda olusur. Bunlar ¢evresel faktorler
veya genetik farkliliklar veya ikisinin bir arada etkilesimi sonucudur. Populasyonlar

arasindaki genetik farkliliklar ve iireme izolasyonu lokal adaptasyona Onciilik eder ve
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canlimin yasam Ozelliklerine, davranigina, fizyoloji ve morfolojilerine yansir. Cevresel
faktorler diger yandan fenotipik elastikiyet meydana getirebilir. Bu da farkli ¢evresel
sartlarda farkli fenotiplerin olusumu i¢in genotip kapasitesi anlamindadir.

Fenotipik elastikiyet baliklarda morfolojik varyasyonun kaynagi olarak yaygin olarak
kullanilmaktadir. Ornek olarak sazangillerden Carassius carassius baligindaki derin viicut
yapist iyl beslenme sonucunda (Holopainen vd., 1997) veya ortamda predatorlerin
bulunmasindan savunma mekanizmasi olarak (Bronmark ve Pettersson, 1994) gelismis
olabilir. Bunun da &tesinde varyasyon, beslenme farkliliklarinin sonucunda gelisebilir ve
farkli kaynaklarin kullanimina yonelik aliskanlik morfolojide degisikliklere yol acabilir.

Morfolojideki lokal adaptasyon c¢ok az c¢alisilmistir ve buna yonelik kanitlar temel
olarak gevre-fenotip korelasyonundan alinmaktadir. Ornek olarak Atlantik salmonu (Salmo
salar) yumurta safhasindan itibaren benzer g¢evresel sartlarda biiyiitiilmiis ve ¢evresel
kondiisyonun ayni olmasina ragmen ortaya ¢ikan morfolojik farkliligin genetik orjinli
oldugunu gostermistir (Nicieza, 1995). Juvenil koho salmonunun morfolojisi akarsuyun i¢
kisimlarindan alinan Orneklerle sahil kisimlarindan alinan 6rneklerin karsilastirilmasiyla
arastirilmis, sahil kesimlerinden 6rneklerin viicut sekilleri bakimindan daha gelismis yap1
gosterdikleri yani farklilastiklar1 gézlenmistir (Taylor ve McPhaill, 1985). Bu varyasyon
laboratuar orijinli baliklar arasinda kalicilik gostermektedir ve farkli alanlarda olan baliklar
arasindaki morfolojik farkliliklar en azindan kismen genetiktir ve muhtemel lokal
adaptasyonu yansitmaktadir. Genel olarak viicut yapisinin hakim olan g¢evresel sartlar
temsil ettigi (Riddell ve Leggett, 1981) ve baligin yiizme performansini biiyiik miktarda
etkiledigi diisiiniilmektedir.

Biyolojik morfometri disiplini ag biciminde evoliisyona sahiptir. 1960’11 yillardan
1980’li yillarin bagina kadar bu terim niimerik taksonomi veya fenetigin sinonimi olarak
kabul edilmistir. Morfometrinin amaci viicut sekillerinin dl¢timlerinden ve diger sayilabilir
Ozelliklerden benzerliklerin tahmininde bulunarak organizmalarin yakinlik derecelerini
ortaya koymaktir. Bunun i¢in temel ara¢ cok degiskenli (multivariate) istatistigin
kullanilmasidir. Principal Compenent (PC) (ana bilesen) ve faktor analizi varyasyonun
seklini arastirmak ve tarif etmek icin; Discriminant analizi, taksonlari ayrit etmek ve
farkliliklarin1 tahmin etmek icin; ve kiime (Cluster) analizi, hiyerarsik evrimsel irklar
olarak yorumlanan organizmalar kiimesinin olusturulmasi i¢indir. Halen yaygin olarak
kullanilan morfometrik tekniklerin ¢ogu o6zellikle fizikometri ve sosyal bilimler olmak

tizere diger disiplinlerden alinarak kullanilmigtir (Strauss, 1987).
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Biyolojik morfometri son yillarda Truss network sistemi olarak isimlendirilen yani
morfometrik Olclim yonteminin gelistirilmesiyle onemli gelisim saglamistir. Bu sistem

Ozellikle tiirlerin ve stoklarin tanimlanmasi i¢in kullanilmaktadir.

1.10. Onceki Cahsmalar

1.10.1. Morfolojik Cahismalar

Pakkasmaa vd. (1998), Finlandiya da Vuoksi drenaj alanindaki gollerde bulunan 4
Salmonid tiirii (Thymallus thymallus, Salmo salar, Salmo trutta ve Salvelinus alpinus)
lizerine morfometrik bir ¢alisma yiriitmiislerdir. Calismada kulugkahanede biiyiitiilmiis
(0+) ve (1+) olmak tizere iki yas grubundaki bu tatli su Salmonidlerinin biiylimeyle birlikte
degisen morfometrik karakterlerdeki tiir i¢ci ve tiirler arasi varyasyonun tahmini igin
morfolojileri karsilastirilmistir. Yas gruplarindan, (0+) yas grubu salmonidler morfolojik
olarak benzer bulunmus fakat baliklar biiyiidiikkge tiirler arasi varyasyonun arttigi
gozlenmistir. Calisilan tiirler arasinda farkliligt en iyi gosteren karakterler, viicut
yiiksekligi, pektoral yilizge¢ boyu ve bas oOlgiileri olmustur. Ayrica galisilan tiirlerin viicut
sekillerinin bulunduklar1 dogal habitata adaptasyonu yansittig1 gézlenmistir.

Pakkasmaa ve Piironen (2001), ¢alismasinda deniz, gol ve yerlesik alabaliklar1 temsil
edecek sekilde 10 populasyondan toplanan baliklarin morfolojilerini, yumurtadan itibaren
bir yasina kadar kontrollii ortamda tutarak calismistir. Bu ¢alisma morfolojik farklilik
olusmasinda fenotipik elastikiyetin roliinii minimize etmistir. Morfometrik olarak farkli
populasyonlarin benzer ¢evresel kosullarda yetistirilmesiyle elde edilen sonug,
farklilasmanin genetik orjinli oldugudur. Populasyonlar arasindaki farkliliklar, formlar
(deniz, dere ve gol) arasindaki farkliliktan daha biiyiik olmustur. Sonug¢ olarak gézlenen
morfolojik  farkliliklarin  calisilan  kahverengi alabalik  populasyonlarmin  dogal
habitatlarinin ¢evresel sartlara lokal adaptasyonu yansittigi fikri 6ne siirtilmiistiir.

Maric vd. (2004), Sirbistan’in Tuna nehri havzasindaki kollarda dogal kahverengi
alabalik stoklarin1 morfolojik olarak tanimlamak igin pilot g¢alisma yiiritmiislerdir.
Calismanin amac1 Sirbistan’daki dogal olarak ortamda bulunan ve stoklanan kahverengi
alabaliklar1 morfolojik olarak karsilagtirmak ve yakalanan baliklarin dogal m1 yoksa hageri
orijinli mi olduklari tespit etmek ic¢in hizli arazi 6l¢iitii olarak kullanilabilecek herhangi

bir morfolojik karakter olup olmadigini belirlemek olmustur. Calisma sonucunda nehir
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kollarinin bazilarinda siireklilik gosteren harici morfolojik karakterlerin, dogal ve hacgeri
orijinli baliklar1 ayirt etmede faydali oldugu bulunmustur. Fakat bu sonucu desteklemek

icin molekiiler ¢aligmalara ihtiya¢ oldugu vurgulanmastir.

1.10.2. Taksonomik Calismalar

Behnke (1968), Tiirkiye’de Seyhan nehrinin, Kayseri ili, Pinarbasi ilgesinin 30 km
dogusunda bulunan kolundan toplanan 3 adet 6rnek iizerine yaptiklari taksonomik c¢alisma
sonucunda bu baligr Salmo alt genusu igine yerlestirmistir. Salmo genusu, Salmothymus ve
Acantholingua alt genuslar1 igerecek sekilde tekrar gozden gegirilmis ve diizeltilmistir.
Salmoninae alt familyas: altindaki genus ve alt genus arasindaki iligki tartisilmis ve
Salmoninae’nin taksonomik olarak diizenlenmesi i¢in gerekli bilgileri igeren diisiinceler
yayinda sunulmustur. Calisilan ii¢ Salmo platycephalus o6rnegine ait tipik meristik
varyasyonlar Salmoninae alt familyasina ait diger tiirlerle karsilastirilmistir. Sonug olarak
Salmo platycephalus solungag diken sayisi (23-24) ve plorik kese sayist (15-16)
bakimindan diger tiirlere gore (Salmo trutta, Salmo marmoratus, Salmo obtusirostris ve
Salmo ohridanus vb.) farklilik gostermistir.

Mitokondriyal ve niikleer DNA varyasyonu iizerine yapilan g¢alismalarda ozellikle
Bernatchez vd. (1992)’nin yaptig1 calismada Akdeniz ve Adriyatik bolgesinde kahverengi
alabalik populasyonlarin da S. marmoratus ve S. trutta olmak iizere bagimsiz iki ayr tiir
oldugu ortaya ¢ikmistir. Bu c¢alismada tahmin edilen genetik uzaklik ayrica bize S.
marmoratus’un 1-3 milyon yil o6nce diger gruplardan farklilasmaya basladigini
gostermistir. Bu tiirlin dagilimi ise yalnizca Adriyatik denizinin {ist kisimlariyla sinirlidir.

Snoj vd. (2002), Kuzey Adriyatik denizinden deniz alalarinin taksonomik durumlarini
mitokondriyal ve niikleer DNA analiziyle ortaya koymaya c¢alismiglardir. Genellikle deniz
alas1 olarak isimlendirilen siniflandirilmamis salmonidler Kuzey Adriyatik denizinde
zaman icinde beneklenmiglerdir. Fenotipleri dikkate alindiginda bu baliklar salmon benzeri
baliklar veya gokkusagi alabaligi olarak diisiiniilmiistiir. Bu calismanin amaci deniz
alasmin taksonomik durumunu ve orijinini belirlemek olmustur. Ornekler Kuzey Adriyatik
denizi, Trieste korfezindeki sahil sularindan ve Trentino balik ¢iftliginden, hageri orjinli
kahverengi alabalik stogundan alinmistir. Metot olarak meristik sayim ve mitokondriyal
DNA’nin kontrol bdlgesinin niikleotit benzerlik testi ve niikleer DNA (Laktate

dehidrogenaz C1* geni)’nin PZR-RFLP analiz yontemi kullanilmistir. Sonug olarak analiz
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edilen smiflandirilmamis deniz alalari, morfolojik olarak c¢alisilan S. trutta ve S.
marmoratus ornekleriyle yakin benzerlik gostermistir. Genetik testler hageri orijinli
kahverengi alabaliklar ve deniz alalar1 arasinda net benzerlik oldugunu ortaya koymustur.
Deniz alasinin mtDNA analizi Atlantik filocografik irkindan kahverengi alabaliklarla
%100 niikleotit benzerligine sahip oldugunu gostermistir. Niikleer DNA analizinden ¢ikan
sonuglar, deniz alalarinin Atlantik soyundan oldugunu dogrulamis ve Tuna soy grubuna
dahil kahverengi alabaliklariyla belirli seviyede gen transferi oldugunu ortaya koymustur.
Sonug olarak mtDNA ve niikleer DNA analizinin kullanimiyla Adriyatik deniz alalarinin S.
trutta tiiriine ait oldugu belirlenmistir.

Susnik vd. (2004), Tiirkiyede, Zamanti c¢aymin iist kisimlarinda endemik olarak
bulunan Salmo platycephalus’un su anki siniflandirilmasinin  molekiiler filojeniyle
uyumlulugunu aragtirmak i¢in; mtDNA’nin kontrol bolgesi, sitokrom b geni ve niikleer
DNA’ daki niikleotit sekans varyasyonunu, S. platycephalus tiirii ve salmo genusuna ait
farkli tiirlerde ¢alisilmistir. Hesaplanan tahmini genetik uzakliga gére S. platycephalus ile
S. salar, S. ohridana ve S. obtusirostris arasinda yiiksek oranda farklilik bulunmasina
ragmen S. platycephalus’la S. trutta arasindaki farklilik ¢ok diisikk ¢ikmistir. Yapilan
analizlerin timii S. platycephalus tiriini S. trutta’nin Adriyatik filogenetik 1rki igine
yerlestrimistir. Bununla beraber S. platycephalus‘un Adriyatik 1rki igindeki kesin
pozisyonu ¢oziimlenememistir. Bundan dolay1 bu ¢alismada S. platycephalus’un Salmo
genusu altinda ayrn tilir olarak siniflandirilmasi gereksiz bulunmus ve daha alt seviyeli
taksonomik katagoride siniflandirilmasi onerilmistir.

Susnik vd. (2005), Basra korfezi havzasi, Dicle nehri, Catak ¢aymin iist kisitmlarindan
toplanan 6 adet Salmo trutta 6rneginde mtDNA’nin kontrol bdlgesinin sekans analizini
yapmis ve yeni bir haplotip tespit etmislerdir. Elde edilen yeni sekans verisine ilave olarak
5 mtDNA 1rkin1 temsil eden 15 haplotip (Bernatchez vd., 1992), Salmo salar L. ve Salmo
ohridanus sekanslarmin benzerlikleri ClustalX (Thompson vd., 1994) programi
kullanilarak, Maksimum parsimoni, NJ (Neighbour-joining), ve ML (Maksimum
likelihood) analizleri PAUP (Swofford, 2000) programi kullanilarak analiz edilmistir. Yeni
tespit edilmis olan haplotip kendisine en yakin bootstrap gosteren diger 5 Tuna 1rki
haplotipinden %1,0-1,5 oraninda farklilagtig1 belirlenmistir. Sonug olarak farkli fenotipik
karakteristigiyle birlesmis bu yiiksek oranda farklilik goésteren haplotipin, muhtemelen
diger kahverengi alabalik irklarindan en azindan bir kag yiiz bin yil once izole olmus

populasyonun yeni ve dogal statiisiiniin altin1 ¢izdigi belirtilmistir.
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1.10.3. Filogenetik iliskiler ve Populasyon Yapisi Uzerine Yapilan Calismalar

Gyllensten ve Wilson (1987) Isve¢ ve Irlanda’dan sekiz dogal kahverengi alabalik
populasyonu arasinda yedi kesici enzim kullanimiyla tiir ici mtDNA varyasyonunu
arastirmis ve ortalama populasyonlar arast farkliligi 0,72 ve 6nemli miktarda varyasyon
bulmustur. Bununla beraber ayni yedi kesici enzimin alti1 hageri populasyonunda
kullanimiyla populasyonlar aras1 farkliligin 0,2 ile 6nemli 6l¢iide diistiigii gézlenmistir. Bu
diisiisiin nedeni olarak hagerilerde sinirli sayida anag¢ balik kullanilim1 gosterilmistir.

Hynes vd. (1989) Irlanda’da yapmus olduklari c¢alismada hageri ve dogal
populasyonlarin ayrimi i¢in mtDNA’nin RFLP analiz yonteminin belirleyici kesim modeli
oldugunu rapor etmisledir. Ayrica bu ¢alismada bu analiz yonteminin kahverengi
alabaliklarin populasyon genetigi ¢alismalari i¢inde uygun oldugu vurgulanmaktadir.

Taggart ve Ferguson (1990) kahverengi alabalik genomunda farklilik gosteren
minisatellit lokuslarin ortaya c¢ikarilmasinda insan minisatellit problar1 33.6 ve 33.15
(Jeffreys vd., 1985)’nin kullanilabilirliklerini gdstermislerdir. Onceki calismalarin
genisletilmesiyle Atlantik salmonu i¢in minisatellit DNA tek lokus proplarinin ilk
karakterizasyonu ve izolasyonuyla ilgili ilk sonuglar1 rapor etmislerdir. Izole edilen tek
lokus proplar kahverengi alabalik DNA’siyla hibridize oldugu bulunmustur ve ayrica bu
tirde polimorfik lokuslar agiga c¢ikarmistir. Biitiin bunlara ragmen kahverengi alabalik
populasyon genetigi ve evoliisyonu iizerine ¢aligmalar i¢in bu yaklasimin potansiyeli tam
olarak tahmin edilememistir.

Bernatchez vd. (1992), 24 Avrupa kahverengi alabalik populasyonlarii temsil eden
bireylerde mitokondriyal DNA kontrol bolgesi segmentlerinde DNA sekans varyasyonunu
arastirmislardir. Ortalama sekans farklilagsmasi %0,96—1,44 olarak tespit edilmistir ve bes
ana filogenetik grup bulunmustur. Bunlar sirasiyla Atlantik, Tuna, Adriyatik, Akdeniz ve
Korsika gruplaridir. mtDNA filogenetik gruplar1 ile mevcut ekolojik formlar (lacustris,
fluviatilis ve fario) arasinda bir iligki bulunamamistir. mtDNA farkliligina bagli cografik
dagilim modeli daha o©nce yapilmis allozom ¢alismalariyla bulunan sonuglarla
ortismektedir (Krieg ve Guyomard, 1985). Fakat burada mtDNA c¢aligmalarinda
populasyon i¢i farklilik allozom caligmalarina gore daha diisilk bulunmustur. Kontrol
bolgesi lizerine yapilan sekans ¢aligmalarinin ana gruplarin filogenisinin olusturulmasi igin

onemli oldugu gbézlenmektedir.
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Tirkiye ile ayni havzayi paylasan Rusya ve Bati Asya alabalik populasyonlar
morfolojik ve ekolojik varyasyonlarina bagl olarak uzak tiirler veya alt tiirler olarak
siniflandirilmaktadir. Bu baliklarin geleneksel taksonomilerinin evrimsel uzakliklarin
yansitip yansitmadigi ve orjinlerinin tahmini i¢in mt DNA-RFLP analizi, mtDNA sekans
analizi ve allozom varyasyonuna bagli olarak bu baliklarin genetik iliskileri Bernatchez ve
Osinov (1995) tarafindan calisilmistir. mtDNA ve niikleer gen varyasyonu sdzkonusu
havzada iki atasal filogenetik topluluk bulundugunu gostermistir. Bu topluluga dahil
populasyonlarin Kuzeyde (Baltik, Beyaz ve Barent) ve Giineyde (Karadeniz, Hazar ve
Aral) deniz havzalarinda dagilim gosterdigi ve birbirleri arasinda gen akisinin olabilecegi
fakat bu gen akisinin pleistosen donemde sinirli oldugu tesbit edilmistir. Calisma sonuglari
bu bolgelerdeki  populasyonlar arasindaki  geleneksel taksonomik  farkliligt
desteklemektedir. Havza orjinlerine bagli olarak gilineyde bulunan kahverengi alabalik
populasyonlar1 arasinda taksonomik farklilik olduguna dair ¢ok fazla bilgi bulunamamustir.
Ayrica Sevan alabaligi (Salmo ischchan), ilkel kahverengi alabaligin atasindan tiiredigine
dair hipotez ciiriitiilmiistiir. Bununla birlikte Giiney havzasindan tiim kahverengi alabalik
populasyonlarinin 6zel allelere ve mtDNA genotiplerine sahip oldugu bulunmus ve genetik
olarak uzak oldugu tespit edilmistir. Boylece bu baliklarin kendilerine has gen havuzuna
sahip oldugu, stoklarin yonetimi ve korunmasi i¢in bu sonuclarin dikkate alinmasi
gerektigi vurgulanmistir. Ozet olarak calisma ile Kuzey ve Giiney havzalarina dahil
populasyonlarin ayni atadan geldigine dair hipotez desteklenmistir. Ayrica Kuzey
populasyonlar1 ile Karadeniz ve Hazar denizi arasinda buzul donemde sinirlida olsa gen
akisinin oldugu tespit edilmistir.

Fidan (1995) c¢alismasinda, Bolu Abant géliinde ve Antalya Uziim deresinde yasayan
kahverengi alabalik (Salmo trutta L.) populasyonlarmin genetik yapilarimi 8 enzim
sisteminin 15 lokusunun (AAT*, ADH*, LDH*, MDH*, ME*, PGI*, PGM* ve SOD¥*)
isoenzimlerini nisasta jel elektroforeziyle belirlemeye calismistir. LDH-4*, ME-2* ve
SOD-1* lokuslarinin isoenzimlerinde populasyonlara 6zgli populasyonlar arasi mobilite
farkliligr gozlenmistir. AAT-4*, PGI-2* lokuslarinda polimorfizm gozlenmistir. Abant
populasyonunda ortalama heterozigotluk diizeyi 0,0358, Antalya populasyonunda ise
0,0224°diir. Her iki populasyonda buzul ¢ag sonrasi isareti olarak kullanilan LDH-5*
lokusu igin sadece atasal 105 bulunmaktadir. iki populasyon igin calisilan lokuslar
bakimindan Nei’'nin genetik uzakligr degeri 0,2507 olarak hesaplanmis ve bu degerde

genellikle tiirler arasinda gozlenen uzakliklar seviyesinde bulunmustur.
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Yalin (1996), Tirkiye’nin 4 ayr1 bolgesinden Orneklenen kahverengi alabalik
orneklerini genetik ve morfolojik olarak incelemistir. Daha onceki ¢alismalara gore Abant
populasyonu (Salmo trutta abanticus) endemik bir alttiir ve Rize ili Melyat deresi ve
Antalya ili Godene ve Uziim derelerine ait ornekler diger alt tiiriin (Salmo trutta
macrostigma) yerel toplumlari olarak bilinmekteydi. Godene ve Melyat deresinde bulunan
populasyonlarin genetik yapilar1 15 lokus tarafindan kodlanan 8 enzim sistemi ile
elektroforez teknigi kullanilarak calisilmistir. Bu lokuslardan 3’4 (AAT—4*, LDH-5* ve
MDH-3,4*) polimorfik oldugu gézlenmistir. Yiiriitiilen ¢alismanin sonucunda en 6nemli
gozlem LDH*-100 (Atlantik alleli) ve LDH*-110 (Salmo marmoratus alleli) allellerinin
Bat1 Akdeniz populasyonlarinin birinde (Gédene) bulunmasi olmustur. Bu sonucunda Tiirk
kahverengi alabalik dogal stoklarinin kontamine oldugu gosterilmistir ve acilen daha ileri
diizeyde caligsmalara ihtiya¢ oldugu vurgulanmistir. Caligmanin morfolojik kisminda 23
morfometrik ve 5 meristik karakter c¢alisilmis ve 3 dogal (Abant, Uziim ve Rize) ve
muhtemelen bir hibrit (Godene) populasyonu ayirt edilmistir. Bununla beraber
populasyonlar arast mesafe (Mahalanobis’D) Abant populasyonunun endemik olduguna
dair yaygin olan fikirle paralel bulunmamis ve bu populasyonun Rize ve Uziim
populasyonlariyla benzerlik gdsterdigi tespit edilmistir.

Osinov ve Bernatchez (1996), allozom ve mtDNA analiz yontemini kullanarak eski
Sovyetler Birligi sinirlart iginde 18 kahverengi alabalik S. trutta ve bir S. ischchan
populasyonlarinda genetik varyasyonu c¢aligmiglardir. Yiiksek oranda niikleer ve mtDNA
varyasyonu kahverengi alabaliklar igin karakteristiktir. Tim kahverengi alabalik
populasyonlari iki grup olacak sekilde ayrilmistir. Bu iki grubun 6nceden tespit edilmis 5
filogenetik gruba dahil oldugu ve genetik olarak oldukga farklilik gosterdigi bulunmustur
(ortalama Nei’'nin genetik uzakligi 0,102, ortalama niikleotit sekans farklilig1 0,0177).
Tuna grubu Karadeniz, Hazar ve Aral denizi havzalar1 populasyonlar: tarafindan temsil
edilmistir. Atlantik grubu ise Baltik, Barent ve Beyaz deniz havzasinda tesbit edilmistir.
Ayrica Hazar denizi havzasinda, Volga nehrinin iist kisimlarindaki kollarda bulunan
populasyonlarin Atlantik grubu icinde oldugu tespit edilmistir. Atlantik ve Tuna
gruplarindaki bazi populasyonlarin buzul veya buzullasma donemi sonrasinda ikincil
kontak kurduklar1 diisiinlilmektedir. Mevcut verilere gore muhtemel gen transferinin
minimum diizeyde oldugudur. Ayrica populasyon genetik farkliliginin seviyesi herbir

filogenetik grup i¢inde ¢ok yiliksek bulunmustur.
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Hansen ve Loeschcke (1996), Danimarka’da kahverengi alabaliklar arasindaki genetik
farkliligi PZR ile yiikseltgenmis DNA segmentlerinin RFLP analiz yOntemiyle
calismislardir. Calismalarinda baslangic olarak mtDNA’nin 3 gen bolgesinde 18 kesici
enzimi denemislerdir. D-loop kontrol bdlgesinde varyasyon tespit edilmemis fakat 7 adet
kesici enzimin ND1 ve ND5/6 bolgesinde farklilik gdsterdigini tespit etmislerdir. Calisma
sonunda 13 farkli haplotip gozlenmis, diger gruplara gore en az haplotip Hald goli
populasyonunda rastlanmistir. Bunun baslica nedeninin gegise izin vermeyen barajlarin
bulunmasi ve bundan dolay1 gen akisinin engellenmesi olarak diisiiniilmiistiir. Haplotipler
arasinda cografik ve genetik iliski agisindan korelasyon bulunamamustir.

Apostolidis  vd., (1996) niikleer markirlarla yaptigi ¢alismalarda kahverengi
alabaliklarda ytiksek diizeyde kompleks populasyon yapilanmasini tespit etmisler ve kiiciik
cografik bir alanda bir veya daha fazla lokusda sabitlesmis farkliliklar gosteren
populasyonlar bulmuslardir.

Apostolidis vd. (1997), Yunanistan’da kahverengi alabalik populasyonlar1 arasindaki
filocografya ve mtDNA sekans varyasyonunu calismislardir. Giiney Adriyatik-lyonya ve
Ege denizi havzalarindan kahverengi alabalik populasyonlar1 arasindaki cografik yapi ve
filogenetik iligkiyi arastirmak i¢in mitokondriyal DNA’nin niikleotit sekans karsilastirma
yontemi kullanilimigtir. 13 kahverengi alabalik populasyonunu temsil eden 6rneklerden,
D-loop kontrol bélgesinin 310 bp’lik ve sitokrom b geninin 280 bp’lik béliimlerinin
sekans1 alinmistir. Filogenetik analiz 6nceki Avrasya kahverengi alabaliklari i¢in yiiriitiilen
calismalarla birlestirildikten sonra yiiriitilmiis ve dort ana filogenetik grup ortaya
¢cikmistir. Bunlardan iigliniin Balkanlarin Giiney kisminda yaygin olarak dagilim gosterdigi
bulunmustur. mtDNA c¢alismalar1 sonucunda ortaya cikan filocografik yapi, calisilan
bolgede dagilim gosteren tiir iginde agik cografik lokalizasyon olmaksizin mevcut olan gen
agacinda filogenetik bir devamlilik goriilmemistir. Bu durumun Messinian ve Pleistosen
devirlerinde mtDNA farklilagsmasi sonucunda oldugu diisiiniilmektedir. Sonug¢ olarak
mtDNA’la ortaya ¢ikan populasyonlar arasindaki genetik iliskinin allozom ve morfolojik
verilerle uyusmadigi tespit edilmistir.

Hansen ve Mensberg (1998) Danimarkada dort ayri nehir sisteminde 24 anadrom
kahverengi alabalik populasyonu iizerinde mtDNA’nin ND1 ve ND5/6 gen bolgesini PZR-
RFLP yontemiyle ¢alismislardir. Calisma sonucunda toplam 14 haplotip gozlenmis ve
bunlar {li¢ ayr filogenetik gruba ayrilmistir. Ayni nehir sistemi i¢inde bulunan

populasyonlar diger nehir sistemlerinde bulunan populasyonlara gére daha yakin oldugu
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tesbit edilmistir. Ayrica populasyonlar arasindaki cografik ve genetik uzaklik arasindaki
korelasyonun Onemli oldugu tespit edilmistir. Genetik siirliklenme ve gen akisi,
haplotiplerin cografik dagiliminda etkili ana faktér oldugu tespit edilmistir.

Plan (1999) calismasinda, isoenzim sisteminin (AAT*, CK*, EST*, LDH*, MEP¥*,
GPI*, PGM*, SOD*, ve TF*) 21 lokusu ¢alisarak Abant golii, Alakir, Godene (Alakir—3),
Esen, Mudurnu, Siimer, Karadeniz ve Firtina derelerinde 8 Tiirkiye kahverengi alabalik
(Salmo trutta L.) populasyonunun genetik yapilari, nisasta jel elektroforezi ve seliiloz
asetat kagidi elektroforezi ile belirlenmistir. Oniki lokusun polimorfik ve LDH-B2* ve
SOD-1* lokuslarinin populasyonlara 6zgii allelleri oldugu gozlenmistir. Alakir, Godene
(Alakir-3) ve Esen populasyonlarinda yiiksek diizeyde (0,1006) beklenen heterozigotlugu
goriilmektedir ve en yliksek diizeyde polimorfik lokus yiizdesi Karadeniz (%42,86) ve
Siimer (%38,10) populasyonlarinda gdzlenmistir. Her populasyon i¢in etkin allel sayisi
1,1149 ile 1,2125 arasinda degismektedir. Fis, Fir ve Fsr i¢in ortalama degerler sirasiyla
0,3715, 0,4770 ve 0,2549 olarak bulunmustur. Baz1 Avrupa iilkelerinin sonuglar1 ile bu
calismanin sonuclar1 birlestirilmis, 8 lokus kullanilarak Nei’nin genetik uzakligina gore
komsu birlestirme metoduyla (Neighbour-joining) dendogram olusturulmustur. Sonug
olarak, Tiirkiye kahverengi alabalik populasyonlarinin Akdeniz veya Tuna filocografik
gruplarina benzedigi belirlenmistir.

Gezgin (1999), Tirkiye kahverengi alabalik (Salmo trutta L.) populasyonlarinin
genetik farkliliklarinin PZR metodu ile yiikseltgenmis mitokondriyal DNA bdlgelerinin
RFLP analizi ile ortaya c¢ikarilmasi iizerine bir c¢alisma ylriitmiistiir. Bu c¢aligmada,
Tirkiye’nin 3 ayr1 bolgesinden toplanan kahverengi alabalik populasyonlarinin genetik
yapisi, mitokondriyal DNA’nin iki bolgesi agisindan aragtirllmistir. Mitokondriyal
DNA’nin iki bolgesi: ND-1 ve ND-5/6 PZR reaksiyonu ile ¢ogaltilmis ve bu genlerin
kesim pargaciklar1 uzunluk polimorfizmi (RFLP) analizi yapilmistir. ND-1 geni 7 kesici
enzim (Avall, Alul, EcoRl, Haelll, Hinfl, Hpall ve Xbal) ile kesilmis, tek bir haplotip
gozlenmistir. ND5/6 geni 8 kesici enzim (Alul, Avall, EcoRI, Haelll, Hinfl, Hpall, Xbal
ve Taql) ile kesilmistir. Bu enzimlerin altis1 ile gruplar arasi varyasyon bulunmustur. Ug
populasyonda iki haplotip gozlenmis ve bu haplotiplerden birincisi Giiney-Bat1 Anadolu;
Alakir populasyonunda, ikincisi ise Kuzey-bati Anadolu; Abant populasyonunda ve Dogu
Karadeniz; Siimer populasyonunda sabit frekans gostermistir. Bu ¢alismanin sonucunda,
DNA standartlarindan elde edilen sonuglarla karsilastirildiginda Giiney-Bati Anadolu

populasyonunun Akdeniz filogenetik grubuna ait oldugu bulunmustur. Ayn1 karsilagtirma
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Kuzey-bat1 Anadolu ve Dogu Karadeniz Populasyonlarinin Tuna grubuna ait olabilecegini
gostermistir.

Wlodarczyk ve Wenne (2001), Giiney Baltik bolgesinde denize dokiilen 6 nehirden
toplanan deniz alas1 populasyonlarinda mtDNA’nin PZR ile yiikseltgenen ND1 ve ND5/6
bolgelerinde RFLP analiz yontemini kullanarak mtDNA varyasyonunu c¢aligmiglardir. On
alt1 birlesik haplotip belirlenmistir. Populasyonlar arasinda haplotip frekanslarinda (y*:
116,46, P>0,001) sinirh varyasyon gézlenmistir. Deniz alabalig1 populasyonlar1 arasindaki
diisiik farkliligin muhtemel sebeplerini agiklamak i¢in Danimarka’nin Bornhalm adasinda
cografik olarak yakin nehir sistemlerinden populasyonalar arasinda bulunan sonuglarla
karsilastirma yapilmistir. Alt1 adet Polonya ve 3 Danimarka deniz alasi populasyonunun
karsilagtirilmasinda 4 haplotipin bu populasyonlar arasinda yaygin olarak paylasildigini
gdstermistir.

Duftner vd. (2003), Avusturya’daki kahverengi alabalik populasyonlari hakkinda
gelismis filogenetik bilgiye ulagsmak i¢in mtDNA’nin kontrol bélgesinin tam sekansini
almiglardir. Bu bolgenin DNA sekansi Avusturya kahverengi alabalik populasyonlari
arasinda genetik yapilasmanin oldugunu gostermistir. Bireylerin %75’inin 9 Tuna grubuna
dahil haplotipi temsil ettigi, %25’nin ise Kuzey Avrupa orjinli 7 Atlantik grubuna ait
haplotipi igerdigi gozlenmistir. Ayrica Avusturya hageri stoklarinda 3 Atlantik haplotipi
tespit edilmistir.

Caputo vd. (2004), Italya’nin i¢c bolgelerinde bulunan kahverengi alabalik
populasyonlarinda niikleer lokus LDH-C1* ve iki ayr1 mtDNA segmentlerinin (ND1 ve
ND5/6) RFLP analiz yontemini kullanarak genetik farklili§i analiz etmistir. Veriler,
Atlantik orijinli ve genetik olarak uzak materyalle defalarca yapilan baliklandirma
caligmalar1 sonucunda genetik yapinin asirt derecede degistigini saptamiglardir. ND1 ve
NDS5/6 bolgeleri i¢in sirastyla bulunan 4 ve 11 haplotipin Danimarka populasyonlarinda
bulunanlarla benzer veya genetik olarak c¢ok yakin oldugu bulunmustur. Kuzey Bati
Avrupa i¢in karakteristik LDH-C1*90 alleli calisilan tiim orneklerde yaygin oldugu
gozlenmistir. Her seye ragmen 4 populasyonun hem yerli haplotiplere hemde Akdeniz i¢in
yaygin olan LDH-C1*100 alleline sahip oldugu belirlenmistir. Italya’da az miktarda kalan
bu bozulmamis populasyonlarin yonetiminin iyilestirilmesi gerektigi sonucuna varilmistir.

Bardake¢1 vd. (2006), Tirkiyede 27 Kahverengi alabalik populasyonu arasindaki
filogenetik ve filocografik iligkinin tahmininde mtDNA’nin PZR-RFLP analiz yontemi
kullanmistir. ND5/6 bdolgesinin tamami ve sitokrom b/D-loop bolgesi PZR yardimiyla



52

yiikseltgenmis ve sirasiyla 6 (Alul, Avall, Haelll, Hinfl, Hpall ve Taqg I) ve 5 (Alul, Ncil,
Mbo I, Rsal ve Taqgl) kesici enzim kullanilarak kesilmistir. Toplam 27 haplotip gézlenmis
ve populasyonlar ii¢ ana filogenetik gruba ayrilmistir (Tuna, Adriyatik ve yeni Onerilen
Dicle). Tiirkiye’nin jeolojik tarihiyle birlikte ana irklar arasindaki net niikleotit farkliliginin
zamanlamas1 Tiirkiye kahverengi alabaliklarinin buzul Oncesi doneme ait oldugunu
gostermekte ve elde edilen kanitlar Tirkiye’nin bu irklarin farklilagmasinin merkezi
oldugunu diislindiirmektedir. Populasyonlar i¢inde ortalama haplotip farkliligi 0,1397 ve
niikleotit farkliligi 0,000416 olarak bulunmus ve populasyonlar arasindaki niikleotit
farkliligriyla  (0,021266) karsilagtirlldiginda diisiik bulunmustur. PZR-RFLP analizi
Tirkiye kahverengi alabalik populasyonlarinda bulunan mtDNA sekans varyasyonunun
wrklar aras1 farklilia yorumlanabilecegini gdstermistir. Diger yandan populasyonlarin
cografik dagilimlart ve onlarin gruplart arasinda acik iliski oldugu bulunmustur. Bu
calisma sonucunda, Tiirkiye populasyonlarinin yiiksek oranda farklilik gosterdigi, stoklarin

korunmasi ve yonetimi i¢in nadir bulunan genetik profile sahip oldugu tespit edilmistir.

1.10.4. Bahklandirma Calismalarimin Dogal Ortam Uzerine Etkisine Yonelik
Cahismalar

Taggart ve Ferguson (1986) Kuzey Irlanda da Erne goliinde yaptiklari ¢alismada
baliklandirma maksatli goéle birakilan hageri orijinli kahverengi alabaliklarin dogaya
etkisini calismiglardir. Kiiltiir ve dogal baliklarin LDH-C” alloenzim lokusunda farkli
alleller icin sabitlendigi gozlenmis ve bu lokusun genetik markir olarak kullanimiyla,
saliman haceri orjinli baliklarin gol ortaminda iiredigi ve dogal kahverengi alabaliklarla
ciftlestigi tespit edilmistir.

Apostolidis vd. (1996, 1997) yaptig1 calismada Makedonya da bulunan Nestos nehrine
baliklandirma amacl olarak farkli bdlgeden (Ege Denizine dokiilen Acheloos nehri)
getirilerek birakilan baliklarin etkisini mtDNA markir1 kullanarak incelemisler ve nehrin
dogal populasyonunun %75’e yakin kismimin baliklandirilan balikla yer degistirdigini
tespit etmiglerdir. Ayrica dogaya birakilan baliklarin balik¢iliga katkisi da cok diisiik
bulunmustur.

Largiader ve Scholl (1996) isvigre ve Fransa’dan gegen ve faunasinda fenotipik olarak
farklilik gosteren Akdeniz soy grubuna ait baliklarin bulundugu Doubs nehrine salinan

Atlantik soy grubuna ait haceri kokenli kahverengi alabaliklarin etkisi lizerine ¢alismislar,
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farkli alloenzimlerin kullanildigi ¢alismada salinan baliklarin nehirde iiredigi ve yalnmizca
kendi soy grubundan olan dogal baliklarla ¢iftlestigini tespit etmislerdir.

Ispanya da Kuzey Avrupa’dan getirilen hageri kokenli baliklar baliklandirma
caligsmalarinda kullanilmistir. Kiiltiir ve dogal baliklarin LDH-C” lokusunda farkl: allelerde
sabitlendigi goriilmiis ve bu lokus yapilan baliklandirma ¢aligmasinin etkisini tahminde
kullanilmigtir. Yiiritiilen baliklandirma g¢alismasinin etkisiz oldugu sonucuna varilmistir
(Martinez vd., 1993).

Jansson ve Ost (1997) Isvecin baliklandirma yapilmis Dalalven nehrinde Atlantik
salmon (Salmo salar) ve kahverengi alabalik arasindaki hibritlesmeyi ¢alismiglardir. Enzim
elektroforezi sonuglari, nehrin iist kisimlarina c¢ikan Atlantik salmon ve kahverengi
alabaliklar arasindaki hibritlesmenin 6nemli derecede arttigin1 ortaya koymustur.
Hibritlesme frekans1 1989 yilinda %!l seviyesindeyken bu rakam 1995’de % 3,1’e
gelmistir. Elektroforez sonucunda ayrica 1989 yilinda nehrin baliklandirma yapilmis
kisminda parrlar arasindaki hibritlesme frekansi %41,5 olarak bulunmustur. mtDNA’nin
tiire spesifik olan boliimii sitokrom b geninin kesici enzimlerin kullanimiyla yapilan analizi
tiim hibritlerin kahverengi alabalik mtDNA genotipine sahip oldugundan, hibretlesmenin
tek yonli oldugu saptanmustir. Hageri orjinli baliklarin yogun olarak stoklanmasi ve
cevresel zorlamalar kahverengi alabalik ve Atlantik salmonunu iireme alanlarinda yiiksek
oranda hibridizasyona zorlamistir.

Poteaux vd. (1998b)’nin ¢alismasinda dogal olarak Akdeniz soy grubuna ait alabalik
bulunan Fransiz nehirlerine birakilan Atlantik soy grubu baliklarin ortama etkisi alloenzim
ve mitokondriyal DNA markir1 kullanilarak arastirilmis ve dogal kahverengi alabaliklarla
ciftlestikleri belirlenmis fakat hageri kokenli alabaligin genetik katkisinin seleksiyon
etkisiyle ilerleyen zaman i¢inde azaldig1 gozlenmistir.

Hansen vd. (1995; 2000) Danimarka da Karup nehrine birakilan baliklarin dogal
ortama etkisini mitokondriyal DNA ve mikrosatellit markirlar kullanarak ¢alismislardir.
Dogasinda anadrom ve anadrom olmayan baliklarin bulundugu nehirde yiiriitiillen bu
calismada baglangi¢ olarak baliklandirmanin herhangi bir genetik katkisinin olmadig: tespit
edilmis, fakat sonraki ¢alismalar durumun daha kompleks oldugunu gdstermistir. Burada
kiiltlir baliklarinin biiyiik oranda anadrom olamayan kiiltiir baliklariyla hibrit olusturdugu
ve yavrularin da yasamlarini denize inmeyerek nehirde gecirdigi tespit edilmistir.

Matthews vd. (2000) Irlanda’da Atlantik salmon ve kahverengi alabalik arasindaki

hibritlesmeyi calismislardir. Calismalarinda Irlanda’nin batisinda bulunan nehirlerden
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salmonid frylar1 ve (0+) yas grubu parrlar toplanmistir. Yetistiricilik tinitelerine 38 km
uzakliktaki 10 nehirden ve 80 km uzaklikta bulunan 3 nehirden toplanan F,; hibritlerinin
frekansini belirlemek i¢in allozom ve minisatellit DNA analiz yontemi kullanilmistir. 4135
salmonid fry icinden 49 Ornegin hibrit oldugu (frekans: %1,2) tespit edilmistir. mDNA
analiziyle tiim hibritlerin disi Atlantik salmon erkek kahverengi alabaliklarin
caprazlanmasi sonucu olustugu gozlenmistir. En diisiik hibritlesme riski tasiyan nehirde
parr hibrit frekanst %1 olarak bulunmustur. Bu oran yetistiricilik {initelerine yakin
nehirlerde %0,7-3,1 arasinda degismistir. Bu ¢alismanin sonucunda yiiksek orandaki bu
hibritlesmenin nedeninin uzun siireden beri iilkede yapilan Atlantik salmon yetstiriciligine
baglanmistir.

Poteaux vd. (2001), yaptiklar1 ¢alismada Fransa’nin Akdenize dokiillen nehrinde
(Sorgue) stoklama yapilmis olan asag1 kisimlar1 ve yapilmamis olan yukar1 kisimlari hageri
orijinli genlerin dogal ortamdaki baliklar {izerine etkisini karsilastirmali olarak
calismiglardir. Varyasyon 27 protein kodlayan lokus, 3 mikrosatellit lokus ve 2 mtDNA
bolgesinin  kullanimiyla tahmin edilmeye ¢alistlmistir. Sonuglar diger Akdeniz
havzasindaki orneklerle karsilastirilmistir. Drenaj havzalar1 ve genetik markirlar arasinda
gozlenen genetik yapinin dikkat ¢ekici bir sekilde farkli oldugu gozlenmistir. Nehrin iist
kisimlarinda hageri orjinli gen akis orani lokuslar arasinda farkli bulunmustur. Calismanin
sonucunda Sorgue nehri i¢in gozlenen genetik yapinin dnceden galisilan Orb nehrinden
farkli oldugu bulunmustur. Sorgue nehrinin populasyonunun hem allelik farklilik hemde
gen akis etkisiyle populasyon biiyiikliigiinde azalma gozlenmistir. Orneklerin tiimiinde
hageri orijinli bazi mikrosatellit allellerin genetik daralma esnasindaki tesadiifi olaylar
sonucunda korunmus oldugu bulunmustur. Sorgue nehrinin iist kisimlarindaki izole olmus
populasyonlarin muhtemel demografik olaylar neticesinde etkilenmis oldugu tespit

edilmistir.

1.11. Cahismanin Gerekgesi ve Amaci

Tiirkiye, Salmo trutta tiiriiniin farkl filogenetik gruplarinin kesistigi ve oldukga biiyiik
morfolojik varyasyon gosterdigi bir dagilim alamidir. Nitekim morfolojik ve meristik
ozelliklere dayanilarak cesitli alt tiirler tanimlanmustir. Tiiriin dere (fario), gol (lacustris) ve
deniz ekotipleri bulunmaktadir. Bu calismanin da yiiriitiildiigii Trabzon Su Uriinleri

Merkez Arastirma Enstitiisii’'nde dere ve deniz ekotiplerinin biyoekolojik 6zelliklerini ve
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kiltiire alinabilirligi detayli olarak calismistir (Tabak vd., 2001). Anadolu da tiiriin
populasyon genetigi ile ilgili ¢alismalar 1995 yilindan itibaren yayinlanmaya baslanmustir.
Bu c¢alismalarda populasyonlar arasinda genetik yapilanma oldugu konusunda konsensus
saglanmis fakat ¢aligilan 6rnek ve mtDNA gen bdolgesi gibi konularda yetersiz kaldigindan
filogenetik ve filocografik yapilanma hala tartisilmaktadir. Son olarak Bardake1 vd. (2006)
kahverengi alabaliklarin filocografyas1 iizerine c¢alismistir. Ancak ¢alismas1 S. t.
macrostigma, S. t. abanticus ve S. t. caspius alt tiirlerinin dagilim gosterdigi alanlarla
siirlt kalmigtir. Ayrica bu ¢alisma basladiginda sadece mtDNA-RFLP yontemiyle Gezgin
(1999)’in yiiriitmiis oldugu ¢aligmas1 mevcuttur.

Bu calismada, Tiirkiye’nin farkli bolgelerinden 6rneklenen kahverengi alabaliklarin
yaninda Ozellikle Karadeniz’de anadrom ve anadrom olmayan stoklar arasindaki
morfolojik ve genetik farkliligin belirlenmesine yogunlasilmistir. Genetik veri olarak
mtDNA-RFLP analizi, morfolojik veri olarak morfometrik ve meristik karakter sonuglari

kullanilmustir.



2. YAPILAN CALISMALAR

2.1. Ornekleme Alanlar: ve Prosediirii

Ornekleme ¢alismalar Tiirkiye genelinde yiiriitiilmiis ve drnekleme alanlar segilirken
daha Onceden tanimlanmis Salmo trutta alt tirlerinin dagilim gosterdigi havzalar da
dikkate alinarak 12 il’de bulunan 17 ana drenaj ve bunlara bagli 23 dere ve 2 golden
toplam 30 populasyondan 1068 adet 6rnek toplanmistir (Sekil 4). Akrabali 6rneklemeyi en
aza indirebilmek amaciyla her bir istasyondan yaklasik 30—50 alabalik 6rnegi 200 m veya
daha uzun nehir akis alami {lizerinden toplanmaya c¢alisilmistir. Alabalik yogunlugunun
diisiik oldugu akarsularda (&rnegin Trabzon, lyidere gibi), yeterli 6rnek temin edebilmek
icin mansaptan kaynaga dogru genis bir alanda Ornekleme yapilmistir. Balik
orneklenmesinin zor olacagi ana nehir sistemlerinde, buna bagli yan kollarda ¢alisilmistir.
Ayrica, Solakli Deresinde oldugu gibi ana drenaj iizerinde, Uzun Gol’de balik gecisinin zor
olacag kisimlar gézlenmis ve Goliin iist kismi1 yani Haldizen mevkii ayr1 6rneklenmistir.
Ornekleme alanlarimin  biiyiik bir kismi ana drenajlar yoluyla farkli denizlere
dokiilmektedir (Karadeniz, Marmara Denizi, Akdeniz, Hazar Denizi ve Basra Korfezi gibi)
(Sekil 4).

Calismada 12 Volt DC ve 5-60 Amperlik akii ile ¢alisabilen, 30 mikro saniye ve 3,0
milisaniye arasinda sikliklarla, yaklasik 1000 V ve 650 W c¢ikis saglayabilen SAMUS
725G tipi elektro sok cihazi kullanilmistir. Elektro sok cihazinin kullanilamayacagi, su akis
hizinin ve derinligin fazla oldugu akarsularda yapilan 6rneklemelerde, 6,5 kg agirliginda, 6
m capli ve 16 mm g6z agikligindaki serpme ag1 kullanilmistir. Bu iki tip av aracinin uygun
olmadig1 Abant Goli 6rneklemesinde ise, yaklasik 45 m uzunluk, 2,30 m derinlik, 17 cm
fanya goz acgikligl ve 28 mm ag gdz agikligina sahip fanyali uzatma agi ve ayrica 140 m
uzunluk 1,90 m derinlik 32 mm g6z acikliginda sade ag kullanilmistir.

DNA eldesi i¢in toplanan orneklerin adipdz yiizgecleri ve kaudal ylizgeclerinden alinan
yaklagik 1-1,5 cm’ doku ornegi, igerisinde %98’lik etanol bulunan 1,5-2,0 ml’lik
Eppendorf tiiplerine konularak laboratuara getirilmis ve -40°C’de derin dondurucuda
muhafaza altina alinmistir. Yakalanan baliklarin bir kisminda morfolojik ve meristik
karakterlerin Ol¢iim ve sayim islemleri arazide yapilmis, yapilmayanlar ise %5’lik

formaldehitte sabitlenerek laboratuara getirilmis ve ¢alisiimistir.
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KARADENIZ

DENIZI

EGE DENIZI

AKDENIZ

1. Firtina d.- Dere (71) 11. Solakli - Haldizen d.(26) 21. Gonen ¢.-Kilise d. (44)

2. Caglayan d.-Dere (61) 12. Altindere d. (31) 22. Ceyhan n.-Firniz d. (50)
3. Iyidere d.- Dere (40) 13. Coruh n.- Barhal d. (54) 23. Ceyhan n.-Hurman ¢. (50)
4. Kapisre d.-Dere (56) 14. Coruh n -Tekkale d. (34) 24. Ceyhan n.-Sogiitli d. (50)
S. Solakli d. —Dere (25) 15. Kura n. - Alabalik d. (43) 25. Firat n. - Goksu d. (50)

6. Firtina d.- Deniz (32) 16. Kura n. - Toro d. (54) 26. Seyhan n.-Serefiye d. (43)
7. Caglayan d. - Deniz (47) 17. Aras n. - Keklik ¢.(48) 27. Seyhan n.-Karagoz d. (45)
8. Iyidere d. - Deniz (9) 18. Aras n. - Ortakdy ¢. (14) 28. Abant g. (30)

9. Kapisre d. - Deniz (2) 19. Alakir n. (48) 29. Almus Baraj g. (8)

10. Solakl1 d. — Deniz (3) 20. Esen n. (4) 30. Alara cay1 (2)

Sekil 4. Ornekleme alanlari ve toplanan érneklerin sayisal dagilimlar

Ayrica ornekleme yapilan yerlerde navigasyon cihazi (GPS 12CX, GARMIN Olathe,
KS, USA) ile enlem, boylam ve rakim tespit edilmistir. Buna ilaveten fiziksel ve kimyasal
parametrelerden sicaklik, pH, Horiba U-10 model analiz setiyle gerceklestirilmistir
(APHA, AWWA, WPCF, 1985). Oksijen YSI B52 model oksijen metreyle, iletkenlik Y SI
B50 model salinometre kullanilarak ornekleme esnasinda oOlgiilmiistiir (Guilbault, 1973)

(Ek Tablo 1).
2.2. Morfometrik ve Meristik Analiz
Fenotipik  farkliligin tahmini, morfometrik olarak yapilan analizde Box Truss

protokolii (Bookstein vd., 1985) izlenerek sirasiyla verildigi gibi 25 ayn Olglim
yapilmistir (Sekil 5). Ayrica 6 meristik karakter sayimi yapilmistir: Dorsal ylizge¢ 151n
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sayis1 (D); Anal yiizgec 151n sayisi1 (A); Pektoral yiizgec 151n sayisi (P); Pelvik ylizgeg 151n
sayis1 (V) ve Solungag¢ diken sayis1 (SD). Morfolojik dlgtimler baligin sol tarafindan 0.01
mm hassasiyette dijital kumpas kullanilarak yapilmistir. Meristik sayimlar yiizgegler ve

solungac dikenleri i¢in cam levha {izerinde yapilmigstir.

Sekil 5. Olgiimii yapilan morfolojik karakterlerin l¢iim noktalar1 (Bookstein vd., 1985;
Ruiz-Campos vd., 2003). Burun ucu-iist ¢ene son ucu (M1-2), burun ucu-occiput
(M1-3), iist ¢ene son ucu-occiput (M2-3), iist ¢cene sonucu-pektoral yiizge¢ kaidesi
(M2-4), Ust ¢ene sonucu-dorsal yiizge¢ baslangic1 (M2-5), occiput—pektoral
ylizgec kaidesi (M3-4), occiput-dorsal yiizge¢ baslangict (M3-5), pektoral yiizgeg
kaidesi-dorsal yiizge¢ baslangici (4-5), pektoral ylizgeg baslangici-pelvik ylizgeg
baslangici (M4-6), pektoral yiizge¢ baslangici-dorsal yiizgeg bitis noktasi (M4-7),
Dorsal yiizgeg baslangici-pelvik yiizgec baslangic1 (M5-6), dorsal ylizgeg
uzunlugu (M5-7), pelvik ylizge¢ baslangici-dorsal yilizgec bitis noktasi (M6-7),
pelvik ylizge¢ baslangici-anal yiizgec baslangic1 (M6-8), pelvik yiizgec baslangici-
adip6z ylizgec baslangic1 (M6-9), Dorsal ylizgec bitis noktasi- Anal ylizgec
baslangic1 (M7-8), Dorsal ylizgeg bitis noktasi- adipdz yiizgec baslangici (M7-9),

Anal ylizgec-baglangici- adipdz yiizgeg baslangict (M8-9), Anal yiizge¢ uzunlugu
(M8-10), Anal yiizgeg-baslangici-Adip6z yiizgeg bitis noktasi (8-11), Adip6z
ylizgec baslangici-Anal yilizgec bitis noktas1 (M9-10), Adip6z ylizgec¢ uzunlugu
(M9-11), anal yiizgec bitis noktasi- adipdz ylizgeg bitis noktas1 (M10-11), anal
ylizgeg¢ bitis noktasi-kuyruk sap1 orta noktas1 (M10-12) ve adipdz ylizgeg bitis
noktasi- kuyruk sap1 orta noktasi (M11-12).
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2.3. Mitokondriyal DNA’nin RFLP Analizi

2.3.1. Total DNA’min Ekstraksiyonu

DNA izolasyonu Tiirkiye’nin gesitli sularindan toplanan ve %98’lik etanolde saklanan
dogal alabalik Orneklerinin kaudal yiizgeclerinden yapilmistir. Toplam DNA’nin
ekstraksiyonunda QIAGEN, DNeasy® Tissue kiti kullanilmistir. Bu sekilde cok kisa
stirede ¢ok fazla sayida 6rnekten DNA izolasyonu saglanmistir.

Kaliteli ve optimum DNA eldesi i¢in yaklasik olarak 2 mm’ biiyiikligiinde 15-20 mg
doku oOrnegi kullanmistir. Kiigiik pargalara boliinmiis doku oOrnegi 1,5-2,0 ml’lik
Eppendorf tiipe konulmadan 6nce kagit mendil lizerinde 1-2 dakika bekletilerek etanolun
ucmast saglanmistir. Daha sonra Eppendorf tiipe lysis soliisyonu, proteinaz K ve RNaz A
(100 mg/ml) konmus ve 55°C’de en az 3 saat sarsakli su banyosunda inkiibe edilerek
homojenizasyon islemi yapilmistir. Lysis soliisyonu hiicrenin yapisinin korunmasinda
temel madde olan magnezyum iyonlar1 ve ayrica yag molekiillerini uzaklastirarak hiicre
zarin1 parcalamaktadir. Niikleik asitlerin izolasyonunda en Onemli adim proteinlerin
uzaklagtirllmasidir. Genellikle bu islem dokunun parcalanmasi asamasinda Proteinaz K
enziminin kullanilmasiyla saglanir. RNaz A enzimi ise Ornek icindeki RNA’nin
parcalanmasini saglar. Klasik yontemde bu islemi fenol-kloroform kullanimi ile niikleik
asitin sulu soliisyonunun elde edilmesi izler. DNeasy islemleri ¢ok daha basittir.
Homojenize olmus 6rnek mini spin kolon icine konmus ve kisa siireli santrifiij edilerek
DNA’nin se¢ici membrana yapismasit saglanmis ve kontaminantlar uzaklastirilmistir. Son
olarak TE (pH 8,0) tampon ile santrifiij islemi yapilarak DNA’y1 igeren sulu soliisyon elde

edilmistir.

2.3.2. DNA Kalite ve Miktarmmin Belirlenmesi

DNA orneklerinin konsantrasyonu ve safliginin tahmini UV/visible spektrofotometre
(BIO-RAD, The SmartSpec Plus) kullanilarak, 260 ve 280 nm dalga boyunda optik
densitesinin okunmasiyla tahmin edilmistir. 260 nm dalga boyundaki optik densite (OD)
degeri niikleik asitlerin her ikisinin (DNA ve RNA) hesaplanmasini saglar. 280 nm dalga
boyu ise ornekteki protein miktarmi belirler. 260 nm’de OD degeri 1,0 oldugunda,
konsantrasyon ¢ift iplik¢ikli DNA i¢in 50 pg/ml ve tek iplik¢ikli DNA i¢in 40 pg/ml olarak
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kabul edilir (Aquadro vd., 1998). 260 nm ve 280 nm okumalar arasindaki oran izole edilen
niikleik asitin safliginin tahminini verir. Saf olan DNA i¢in OD40/OD3so oran1 1,8-2,0
arasindadir. Eger protein ve/veya fenol kontaminasyonu varsa bu oran 1,8’den kiiciiktiir.
Bu durumda kontamine olmus Ornege son konsantrasyon 200 pg/ml olacak sekilde
proteinaz K ilave edilir. DNA solusyonu 37°C’de iki saat inkiibe edilir ve birer kez fenol
ve kloroform:isoamil (24:1) asamasindan sonra etanolle ¢okeltilir. Etanol uzaklastirildiktan
sonra ¢Okelmis DNA, TE tampon (pH: 8,0) veya ddH,O da c¢oziinlir. Eger saflik
kontroliinde oran 2,0’1n iistiinde ¢ikarsa 6rnekte RNA bulundugunun gostergesidir. Boyle
durumda son konsantrasyon 100 pg/ml olacak sekilde RNaz A enzimi ilave edilir. DNA
solusyonu 37°C’de bir saat inkiibe edilir ve 6nceki gibi saflastirilir.

Genel olarak, 10 pl izole edilmis DNA 490 ul TE tampon ile karistirilir ve 65°C’de 30
dakika inkiibe edilir. Kor solusyonu olarak 500 pl TE tampon kuvars kiivete konulup
okuma yapildiktan sonra, DNA 6rnegi spektrofotometreye yerlestirilir. Ornegin sulandirma

orani dikkate alinarak, orijinal 6rnek konsantrasyonu asagida verildigi gibi hesaplanir:

DNA konsantrasyonu (pg/ml) = 3004 (MJOD%O (1)
yul ml

X : kullanilan DNA hacimi

OD : Optik yogunluk (density)

2.3.3. DNA Amplifikasyonu

Alabalik 6rneklerinden elde edilen mitokondriyal DNA’nin ND1, ND5/6 ve sitokrom
b/D-loop bolgeleri, bu bolgeler igin baska arastiricilar tarafindan gelistirilen primer setleri
(Tablo 2) kullanilarak Thermal Cycler (AZTEC PC800) yardimiyla cogaltilmistir.
Yiikseltgeme islemi her bir 6rnek DNA’s1 ile birlikte 50 pl’lik PZR karisimiyla yiiriitilmiis
ve sirasiyla; forward ve reverse primerler, PZR Master Mix, 2X (PROMEGA) (Reaksiyon
buffer (pH 8,5) icinde, onceden karistirilmis olarak; 50 {inite/ml TagDNA Polimeraz
enzimi, 400 uM dATP, 400 uM dGTP, 400 uM dCTP, 400 uM dTTP, 3 mM MgCl,
bulunmaktadir) ve ddH,O karisimindan olusan kokteyl solusyon hazirlanmis ve 0,5 ml’lik
PZR tiiplerine dagitilmistir (Tablo 3). Orneklerin spesifik gen bolgelerinin gogaltilmasinda

Tablo 4’de verilen PZR programlari, tatmin edici sonuglar vermistir.
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Tablo 2. Calismada kullanilan mtDNA segmentleri ve primer sekanslar1

Segment- Primerler Biiyiikliik Yazarlar
mtDNA (bp)
DI F5'-GCCTCGCCTGTTTACCAAAAACAT-3 2000 Nielsen vd. (1998)
R5'-GGTATGGGCCCGAAAGCTTA-3'
F5'-AATAGCTCATCCATTGGTCTTAGG-3 2400 Nielsen vd. (1998)
R5-TAACAACGGTGGTTTTTCAAGTCA-3'
F5'-TGACTTGAAAAACCACCGTTGTTA-3' Bernatchez ve
R5-GTGTTATGCTTTAGTTAAGC-3' 2300 Danzmann (1993);
Bernatchez ve Osinov
(1995)

Tablo 3. ND1, ND5/6 ve sitokrom b/D-loop bdlgelerinin ¢ogaltilmasi i¢in PZR
karigiminin bilesenleri ve miktarlari

PZR Bilesenleri Miktar

ND1 ND5/6 Cyt B/ D-loop
10X Reaksiyon Buffer 25ul 25ul 25ul
50u/ml Tag DNA Polimeraz
3mM MgCl,
400uM dNTPs (dGTP, dCTP,
dATP ve dTTP)
Forward Primers (20uM) 0,5ul lul 3,75ul
Reverse Primers (20uM) 0,5ul Iul 3,75ul
DNA (125ng/ml) 2ul 2ul 2ul
Nuclease-Free su 22ul 21pl 15,5u
Toplam 50ul 50ul 50ul

dondurucuya konulmustur.

PZR arttirtlmasinin sonucu 4 pl iirtin 1XTBE tampon sistemi ve %1°lik agaroz jelde
yuriitiilmiis, ethidium bromitle boyanarak UV illliminatorle goriintiilenmis ve kontrol
edilmistir. Molekiiler agirliga gore boy dagilimi ADNA/Hindlll markir (Promega)
kullanimiyla belirlenmistir. Lambda markir1 yedi bant igermektedir, sirasiyla; 23.130 kb,
9416 kb, 6557 kb, 4361 kb, 2322 kb, 2027 kb, 564 kb ve 125 kb. ND1, ND5/6 ve sitokrom
b/D-loop amplifikasyon {iriinleri sirasiyla yaklasik olarak 2000 bp, 2400 bp ve 2300 bp
biiytlikliikte oldugu bulunmustur. Kontrol sonrasi basarili bulunan PZR iiriinleri kisa

zamanda kullanmilmak tizere 4°C’de tutulmus veya daha uzun siireli kullanim igin derin
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Tablo 4. Calismada kullanilan primerler i¢in PZR programlari

PZR Kondisyonu Segment
NDI1 ve ND5/6

Sicaklik Siire Tekrar miktari

O (dongii)
Birinci denaturasyon 95 2 dak 1
Annealing 50 30 san
Extension 70 2.5 dak 8
Denaturasyon 95 45 san
Annealing 53 30 san
Extension 70 2.5 dak 21
Denaturasyon 95 45 san
Final annealing 53 30 san 1
Final extension 70 4 dak 1

Cyt b/D-loop

Birinci denaturasyon | 95 5 dak 1
Denaturasyon 95 45 san
Annealing 49 30 san 30
Extension 70 2.5 dak
Final extension 70 10 dak 1

2.3.4. Kesici Enzim Analizi

PZR ile arttirllmis her bir mtDNA bolgesi onceki calismalarda kullanilmis ve
polimorfik olarak gézlenmis kesici enzimlerin kullanimiyla kesilmistir. ND1 PZR {iriinii 5
enzimle (Hpa II, Hinf I, Hae III, Ava Il ve Alu I), ND5/6 PZR fiiriinii 7 enzimle (Hpa II,
Hinf I, Hae III, Avall, Alul, Xbal, Taql) ve Cyt b/D-loop PZR iirlinii 5 enzimle (Hpall,
Hinfl, Ncil, Rsal, Tagl) kesilmistir. Her bir enzim karisimi asagidaki bilesenlerden
olusmaktadir. Bu c¢alismada kullanilan kesici enzimler tetramerik, multipentamerik ve

hekzamerik yapida olup tanidiklar1 sekans dizilimi ve optimum sicaklik istekleri Tablo

5’de sunulmustur.

Steril Distile edilmis su  : 7,45 ul
10X kesici enzim buffer  : 1,4 ul
Kesici Enzim (10u/pl) 20,15 ul
PZR {iriinii s S5l
Toplam s 14l
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Bir onceki sayfada verilen bilesenler 37 °C de en az 3 saat inkiibe edilmistir. Uriin,
kesim islemi tamamlandiktan hemen sonra %?2 agaroz jelde yiiriitiilmiis veya kullanana

kadar -20 °C muhafaza edilmistir.

Tablo 5. Caligmada kullanilan kesici enzimlerin tanidiklart sekans dizilimleri ve
optimum sicaklik istekleri

Kesici enzimler | Taninan sekans dizilimi | Optimum sicakhk
istekleri (°C)
Alul 5-AG {CT-3’ 37
Avall 5’-GYGWC C-3’ 37
Haelll 5’-GGYCC-3’ 37
Hinfl 5-GVANT C-3° 37
Hpall 5-Cl{CG G-3 37
Taql 5-TVCG A-3 65
Xbal 5-TVCTAG A-3’ 37
Rsal 5'-GTVAC -3 37
Neil 5-CCYS GG-3’ 37

W=A veya T, S=C veya G, N= A veya C veya G veya T

2.3.5. RFLP Bantlarinin Goriintiilenmesi ve Morflarin Belirlenmesi

PZR fiiriinlerinin kesici enzimlerle inkiibasyonu sonrasinda kesilen 6rnekler Ethidium
Bromid (Img/100ul) ile 1xTBE tampon sisteminde %1,5-2,0 agaroz jel lizerinde
ylurttilmiigtiir. Jeller her bir fragment modeli i¢in istenilen ayristirma ve jel
konsantrasyonuna bagli olarak yaklasik olarak 10V/cm’de 2-3 saat kosturulmustur. Jel
goriintiileri jel dokiimentasyon sistemi (Biostep, Darkhood DH-30/32) ve termal yazici
(Mitsibushi, P91D) kullanilarak kayit edilmistir. Amplifikasyona tabi tutulmus tirtinlerin
her bir kesici enzim i¢in olusturdugu kesim parcgaciklarinin tiimii biiylik harflerle tek morf
olarak isimlendirilmistir. ND1, ND5/6 ve Cyt b/D-loop gen bolgeleri igin kullanilan kesici
enzimlerin her Ornek icin olusturdugu morflar sirasiyla yan yana getirilirek birlesik

genotipler (Haplotipler) olusturulmustur.
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2.4. Verilerin Degerlendirilmesi

2.4.1. Morfolojik Verilerin Analizi

Farkli boydaki baliklarin karsilagtirllmasinda, veri setindeki biiylikliik etkisini

kaldirmak i¢in, her bir morfometrik karakter Ol¢iimiiniin standardizasyonu Elliott vd.

(1995) regresyon modeline gore yapilmistir. Tanimlanan esitlige gore;

Ms = Mo (Ls / Lo)" )
Ms : Standardize edilmis 6l¢iim

Mo : Olgiilen karakter uzunlugu (mm)

Ls : Tim populasyonlardaki bireyler i¢in ortalama standart boy (mm)

Lo : Bireyin standart boyu (mm)

“b” degeri : Her bir karakter icin dogrusal olmayan altta verilen esitligin kullanimiyla
gozlenen verilerden hesaplanmistir. Her bir taksonun her populasyonunda her bir baligin

kullanimiyla Log Lo iizerinde Log Mo’1n regresyon egimi olarak hesaplanmistir.

M =aL® (3)
M : Agirlik (g)
L : Boy (mm)

Calisilan 30 alabalik populasyonunun standardize edilmis morfometrik degerleri
drenajlar arasinda her bir takson icin analiz edilmistir ve Statistica 5.0 istatistik analiz
programi (StatSoft, 2004) kullanimiyla Diskriminant Fonksiyon Analizi (DFA) yoluyla
karsilastirilmistir. Bu multivaryate analizinin kullanimi1 hangi populasyonlarin daha farkli
oldugunu ve populasyonlar arasinda hangi degiskenlerin farkli oldugunun bulunmasinda

yardimci olmustur.

2.4.2. Genetik Verilerin Analizi

mtDNA-RFLP verilerini degerlendirmek i¢in yogun olarak dort bilgisayar programi
kullanilmustir. Bir ¢ok secenege sahip REAP (McElroy vd., 1991), PHYLIP (Felsenstein,
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1993)’le baglantili olarak kullanilmistir. Molekuler varyans bilesenlerinin  ve
populasyonlar arasi1 gen akisinin hesaplanmasinda ARLEQUIN (Schneider vd., 2000) ve
bu programin altinda ¢alisan AMOVA (Excoffier vd., 1992) ve genetik farklilikla cografik
mesafe arasindaki iligskinin belirlenmesi i¢in ise GENALEX 6 (Peakall and Smouse, 2006)
programlarindan faydalanilmistir.

PZR yoluyla yiikseltgenen mtDNA bolgelerinin kesilmesiyle, kesilmis parca modelleri
tiretilmistir. Parca modellerinin onceki ¢aligmalarla uyumlulugundan emin olmak ig¢in
siralanmis yapilar “morf” olarak adlandirilmistir. Tiim enzimler i¢in kesici enzim verileri
toplandiginda her bir birey i¢in birlesik morflar veya birlesik haplotip numaralari
belirlenmistir. Veri iki yolla analiz edilmistir. Hem haplotipler arasindaki evrimsel mesafe
hem de populasyonlar arasindaki fark aragtirllmistir. Kesici enzim yerlerinin bulunmasi ve
bulunmamasi, her bir enzim tarafindan iiretilen kesim parcaciklarinin miktarlart ve
bulunmasi ve bulunmamasindan ¢ikarilmistir. Yiiksek molekul agirlikli bir parganin yok
olmast ve yerine iki kiiciik bantin ortaya ¢ikmasi kesim yeri kazanildigi anlamina
gelmektedir. Bununla birlikte, bu calismada genetik mesafenin hesaplanmasinda, kesim
yerleri yerine kesim pargaciklarinin var olup olmayisi dikkate alinmistir. Kesim modelleri
yani morflar agaroz jel lizerinde ayristirilmistir. Kiiciik molekiillii pargaciklarin ve ayni
elektroforetik mobiliteye sahip tek bantlarin arastirilmasi i¢in enzimle kesilmis iirliniin
poliakrilamid jel iizerinde kosturularak gézlenmesinin daha uygun oldugu tespit edilmistir.
Fakat bu calismada kesilen pargaciklarin bulunusu veya bulunmayist goézlendiginden bu

metodun kullanilmasina gerek duyulmamustir.

2.4.2.1. mtDNA Tipleri Arasindaki Farkhlik

DNA sekans c¢iftleri arasindaki evrimsel mesafe “d” her iki sekans tarafindan paylasilan
bantlarin oram1 veya her bir sekansta {iretilen parcalarin miktarinin kullanimiyla
hesaplanmistir. DNA sekansinin genetik farkliliginin derecesi, paylasilan parcalarin
orantyla iligkilidir. Kesilen pargacik verilerinin kullanimi kesim yeri verilerine gore daha
genis varyansa sahip “d” degerleri verir. Fakat tiim mesafenin kiiclik oldugu durumlarda
giivenilirdir ve ayrica d<0,25 (Nei and Tajima, 1981; Nei and Miller, 1990) oldugunda
dogrudur. REAP paket programindaki D programi (McElroy vd., 1991), Nei ve Li (1979)
metodunu kullanarak kesim pargaciklarindan “d” degerinin ikame matriksi hesaplanmaistir.

Haplotipler arasinda nukleotit farkliligi temeline dayali dendogram olusturmak igin
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hesaplanan matris PHYLIP (Felsenstein, 1993) paket programmin NEIGHBOUR
secenegine girilmistir. Burdan elde edilen c¢ikti DRAWGRAM alt programinda
kullanilarak haplotipler icin UPGMA agac1 olusturulmustur.

Haplotipler arasindaki iliski ayrica Wagner-Parsimoni metodu kullanilarak da
incelenmistir. Tiim 17 kesim polimorfizmindeki pargalarin bulunusu veya bulunmayisi 1
ve 0 olarak kayit edilmis ve cizelge haline getirilmistir. Boylece her bir haplotipin ikili
sekansda temsil edilmesi saglanmigtir. Bu PHYLIP (Felsenstein, 1993) paket programinin
SEQBOOT seceneginin kullanimiyla 1000 kez tesadiifi olarak hesaplattirilmis
(bootstarpped) ve program paketinde bulunan MIX segenegi igin giris verisi olarak
kullanilmistir. Ayni1 yolla niikleer veri olarak CONSENSE secenegi kullanilarak consensus
dendogrami olusturulmus ve bu dendogramda her bir dalin diger bir dalla birlesim
yerlerinin (node) yliz agacta kag¢ kez bulundugu tespit edilmistir. Buradan elde edilen ortak
agacin verileri DRAWTREE alt programinda kullanilarak haplotipler icin koksiiz agag

olusturulmustur.

2.4.2.2. Populasyonlar Arasi Farklhihk

2.4.2.2.1. Haplotip ve Niikleotit Cesitliligi

REAP (McElroy vd., 1991) paket programindan DA programinin kullanimiyla,
populasyonlar i¢indeki niikleotit ve haplotip ¢esitliligi ve tiim populasyon cgiftleri
arasindaki niikleotit farklilig1 hesaplanmistir. Populasyonlar arasindaki sekans farkliliginin
Olciilmesi “da” kesim pargacigi verilerinden tahmin edilmistir. Her bir populasyon ig¢in
haplotip frekans dagilimlart ve haplotip ciftleri arasindaki “d” degerleriyle birlikte
populasyonlar i¢indeki haplotip ve niikleotit ¢esitliligi tahmin edilmistir. Niikleotit
farklilig1 i¢in iki populasyon arasindaki toplam niikleotit farkliligi hesaplanmistir. REAP
bilgisayar programi haplotip c¢esitliligini hesaplamak i¢in Nei (1987)’nin metodunu
kullanmistir. Niikleotit cesitliligi ve niikleotit farklilig1 ise Nei ve Tajima (1981)’ya gore
hesaplanmistir. Bu hesaplamalar sonucunda iki ayr1 dosya olarak c¢ikti alinmistir.
Bunlardan ilkinde, populasyonlar arasi niikleotit ¢esitliligi ve farkligina ait matrisleri ve
tim populasyonlar i¢in standart hatalarla birlikte haplotip ve niikleotit ¢esitliliginin
vektorleri bulunmaktadir. Ikincisinde ise tiim populasyon ciftleri arasindaki niikleotit

farkliliginin simetrik matrisi yer almistir.
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Program DA tarafindan iiretilen “da” matrisi populasyonlar arasinda yiizde sekans
farkliligina baglh dendogrami olusturmak icin PHYLIP (Felsenstein, 1993) paket
programiin NEIGHBOUR se¢enegine girilmistir. Burdan elde edilen ¢iktt DRAWGRAM

alt programinda kullanilarak populasyonlar i¢in UPGMA agaci olusturulmustur.

2.4.2.2.2. Genetik Farklihigin Belirlenmesi

Populasyonlarin genetik yapist ilk olarak Cockerham (1973) tarafindan tanimlanan ve
daha sonra Weir ve Cockerham (1984) tarafindan gelistirilen varyans analizi ile
arastirilmistir. Bunun i¢in molekiiler haplotipler arasindaki mutasyon miktarini dikkate
alarak, diger gen frekanslarinin varyans analizi tekniklerinden ayrilan, fakat temelde
benzerlik gdsteren bilgisayar programi ARLEQUIN (AMOVA, Excoffier vd., 1992)’de
kullanilan molekiiler varyans analizi yaklasimi kullanilmistir. Havzalara, alt tiirlere ve
ekotiplere (dere-deniz) gore populasyon gruplari tanimlandiktan sonra genetik yapi test
edilmistir. Varyansin hiyerarsik analizi gruplar veya populasyon arasindaki ve i¢indeki
farkliliklardan dolay1 total varyansi kovaryans bilesenlerine bdlmiis ve bu varyans

bilesenlerinin kullanimiyla fiksasyon indisleri asagdaki formiillerle hesaplanmistir.

®CT (FCT) :Va/Va+Vb (4)
Dsc (Fsc) =V/VytVe ()
Dsr (Fsr)=Vy+ V=Vt VitV (6)

V., : Gruplar aras1 varyans bileseni
V', : Populasyonlar arasi (gruplar i¢i) varyans bileseni

V. : Populasyonlar i¢i varyans bileseni

Permutasyon metodunun kullanimiyla varyans bilesenlerinin énemliligi test edilmistir.
Verilen “p” degeri tesadiifi olarak ¢cok ekstrem varyans bilesenlerinin sahip oldugu olasilig:
tahmin icin degerlendirilmistir. Program ayrica ¢ift yonli Fsr ve ®gr degerlerini
hesaplamistir. Cockerham (1973) tarafindan agiklandigi gibi 6l¢tim Fsy’den tiiretilmistir ve
varyans bilesenlerinde oldugu gibi aynmi yolla 6nemliligin testinde kullanilmistir. Bu

calismada kullanildiginda 6nemliligin tahmini i¢in 1000 permutasyon uygulanmistir.
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Populasyonlar arasi genetik heterojenite REAP paket programi (McElroy vd.,
1991)’nin MONTE segenegi kullanilarak test edilmistir. Bu program Rolf ve Bentzen
(1989) tarafindan tanimlanan Monte-Carlo simiilasyonunu kullanarak populasyonlarda
gozlenen haplotiplerin frekans dagilimlarini yani cografik heterogenitenin miktarini test
etmistir. Orjinal veri matrisinde bulunan ve Ki-kare (5°) analiz yoluyla tahmin edilmis olan
heterogenite miktari orjinal matrisin tekrar tekrar tesadiiflendirilmesiyle olusan heterojenite
miktartyla karsilastirlmustir. Veri setinin tesadiiflendirilmesi yoluyla ortalama y* degeri
hesaplanmistir. Bu calismada her bir hesaplama icin 1000 kez tesadiiflendirme
kullanilmustir. Bu test sonucunda ¢ikt: olarak iki y* degeri alinmistir. Bunlardan birincisi
orjinal veri matrisinden hesaplanmis ve onemlilik degeriyle (P) birlikte verilmistir. Tkinci
¢ikt1 ise veri setininin 1000 kez tesadiiflendirilmesi sonucunda olusmus x2 degerleridir ve
artan frekans dagilimlari olarak ortalama, maksimum ve minimum y degerleri halinde

sunulmustur.
2.4.2.2.3. Gen Akisimin Hesaplanmasi

Genlerin oransal dagilimindaki degisimde etkili olan ve populasyonlar arasi ve i¢indeki
genlerin hareketi olarak tanimlanan gen akist ARLEQUIN (Schneider vd., 2000) paket
programi kullanilarak hesaplanmustir. Farkli sekillerde hesaplanabilen (etkili populasyon
miktar1 veya nadir ve 6zel allellerin kullanimi gibi) gen akisi bu ¢calismada Wright (1951)
tarafindan gelistirilen ve dogal populasyonlar arasindaki genetik farkliligin seviyesinin
gostergesi olan Fgr degerlerinden hesaplanmistir.  Wright (1951), gen akisinin

hesaplanmasinda asagidaki esitligi gelistirmistir.

Fsr= 1/(1+4N.m) (7)
Fsr : Populasyonlar arasi genetik farklilik degeri

m : Populasyonlar arasi go¢ miktari

N, : Etkili populasyon biiytikliigii

Daha sonra bu esitlik mtDNA verileri i¢in modifiye edilmis ve asagida verildigi sekli
almistir (Takahata ve Palumbi, 1985).
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(Nem)g = 1/2(1/ Fsr -1) (®)

(Nem)g : Disi baliklar i¢in etkili gd¢ miktar1

Bu formiiliin kullanimiyla her bir jenerasyon i¢in kahverengi alabalik populasyon

ciftleri arasindaki gen akis matrisi hesaplanmustir.

2.4.2.2.4. Genetik Farklihk ile Cografik Mesafe Arasindaki Iliski

Populasyon ¢iftleri icin ARLEQUIN (AMOVA, Excoffier vd., 1992) paket programi
kullanilarak hesaplanan Fsr matris degerleri, yine populasyon ciftleri i¢in hesaplanmis
cografik mesafe matrisiyle karsilastirilmistir. Yiriitilen bu calismada GENALEX 6
(Peakall and Smouse, 2006) paket programi kullanilarak, yaklagik 2000 km ve daha uzak
olan populasyonlar arasindaki mesafeyle olusabilecek izolasyonu belirlemek i¢in iki ayri
MANTEL test uygulanmistir (Mantel, 1967). Istasyonlar arasindaki cografik mesafeler

1:25.000’lik harita tizerinde suyolu ve sahil boyunca tahmini olarak hesaplanmuistir.



3. BULGULAR

3.1. Genetik Analiz

3.1.1. Morf ve Haplotiplerin Karakterizasyonu

Kahverengi alabalik populasyonlarinin  genetik  yapisinin  belirlenmesi  i¢in
mitokondriyal DNA’nin ii¢ farkli bolgesi (NDI1, Sitokrom b/D-loop ve ND5/6)
calistlmistir. Bu bdlgelerin Polimeraz Zincir Reaksiyon (PZR) iiriinleri boylama markir
kullanilarak %1°lik agaroz jelde kosturulmus ve jel goriintiileri Sekil 6’da verilmistir. Gen
bolgelerinin biiyiikliiklerinin yaklasik olarak sirasiyla NDI i¢in 2110 bp, Sitokrom b/D-
loop i¢in 2550 bp ve ND5/6 i¢in 2450 bp oldugu tespit edilmistir.

ND ve Sitokrom b/D-loop gen bolgelerinin toplam 17 kesici enzimle kesilmesi
sonucunda her birey i¢in 100 bp ile 1930 bp arasinda 1-9 arasinda kesim parcacigi
gozlenmistir. Her gen bdlgesi icin kesici enzimlerin olusturdugu kesim pargaciklarinin
biiyiikliik toplamlarinin ortalamas1 ND1 i¢in 1974 + 180 bp, Sitokrom b/D-loop i¢in 2409
+ 128 bp ve ND5/6 i¢in 2220 + 88,7 bp olarak hesaplanmistir. Kiiclik pargaciklarin jelde
hizli hareket ederek c¢ikmis olmasindan dolayr gézlenememis olmasi veya bazi kesici
enzimler i¢in benzer boydaki parcaciklarin jelde beraber hareket etmesi genlerin ortalama
boylarinin olmasi gereken boylarindan kii¢lik olmasina neden olmustur.

Tiim gen bolgeleri igin toplam 62 adet morf tespit edilmis ve bu morflarin 11 adeti 5
farkli enzimle (Hpa 11, Hinf'1, Hae 111, Ava 11 ve Alu 1) kesilen ND 1 gen bolgesinde (Sekil
7), 19 adedi yine 5 farkli enzimle (Hpa 11, Hinf' 1, Nci 1, Rsa 1 ve Taq 1) kesilen Sitokrom
b/D-loop bolgesinde (Sekil 8) ve geri kalan 32 adet morf 7 farkli enzimle (Hpa 11, Hinf'1,
Hae 111, Ava 11, Alu 1, Xba I ve Tagq 1) kesilen ND5/6 gen bolgesinde gozlenmistir (Sekil 9).
Farkli morflarin olusumuna neden olan bazi kesim yeri degisikleri ve sonuclar1 asagidaki
sekilde 6zetlenebilir;

ND 1 bolgesinin Hpa II ile kesilmesi sonucunda A morfunda bulunan 715 bp’lik bantin
B morfunda 460 ve 255 bp’lik iki bant iirettigi gozlenir. Ava Il kesiminde A morfundaki
890 bp’lik bant kesilerek B morfunda 710 ve 180 bp’lik iki bant olusturur. Ayni gen
bolgesinde Alu 1 kesiminde ise A morfundaki 465 bp’lik bant B morfunda 280 ve 185 bp’

lik iki bant olusturur. Diger bantlar ise tiim morflar arasinda paylagilmistir (Tablo 6).
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Sekil 6. Calismada kullanilan mitokondriyal DNA’nin {i¢ gen
bolgesinin PZR ile ylikseltgenmis jel goriintiisii (1, Lambda
DNA/Hind 111 boylama markiri; 2, ND1; 3, Sitokrom b/D-
Loop; 4, ND5/6)
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Sekil 7. Bes farkli enzimle kesilen mtDNA - ND1 segmenti i¢in gdzlenen morflar (1,
100bp DNA markir; 2-4, Hpa 11; 6-7, Hinf'1; 9-10, Hae I11; 11-12, Ava Il ve
14-15, Alu 1)
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Sekil 8. Bes farkli enzimle kesilen mtDNA - Sitokrom b/D-Loop segmenti i¢in gézlenen
morflar (Ustjel: 1, 100bp DNA markir; 2-5, Hpa 11; 7-10, Hinf'T; 12-15, Nci 1.
Alt Jel: 1, 100bp DNA markir; 2-4, Rsa I; 6, 100bp DNA markir; 7-10, Tag I)
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Sekil 9. Yedi farkli enzimle kesilen mtDNA - ND5/6 segmenti i¢in gdzlenen morflar
(Ust Jel: 1, 100bp DNA markir; 2-5, Hpa 11; 7-13, Hinf 1. Orta jel: 1, 100bp
DNA markir; 2-5, Hae 111; 7-14, Alu 1. Alt jel: 1, 100bp DNA markir; 2-5, Ava
IT; 7-8, Xba 1 ve 10-13, Taq 1)
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Tablo 6. Kahverengi alabalik populasyonlarinda ND1, Sitokrom b/D-loop ve ND5/6 gen

bolgesi i¢in gbzlenen kesim sekilleri ve yaklasik kesim biiytikliikleri

ND1
Kesici Enzimler Hpa 11 Hinf1 Hae 111 Ava 1l Alul
Kesim morflari A B C A B A B A B A B
Parga 715 0 715 1025 1025 630 630 890 0 600 600
Biiyiiklikleri(bp) 510 510 510 555 0 530 530 0 710 465 0
0 460 0 530 530 300 300 420 420 385 385
450 450 450 0 465 225 0 310 310 0 280
0 0 380 200 200 220 220 220 220
0 255 0 0 0 180 0 185
185 185 185 160 160 170 170
130 130 130
Toplam 1990 1990 2370 2110 2020 1885 1660 2000 2000 1840 1840
Sitokrom b/D-Loop
Hpa 11 Hinf1
Kesim morflari A B C D A B C D
Par¢a Biyiikliikleri (bp) 640 640 640 0 1350 1350 1350 0
575 0 0 0 0 0 0 1000
480 480 0 0 395 0 0 0
0 420 420 420 365 365 0 365
0 0 380 380 0 0 0 335
0 0 0 350 0 315 315 315
310 310 310 310 0 0 205 0
0 0 0 290 200 200 200 200
220 220 220 220 0 0 160 0
185 185 185 185
0 155 155 155
0 0 100 100
Toplam 2410 2410 2410 2410 2310 2230 2230 2230
Sitokrom b/D-Loop’un devami
Nci 1 Rsal Taq 1
A B D A B C A B C D
1720 0 0 0 1150 0 0 1430 1430 0 0
0 1110 1110 0 0 955 955 0 0 1030 1030
0 850 850 850 435 435 435 620 0 0 0
0 0 0 800 405 405 405 0 0 565 0
0 430 0 0 300 300 0 465 465 0 465
325 0 325 325 0 0 205 0 445 445 445
0 0 0 310 135 135 135 0 0 390 390
230 230 230 230 105 105 105 100 100 0 100
100 100 100
2275 2620 2515 2515 2630 2435 2340 2615 2440 2430 2430




Tablo 6’nin devami
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ND5/6
Hpa 11 Hinf 1 Hae 111 Ava 1l
A B C D A B C D E F A B C D A B
1375 0 0 0 975 0 0 0 0 0 |79 79 0 0 |1450 1450
0 1040 1040 O 0 80 0 0 0 0 | 660 660 660 660 | 0 0
725 725 725 725 | O 0 79 O 0 0 0 0 540 O 0 0
0 0 0 560 | O 0 0 670 0 0 | 520 520 520 520|745 O
0 0 0 480 0 0 0 535 535 535| 0 0 0 495| 0 520
0 290 0 29| O 0 465 0 465 465 | 0 0 0 315 0 235
280 280 280 280|390 390 390 390 390 390 | O 0 250 O 0 0
0 0 260 0 |265 265 265 265 265 265|185 O 0 0
235 235 0 235 235 235|160 160 160 160
200 200 200 O 200 O 0 115 115 115
0 0 0 0 0 180
160 160 160 160 160 160
0 115 0 0 0 0
2380 2335 2305 2335|2225 2225 2270 2255 2250 2230|2315 2245 2245 2265|2195 2205
NDS5/6’min devam
Ava 1l Alul Xba 1 Tag 1
C D A B C D E F G H A B A B C D
0 0 [1055 O 0 0 0 0 0 0 [1930 0 | 700 700 O 0
1290 0 0 900 900 O 0 0 0 0 0 1800| O 0 59 0
0 80| 0 0 0 745 0 0 0 0 0 215|530 530 530 530
0 745| 0 0 0 0 640 640 O 0 0 0 0 500
520 520 | O 0 0 0 0 0 560 560 450 0 0 450
235 235 | 445 445 445 445 445 445 445 445 0 290 290 0
195 0 0 0 0 0 0 0 300 O 260 260 260 260
250 250 250 250 250 O 250 250 260 260 260 260
230 230 230 230 O 230 230 O 0 0 0 200
0 230 0 0 0 0 0 0 0 150 150 O
0 0 0 0 220 220 0 220 0 0 105 0
210 0 210 210 210 210 210 210
0 0 0 0 200 200 0 200
0 0 0 0O 180 180 0 180
0 130 130 130 O 0 130 O
0 0 0 115 115 115 0 115
2240 2320(2190 2185 2165 2125 2260 2240 2125 2180|1930 2015|2200 2190 2190 2200
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Sitokrom b/ D-loop gen bolgesinin Hpa 11 ile kesilmesiyle A morfundaki 575 bp’lik
bantin B morfunda 420 ve 155 bp’lik iki bant olusturdugu, B morfundaki 480 bp’lik
bantinda kesilerek C morfunda 380 ve 100 bp’lik iki bant oilugturdugu, D morfundaki 350
ve 290 bp’lik iki ekstra bantin C morfundaki 640 bp’lik bantin kesilmesiyle olustugu
gozlenmigtir. Toplam dort adet morfa sahip Hinf I kesiminde B morfundaki 365 bp’lik
kesim yeri kaybolarak C morfunda 205 ve 160 bp’lik iki farkli kesim yeri olarak gozlenir.
Ayrica yine B morfundaki 1350 bp’lik en biiyiik fragmentin kesiler D morfunda 1000 ve
335 bp’lik iki yeni kesim yeri kazandirdig1 gozlenir. Sitokrom b/D-loop gen bdlgesinin Nci
I ve Taq 1 enzimleriyle kesimlerinde sirasiyla C morflarindaki 1110 ve 565 bp’lik
parcalarin D morflarinda sirasiyla 800-310 ve 465-100 bp’lik ikiser bant olusturdugu
goriiliir (Tablo 6).

ND5/6 gen bolgesi de kesim pargaciklart olusumu ydniinden incelendiginde Hpa 11
kesiminde D morfundaki 560 ve 480 bp’lik iki bantin B morfundaki 1040 bp’lik parcanin
kesilmesiyle olustugu, Hinf 1 kesiminde B morfundaki 860 ve 115 bp’lik bantlarin A
morfundaki 975 bp’lik parcanin kesilmesiyle olustugu, Hae III kesiminde C morfundaki
540 ve 250 bp’lik iki parcanin da B morfundaki 790 bp’lik parganin kesilmesiyle olustugu
gozlenmistir. Ayni sekilde 7ag I kesim sekillerine bakildiginda A morfundaki 700 bp’lik
parcanin kaybolmasiyla D morfunda 500 ve 200 bp’lik iki morfun ortaya c¢iktigi, B
morfundaki 700 bp’lik par¢anin kaybolmasiyla C morfundaki 595 ve 105 bp’lik iki ekstra
bantin ortaya ¢iktig1 gozlenmistir. Diger tiim pargalarin tiim morflar tarafindan paylasildig:
goriilmektedir (Tablo 6).

Morflarin bir kisminda kazanilan parcalarin biiyiikliikleri diger morftaki kaybolan
parga biiyiikliigline esit olmadigindan, geri kalan kesim yapilarini tamamiyla 6nceki
paragraftaki sekliyle agiklamak miimkiin olmamaktadir. ND1 gen bdlgesinin Hinf 1
kesiminde A morfunda bulunan 555 bp’lik parcanin kesilmesiyle B morfunda 465 bp’lik
parca olusmustur. Bu durum jelde goziiken 95 bp’lik diger par¢anin kayit edilememis
olmasindan kaynaklanmaktadir.

Sitokrom b/D-loop boélgesinin Hinf I kesiminde A morfunda bulunan 395 bp’lik parca
B morfunda 315 bp’lik pargay1 olusturmustur. Bu, A morfundaki parcadan 80 bp kiiciiktiir.
Ayni genin Nci | kesimi A morfundaki 1720 bp’lik parganin kesilmesiyle C morfunda
1110 ve 850 bp’lik iki par¢a gdzlenmis, fakat kesilen ana par¢adan 230 bp’lik bir par¢anin

eksik oldugu goriilmiistiir.
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ND 5/6 gen bolgesi Hpa 11 kesiminde A morfundaki 1375 bp’lik par¢anin B morfunda
1040 ve 290 bp’lik iki parca iirettigi ve bunlarin toplaminin ana parcadan 45 bp eksik
oldugu gozlenmistir. Ava Il kesim seklinde ise B morfundaki 1450 bp’lik parcanin
kesilmesiyle C morfunda 1290 ve 195 bp’lik iki parca olusmus, fakat bu iki parcanin
toplaminin ana par¢adan 35 bp daha biiylik oldugu goriiliilmiistiir. Bu farkliliklar kiiglik
molekiiler agirlikli pargalarin jelde goriilememesinden, degerlendirmeye katilmamasindan
veya aymi biylkliikteki diger bir parcayla jelde birlikte hareket etmesinden
kaynaklanmigtir. Ayrica kesim parcalarinin dogru boylanmamis olmasi da olasi
sebeplerdendir.

Gen bolgelerine gore kesici enzimlerin olusturdugu bireye 6zel veya populasyonda
nadir olarak goriilen parga sekillerinin dagilimina bakildiginda; Hpa I enzimiyle ND1 gen
bolgesinin kesimi sonucunda olugan C morfunun Caglayan Deresi yerlesik bireylerinin
%6,6’s1 i¢in nadir morf oldugu gozlenmistir. Ayn1 gen bolgesinin Solakli (Haldizen)
ornekleri i¢in Al/u I kesiminin A morfunun, %11,5 oraninda nadir morf oldugu, Hae III
kesiminin B morfunun ise yalniz bir 6rnekte goriilen 6zel morf oldugu tespit edilmistir.
Ayrica Rsa I kesimi A morfu ve Taq I kesimi A morfu Ceyhan (sogiitlii) populasyonunda
gozlenen 6zel morflardir. ND 5/6 gen bolgesi i¢in ise Hinf 1 kesimi C morfu Coruh
(Barhal) populasyonu i¢in 6zel morf olmustur.

Morflarin populasyonlara gore dagilimina baktigimizda; ND1 gen bolgesinin Hinf |
kesimi sonucunda olusan B morfunun yalnizca Degirmendere (Altindere) orneklerinin
tamami i¢in nadir ve ayirict oldugu gozlenmistir. Sitokrom b/D-loop bolgesinin Hinf 1
kesimi D morfu, ND 5/6 bolgesinin Hpa 11 kesimi D morfu, Hae II1 kesiminin C morfu ve
ayni gen bolgesinin Alu 1 kesiminin A morfu, Alara ve Esen populasyonlar1 i¢in nadir
olarak goriilen morflar olmustur. A/u I enziminin ND5/6 gen bdlgesini kesmesiyle olusan
D morfu yalniz Firat (Goksu) populasyonunda gézlenmistir.

Morflarin havzalar aras1 dagilimi incelendiginde; Sitokrom b/D-loop bdlgesinin Rsa 1
kesimi sonucunda, Akdeniz ve Firat - Dicle Havzasi Orneklerinin tamami: B morfuna
sahipken, Karadeniz, Marmara ve Hazar drenaj o6rneklerinin tamaminin C morfuna sahip
oldugu tespit edilmistir. Ayrica ND 5/6 gen bolgesinin Hpa Il enzimiyle kesilmesiyle
olusan A morfu ve Hae III kesimiyle olusan D morfu Hazar havzasi 6rnekleri icin, Ava 11
kesimiyle olusan A morfu ise Karadeniz ve Marmara havzasi drnekleri i¢in belirleyici

morflar olmustur.
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Arttinnllmis iic gen bdlgesinin kesici enzimlerle kesilmesi sonucunda calisilan 726
ornegin her birinde gozlenen morflarin birlestirilmesiyle 31 haplotip elde edilmistir.
Haplotiplerin kesim sekli Tablo 7’de, haplotiplerin populasyonlara gére dagilimi Tablo
8’de ve havzalara gore frekans dagilimlari Sekil 10°da verilmistir. Populasyonlarin
hepsinde gozlenen herhangi bir haplotipe rastlanmamistir. En fazla gozlenen haplotipler
M2 (9%30,3), M25 (% 12,95), M31 (% 7,58) ve M3 (%7,30) olmustur. En fazla haplotip
Kapisre (dere) ve Coruh (Barhal) istasyonlarinda bulunmustur (sirasiyla 7 ve 6 farkl
haplotip). Her bir populasyondaki haplotip miktar1 1 ile 7 arasinda degisim gostermis ve
ortalama olarak her bir populasyon i¢in 2,4 olarak gerceklesmistir. En yaygin haplotip olan
M2 tiim orneklerin 220’sinde gozlenmistir. Haplotiplerin 12’si bes ve daha az bireyde
goriilmiistiir.

Toplam frekanslar1 0,001-0,303 arasinda degisen haplotiplerin 20 adedi Karadeniz, 5
adedi Hazar, 1 adedi Marmara, 1 adedi Firat - Dicle ve 5 adedi Akdeniz havzalarina ait
orneklerde gdzlenmistir. M6, M10, M14, M16, M18, M19 ve M26 haplotipleri sirasiyla
Solakli (Haldizen), Firtina (dere), Caglayan (deniz), Kapisre (dere), Coruh (Barhal), Coruh
(Tekkale) ve Ceyhan (Sogiitlii) populasyonlari icin 6zel haplotipler oldugu tespit
edilmistir. Ayrica Solakli (dere), Solakli (Haldizen), Degirmendere (Altindere), Caglayan
(dere), Kapisre (dere), Kura (Alabalik), Kura (Toro), Aras (Ortakdy), Firat (Goksu) ve
Alakir populasyonlari, frekanslart 0,08-1,00 arasinda degisen nadir haplotiplere sahip

oldugu gozlenmistir.
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Tablo 7. Calisilan populasyonlarda bulunan mitokondriyal haplotiplerin kesim sekli
kompozisyonu

ND5/6
I 11 I I I

II

Rsa Taq |Hpa Hinf Hae Ava Alu Xba Taq
| I I 1 111

Sitokrom b/D-Loop

II

ND1
I I 11 I

II

Hpa Hinf Hae Ava Alu |Hpa Hinf Nci
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A A A
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A A A B
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Tablo 8. Kahverengi alabalik populasyonlarinda morflarin frekans dagilimlari

HaplotipM) 1 2 34567 89 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 Toplam

Solakli-dere 2 10 13 25
Solakli-Hald1z. 16 361 26
Solakli-deniz 1 1 1 3
Altindere 31 31
Iyidere-dere 19 10 2 31
Iyidere-deniz 7 1 1 9
Firtina-dere 24 5 1 30
Firitna-deniz 24 8 32
Caglayan-dere 22 3 2 3 30
Caglayan-deniz 23 5 1 1 30
Kapisre-dere 10 5 6 2 1 5 1 30
Kapisre-deniz 2 2
Barhal 19 2 6 2 1 1 31
Tekkale 15 15 1 31
Alabalik 12 18 30
Toro 19 10 1 30
Keklik ¢ay1 30 30
Ortakdy ¢ayi1 4 9 13
Firniz 30 30
Hurman 30 30
Sogiitli 29 1 30
Goksu 30 30
Alakiar 28 28
Alara 2 2
Esen 4 4
Gonen-Kilise d. 30 30
Abant 30 30
Almus 8 8
Karagoz 5 25 30
Serefiye 30 30

08

Genel 222053 361 7317 1 210 3 1 5 116 1 1 12 37 10 35 9 94 1 30 28 6 38 55 726
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Sekil 10. Baslica havzalara gore mitokondriyal haplotiplerin frekans dagilimlar:

I8



82

3.1.2. Nukleotit Farkhilig:

Haplotipler aras1 nukleotit farklilig1 ‘d” REAP bilgisayar paket programinin (McElroy
vd., 1991) D secenegi kullanilarak hesaplanmistir. Bu program her bir haplotip i¢in
nukleotit ikame deger matrisini olusturmak amaciyla kesim parcacigl ve kesici enzimin
tanidig1 nukleotit dizi uzunlugunu kullanmistir. Buradan elde edilen matris, PHYLIP
(Felsenstein, 1993) paket programmin NEIGHBOUR ve DRAWGRAM secgenekleri
kullanilarak olusturulan dendogramda 6zetlenmistir. Sekil 11°de verilen haplotipler arasi
genetik iliskiye bakildiginda Tiirkiye kahverengi alabalik populasyonlarinin Tuna ve
Adriyatik olmak tizere iki ana gruba ayrildigi goézlenmistir. Ayrica bu gruplarin ayr1 ayri
yapisit incelendiginde, ilkinin, Hazar havzasi, gol formu ve Karadeniz ve Marmara
havzasinin i¢inde bulundugu ii¢ ayr1 alt gruba boliindiigii gozlenmektedir. Akdeniz ve
Basra havzalar1 da ikinci grubu olusturmustur.

Haplotipler arasindaki iligki ayrica Wagner-Parsimoni metodu kullanilarak
incelenmistir. Haplotiplerdeki  kesici enzimler i¢in kesim pargaciginin bulunusu veya
bulunmayist 1 veya 0 olarak kayit edilmistir. Bu sekilde her bir haplotip i¢in elde edilen
karakterlerin sekans1t PHYLIP paket programi (Felsenstein, 1993)’nin SEQBOOT secenegi
kullanilarak 1000 kez bootstrapped ve buradan elde edilen ¢ikti Wagner-Parsimoni agaci
olusturmak i¢in ayn1 paket programin MIX se¢eneginde kullanilmistir. Burada SEQBOOT
seceneginden gelen bootstrapped data setleri i¢cin ¢ok fazla miktarda koksiiz Wagner-
Parsimoni agaclart olusturulmus ve CONSENSE se¢enegi kullanimiyla da her bir nodun
bulunma yiizdesini igeren koksiiz uzlasi (consensus) dendogrami olusturulmustur (Sekil
12). Sekil 11°deki UPGMA agacinda oldugu gibi iki soy grubuna ait yapilanma burada da

gozlenmistir.



83

0,010 0,008 0,006 0,004 0,002 0,000

N1 )
N12 ©.1113)
Mg @

7

M1

N3O (27.28)
(1.2,3,56,7,89,

.
W2 10,11,13,14,26)
M1 O
[Tk ] (1,3,9,6,7,8,9,10,11,13)
B N13 (10,13)
W G
M5 (1)
Mg 9
u [T1] 5,6,11,12)
N1B (11)

N1B8 (13
— 20 (15)
p— 21  (15,16)
M23 (16,17,18)
— 02 (16)

(13.14)

— 4 (18)

M @
—pN10 ()
— NB @
N3 @
N14 (1)
p— N2 (19,20,21,29)

-|—IIZB 23
NZT 22

M31 (29.30)
2e 1

28 (24.29)

Sekil 11. Nukleotit farkliliklarina gére mitokondriyal haplotiplerin UPGMA

dendograml (M1-30), Morflar; 1, Solakli (dere); 2, Solakli (Haldizen); 3, Solaklt

(deniz); 4, Degirmendere (Altindere); 5, lyidere (dere); 6, Iyidere (deniz); 7, Firtina (dere); 8,
Firitna (deniz); 9, Caglayan (dere); 10, Caglayan (deniz); 11, Kapisre (dere); 12, Kapisre
(deniz); 13, Coruh (Barhal); 14, Coruh (Tekkale); 15, Kura (Alabalik); 16, Kura (Toro); 17,
Aras (Keklik); 18, Aras (Ortakdy); 19, Ceyhan (Firniz); 20, Ceyhan (Hurman); 21, Ceyhan
(Sogiitlit); 22, Firat (Goksu); 23, Alakir; 24, Alara; 25,Esen; 26, Gonen (Kilisedere); 27, Abant;
28, Almus; 29, Seyhan (Karagdz); 30, Seyhan (Serefiye))
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Sekil 12. Tiirkiye kahverengi alabalik populasyonlarindan mitokondriyal

haplotiplerin koksiiz Wagner - Parsimony majority-rule consensus
agaci (Nodlar arasindaki rakamlar 1000 tekrar sonrasi olusan

gruplarin bulunma oranlarini yiizde (%) olarak ifade etmektedir)
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3.1.3. Haplotip ve Nukleotit Cesitliligi

Populasyon ciftleri arasindaki nukleotit farkliligi ve populasyonlar i¢indeki haplotip ve
nukleotit c¢esitliligi REAP paket programi (McElroy vd., 1991)’nin DA seg¢eneginin
kullanimiyla hesaplanmistir. Program farklt populasyonlardaki haplotiplerin frekans
dagilimlariyla birlikte ayni programin D se¢enegi tarafindan hesaplanan nukleotit farklilig:
degerini kullanmaktadir. REAP programinin (McElroy vd., 1991) D seceneginde oldugu
gibi DA secenegi tarafindan hesaplanan populasyon ¢iftlerine ait matris degerleri PHYLIP
programimin (Felsenstein, 1993) NEIGHBOUR ve DRAWGRAM segeneginin
kullanimiyla 0Ozetlenmis ve bunu goOsteren dendogram Sekil 13°de gosterilmistir.
Populasyonlar aras1 sekans farkliligina gore olusturulan dendograma bakildiginda,
haplotiplerin dagiliminda oldugu gibi populasyonlarin da iki farkli ana gruba boliindiigii
net bir sekilde ortaya ¢ikmustir.

Populasyonlar i¢indeki haplotip ve nukleotit ¢esitliligi Tablo 9°da sunulmustur. Diisiik
standart sapmayla en yiiksek haplotip ¢esitliligi 0,8000 + 0,02636’lik degerle Kapisre
(dere) populasyonunda, en yiiksek nukleotit ¢esitliligi ise 0,011659’luk degerle Solakli
(haldizen) populasyonunda gozlenmistir. Tim populasyonlar i¢in populasyonlar igi
ortalama haplotip ve nukleotit ¢esitliligi sirasiyla 0,2702 += 0,00250 ve 0,000976 +
0,0000002, populasyonlar arasi ortalama nukleotit c¢esitliligi 0,010101 + 0,0000001 ve
nukleotit farkliligi 0,009126 + 0,0000001 olarak hesaplanmustir.
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Sekil 13. Populasyonlar arasi tahmin edilen sekans farkliligina gore UPGMA

dendogrami
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Tablo 9. Tiirkiyedeki kahverengi alabalik populasyonlar ici mtDNA haplotip ve nukleotit

cesitliligi
Populasyonlar Haplotip cesitliligi Nukleotit cesitliligi
1 Solakli-dere 0,5747 £ 0,03638 0,000861
2 Solakli-Haldizen 0,5641 +0,06129 0,011659
3 Solakli-deniz 0,8000 +0,12172 0,001197
4 Altindere 0,0000 + 0,00000 0,000000
5 iyidere-dere 0,5246 + 0,04508 0,000569
6 lyidere-deniz 0,3922 +£0,13263 0,000496
7 Firtina-dere 0,3367 +0,06829 0,001496
8 Firitna-deniz 0,3810 +0,05477 0,000343
9 Caglayan-dere 0,4452 +0,07362 0,000729
10 Caglayan-deniz 0,3887 +£0,07044 0,001558
11 Kapisre-dere 0,8000 £+ 0,02636 0,001313
12 Kapisre-deniz 0,0000 + 0,00000 0,000000
13 Barhal 0,5859 +0,06209 0,001574
14 Tekkale 0,5394 +0,02315 0,002600
15 Alabalik 0,4881 +0,02775 0,000667
16 Toro 0,4949 +0,04416 0,001340
17 Keklik ¢ay1 0,0000 + 0,00000 0,000000
18 Ortakdy ¢ay1 0,4431 +0,07353 0,001253
19 Firmiz 0,0000 + 0,00000 0,000000
20 Hurman 0,0000 + 0,00000 0,000000
21 Sogiitli 0,0655 +0,04329 0,000247
22  Goksu 0,0000 + 0,00000 0,000000
23 Alakir 0,0000 + 0,00000 0,000000
24 Alara 0,0000 £ 0,00000 0,000000
25 Esen 0,0000 + 0,00000 0,000000
26 Gonen-Kilisedere 0,0000 = 0,00000 0,000000
27 Abant 0,0000 + 0,00000 0,000000
28 Almus 0,0000 £ 0,00000 0,000000
29 Karagoz 0,2825 +0,06449 0,001368
30 Serefiye 0,0000 £ 0,00000 0,000000
Ortalama 0,2702 + 0,00250 0,000976 + 0,0000002

3.1.4. Genetik Varyans Bilesenleri

Varyans bilesenlerinin hiyerarsik dagilimmin analizi i¢in ARLEQUIN bilgisayar
programinin (Schneider vd., 2000) AMOVA alt segenegi kullanilarak molekuler varyans
analizi yapilmistir. Havzalara ve alt tilirlere gére gruplandirilmis populasyonlardaki gruplar
arasi, gruplar i¢i, populasyonlar arasi ve populasyonlar i¢i varyans bilesenleri ‘P’ degerini
almak i¢in 1000 kez permutasyon kullanimiyla null dagilimina karsi test edilmis ve

sonuclar Tablo 10’da sunulmustur.
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mtDNA verilerinin AMOVA analizi, kahverengi alabalik populasyonlar1 arasinda
yiksek seviyede genetik yapilanma goOstermistir. Populasyonlarin  havzalara gore
siniflandirilmasi sonucunda (1, Karadeniz; 2, Marmara; 3, Hazar; 4, Akdeniz; 5, Basra),
gruplar arasinda %73,65, gruplar i¢i populasyonlar arasinda %18,01 ve populasyonlar
icinde %8,34 mtDNA varyasyonu bulunmustur. Ayrica populasyonlar alt tiirlerine gore
siniflandirilmus (1, Salmo trutta labrax; 2, S. trutta fario; 3, S. trutta caspius; 4, S. trutta
macrostigma ve 5, S. trutta abanticus) ve gruplar arasi varyasyon %42,59, gruplar ici
populasyonlar arasi varyasyon %47,41 ve populasyonlar i¢i varyasyon %10 mtDNA
varyasyonu seklinde gergeklesmistir. Her iki karsilastirma ic¢in varyans bilesenlerinin

istatistiki olarak 6nemli oldugu bulunmustur (P<0,001 ).

Tablo 10. Populasyonlar aras1 molekiiler varyans analizi (AMOVA) ve ©- istatistik
degerleri (Excoffier vd., 1992).

Varyans bilesenleri @ - istatistik
Alan Gruplar aras1 | Populasyonlar aras1 | Populasyonlar Der Dy Dgr
(gruplar ici) ici
(Va) (Vb) (Vc)
Drenajlar | 9,726 2,379 (%18,01) 1,101 0,737%** 0,684 %** 0,917%**
(%73,65) (%8,34)
Alttiirler | 4,690 5,220 (%47,41) 1,101 (%10,00) | 0,426%** 0,826%** 0,900%**
(%42,59)

*#%kP<0,001, **P<0,01, *P<0,05
3.1.5. Populasyonlar Arasi xz Testi

Populasyonlar arasi genetik heterojenite REAP paket programi (McElroy vd.,
1991)’nin MONTE segenegi kullanilarak test edilmistir. Bu program Rolf ve Bentzen
(1989) tarafindan tamimlanan Monte-Carlo simulasyonu yoluyla haplotiplerin
populasyonlardaki dagiliminin 6nemliligini yani cografik heterojenitenin miktarmni
analiz yontemini kullanarak test eder. Bu ¢alismada tiim testler igin 1000 kez
tesadiiflendirme yontemi uygulanmistir. Monte-carlo simulasyonu populasyonlar arasi
haplotip frekans dagiliminda (x*=8647,20, P<0,001) 6nemli derecede heterojenite
oldugunu gostermistir. Populasyon c¢iftlerinin karsilikli karsilastirilmasi sonuglart ve
6nemlilik dereceleri Tablo 11°de verilmistir. Karsilikli populasyon giftleri arasindaki >
degerlerine bakildiginda 0,00 — 62,00 arasinda degistigi ve cogu populasyon igin istatistiki

olarak 6nemli oldugu (P<0,001) saptanmuistir.



Tablo 11. Kahverengi alabalik populasyonlari arasinda haplotip frekanslarinin homojenitesi i¢in pairwise testi
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Populasyonlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30
Solakh 1 - 26,38*** | 8,79 S5*** 6,62 8,07* 11,96** | 8,22%* 17,44%%% |12,32%%  [20,27*** |27,00%%* |22 47*** |3],72%** |55,00%**
(dere) 55,00%** | 55,00%** |38,00*** |55,00%** |55,00%** |55,00%** |55,00%** |53,00%** |27,00%** |29 00%** |24, 75%** |5500%** |33,00%** |55,00*** |55,00%**
Solakh 2 - - 18,85% 57,00%** |21,99*** 1951 17,40%** | 9 18*** | 18,76%** |18,06*** |3126%** |28,00** |21,99%** |25 79*** |56,00%**
(Haldizen) 56,00%** | 56,00%** |38,00%** |55,00%** |5500%** |5500%** |55,00%** |53,00%** |27,00%** |29,00%** |24 75%** |5500%** |33,00%** |5500*** |55,00%**
Solakh 3 - - - 34,00%** | 10,89 4,67 11,30* 11,41 12,35 11,32 1,55 5,00 13,90 22,35% 33,00%**
(deniz) 33,00%** |33,00%** |16,00** |33,00%** |33,00%** |33,00%** |33,00*** |31,00%¥** |5,00 7,00%* 21,29** |33,00%** [ 11,00** |33,00%** |33,00***
Degirmendr | 4 - - - - 62,00%** 140,00%** |61,00*** |63,00%** |61,00%** |61,00%** |61,00*** | 3 00%** |62,00%** |62,00%** |61,00***
(Altindere) 61,00%** |61,00%** |44,00*** |61,00%** |61,00%** |61,00%** |61,00%** |59 00%** |33,00%* |3500%** |61,00%** |61,00%** |39,00*%** |61,00*** |61,00%**
lyidere 5 - - - - - 1,63 5,23 2,79 10,98** 16,03 7,45%%*% 115,44* 17,33%** |28,47*%* | 61,00%***
(dere) 61,00%** |61,00%** |44,00%** |61,00%** |61,00%** |61,00%** |61,00%** |59,00%** |33,00%* |35,00%** |14,46*** |61,00*** |39,00%** |61,00*** |61,00%**
iyidere 6 - - - - - - 3,78 4,18 4,86 4,07 4,68 6,52 6,84 12,63** |39,00%**
(deniz) 39,00%** |39 00*** |22,00*** |39,00%** |39,00%** |39,00%** |39,00%** |37,00%** |11,00* 13,00** |7,03* 39,00%** | 17,00%** [39,00*** |39,00%**
Firtina 7 - - - - - - - 1,63 6,59 3,02 21,76*** |32,00%** | 12,85%* |24,07*** |60,00***
(dere) 60,00%** | 60,00%** 143,00%** |60,00*%** |60,00*** |60,00%** |60,00*** |58,00*** |32,00*%* |34,00*%** |6,67* 60,00%** | 38,00%** |60,00*** |60,00%**
Firitna 8 - - - - - - - - 7,30% 2,65 21,41%%% |34,00%*% | 14,17*** |26,07*** |62,00%**
(deniz) 62,00%** | 62,00%** |45,00%** |62,00%** |62,00%** |62,00%** |62,00*** |60,00*%** |34,00%* |36,00%** |8,61** 62,00*** |40,00%** |62,00*** |62,00%**
Caglayan 9 - - - - - - - - - 7,52 22,00%** 132,00*%* |7,41 25,31*** |60,00%**
(dere) 60,00%** | 60,00%** |43,00*** |60,00%** |60,00*** |60,00%** |60,00*** |58 00%** |32,00%* |34,00%** |923** 60,00%** | 38,00%** |60,00*** |60,00%**
Caglayan 10 - - - - - - - - - - 22,12%** 132 00** |10,99* 24,67*%** | 60,00***
(deniz) 60,00%** | 60,00*** [43,00*** |60,00%** |60,00%** | 60,00*** |60,00%** |58,00%** |32,00%* |34,00%** |7,92* 60,00*** |38,00%** |60,00*** |60,00%**
Kapisre 11 - - - - - - - - - - - 14,93 25,64%** 136,99*** |60,00***
(dere) 60,00%** | 60,00%** [43,00*** |60,00*** |60,00%** | 60,00%** |60,00*** |58,00%** |32,00*%* |34,00%** |30,00%** |60,00*** |38,00*%** |60,00*** |60,00%**
Kapisre 12 - - - - - - - - - - - - 33,00%** |33,00*%* |32,00**
(deniz) 32,00%* [32,00%* |15,00%* |32,00%** |32,00%** |32,00%* |32,00** |30,00%** |4,00 6,00 32,00%* 32,00*%* |10,00* 32,00%** | 32,00%**
Coruh 13 - - - - - - - - - - - - - 24,72%*% | 61,00%**
(Barhal) 61,00%** |61,00%** |44,00*** |61,00%** |61,00%** |61,00%** |61,00%** |59,00%** |33,00%* |35,00%** |14,46*** |61,00*** |39,00%** |61,00*** |61,00%**
Coruh 14 - - - - - - - - - - - - - - 61,00%**
(Tekkale) 61,00%** | 61,00%** 144,00%** |61,00%** |61,00*** |61,00%** |61,00%** |59,00*** [33,00%* |35,00%** |20,99*** |61,00%** |39,00%** |61,00*** |61,00%**
Kura 15 - - - - - - - - - - - - - - -
(Alabalik) 23,03*** 160,00%** 143,00*** | 60,00%** |60,00*** |60,00%** |60,00*** |58,00%** |32,00** |34,00%** |60,00*** |60,00%** |38,00*** |60,00%** |60,00***




Tablo 11’in devamu

Populasyonlar 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30
Kura 16 | - 56,13*** |39 21%%* 160,00*** |60,00%** |60,00*** |60,00%** |58,00*** |32,00%* |34,00%** |60,00%** |60,00*** |38,00%** |60,00%** |60,00%**
(Toro)

Aras 17 | - - 26,27*%** 160,00%** | 60,00*** | 60,00%** |60,00%** | 58,00*** |32,00%** [34,00%** |60,00*** |60,00%** |38,00%** |60,00%** |60,00%**
(Keklik)

Aras 18 - - - 43,00%** 143,00%** |43,00%** |43,00%** |41,00%** |15,00* 17,00%** 143,00%%* (43,00%** |21,00%** |43 00%** [43,00***
(Ortakdy)

Ceyhan 19 - - - - 0,00 1,02 60,00%** | 58,00%** |32,00%* |34,00%** |60,00%** | 60,00%** |38,00%** |42,86*** |60,00%**
(Firmiz)

Ceyhan 20 - - - - - 1,02 60,00%** | 58,00%** |32.00*** |34,00%** |60,00%** |60,00%** |38,00%** |42 86*** |60,00%**
(Hurman)

Ceyhan 21 - - - - - - 60,00%** | 58,00%** |32,00%** |34,00%** |60,00*** |60,00%** |38,00%** |42 94*** |60,00%**
(Sogiitlii)

Firat 22 - - - - - - - 58,00%** |32,00%* |34,00%** |60,00%** |60,00%** |38,00%** |60,00%** |60,00%**
(Goksu)

Alakir 23 - - - - - - - - 30,00%*  [32,00%** | 58,00%** | 58,00%** |36,00%** |58,00%** |58,00%**
Alara 24 - - - - - - - - - 0,00 32,00%** 32,00** |10,00%* 32,00%* |32,00%**
Esen 25 - - - - - - - - - - 34,00%** | 34,00%** | 12,00%** |34,00%** |34,00%***
Gonen 26 | - - - - - - - - - - - 60,00%** |38,00%** |60,00%** |60,00%**
(Kilisedere)

Abant 27| - - - - - - - - - - - - 0,00 60,00%** | 60,00%**
Almus 28 - - - - - - - - - - - - - 38,00%** |38,00%**
Seyhan 29 - - - - - - - - - - - - - - 5,45
(Karagoz)

Seyhan 30 - - - - - - - - - - - - - - -
(Serefiye)

" énemliligi Monte Carlo yontemi (Roff ve Bentzen, 1989) kullamlarak tahmin edildi. Orjinal matriksin x” degerleri tablolastririldi.
**%p<0,001, **P<0,01, *P<0,05

06



91

3.1.6. Populasyonlar Arasi Genetik Farkhilik ve Gen Akisi

Karsiliklt populasyon ¢iftleri arasindaki Fsr degerleri ve Onemlilik dereceleri
ARLEQUIN bilgisayar programinin (Schneider vd., 2000) kullanimiyla hesaplanmis ve
sonuclar Tablo 12’de verilmistir. Populasyon c¢iftlerine ait Fsr degerleri -0,137-1,00
arasinda degisim gostermistir. Negatif Fgr degerleri genetik olarak c¢ok yakin
populasyonlar arasinda gézlenmistir.

AMOVA (Excoffier vd., 1992) kullanimiyla ayn1 populasyon ¢iftleri i¢in ®st degerleri
hesaplanmistir. Degerler genel olarak haploit Fst degerleriyle benzerlik gostermekte olup
Ek Tablo 2’de verilmistir. Degerlerin 6nemliligi 1000 kez permutasyon kullanimiyla test
edilmistir.

Gen akisinin hesaplanmasinda mitokondriyal Fst degerlerini kullanmak icin Wright
(1951)’1in Fsr = 1/(1+4Nem) esitligi “Nem = (1/Fsr)-1/2” olarak modifiye edilmis ve bu
formuliin kullanimiyla her bir generasyon i¢in kahverengi alabalik populasyon ¢iftleri
arasindaki gen akis matrisi hesaplanmistir (Tablo 13). Negatif Fsr degerleri igin
populasyonlar arast gen akisinin hesaplanmasi anlamsiz oldugundan Tablo 14’de rakam
yerine sonsuz igareti (c0) kullanilmistir. Bir jenerasyon i¢in populasyon g¢iftleri arasindaki
en biiyiik gen akisi Iyidere (deniz) ve lyidere (dere) populasyonlar1 arasinda gdzlenmistir
(Nem = 90,153). Ikinci siradaki en bilyiikk deger Firtina (dere) ve lyidere (dere)
populasyonlar arasinda olmustur (N.m = 48,782).

Populasyon ¢iftlerine ait Fgr degerleriyle cografik mesafe arasindaki korelasyon
MANTEL test (Mantel, 1967) kullanilarak arastirilmistir. Cografik mesafeler, denizle
baglantili populasyonlarin, drnekleme yapildigi noktadan sahile olan su yolu mesafesi ve
kiyt boyu uzunlugu 1/25.000 O6lgekli harita iizerinde yaklasik olarak hesaplanmistir.
Yaklasik 2000 km ve daha uzak olan populasyonlarin arasinda iki ayr1 test uygulanmistir.
Karadeniz havzasi populasyonlar1 ve Marmara havzasi populasyonu (Gonen-Kilisedere)
arasinda yapilan testte, cografik mesafe ve genetik farklilik arasinda iliski olmadigi (R* =
0,0136, P = 0,176) tespit edilmistir. Ayrica Karadeniz, Marmara ve Akdenize dokiilen
nehirlerden toplanan 6rnekler igin yapilan bu test sonucunda olusan korelasyon °

0,0002x + 0,3491”, (R> = 0,4893, P<0,001) seklinde bulunmustur (Sekil 14).

Cy:



Tablo 12. Kahverengi alabalik populasyon ¢iftleri arasindaki Mitokondriyal DNA varyasyonu i¢in haploit Fst (Weir ve Cockerham, 1984)
istatistik degerleri.

Populasyonlar 1 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

Solakli 1 0,000

(dere)

Solakli 2 0,280%** 10,000

(haldizen)

Solakli 3 -0,053 0,076 0,000

(deniz)

Degir. dr. |4 0,896*** 10,568*** |0,981*** |0,000

(Altindere)

Tyidere 5 0,087* 0,298%** 10,140 0,933*** 10,000

(dere)

Tyidere 6 0,198* 0,177* 0,283 0,976*** 10,006 0,000

(deniz)

Firtina 7 0,117** 10,240** 10,057 0,863*** 10,010 -0,040 0,000

(dere)

Firitna 8 0,157** 10,306%** 10,314 0,959%** 1-0,009 0,018 -0,006 0,000

(deniz)

Caglayan |9 0,201%%* 10,290%** 10,269* 0,914%** 10,082* -0,005 0,018 0,057* 0,000

(dere)

Caglayan 10 0,114%%* 10,237** 10,051 0,857*** 10,012 -0,039 -0,023 -0,003 0,016 0,000

(deniz)

Kapisre 11 0,109%* 10,291*** 1-0,137 0,857*** 10,097** 10,094 0,103*** 10,139%* |0,161*** |0,102%** |0,000

(dere)

Kapisre 12 0,639*%* 10,093 0,655 1,000%** |0,670* 0,679* 0,444 0,796*** 10,630* 0,431* 0,447** 10,000

(deniz)

Coruh 13 0,150%* 10,274*** 10,123 0,803** 10,124*** 10,048 0,070** 10,120** 10,013 0,064** 10,149%** 10,424* 0,000

(barhal)

Coruh 14 0,291%%* 10,321*** 10,170 0,627%%* 10,385%** 10,321** | 0,344%** |(0,4]13%** |0,342%** |0,338*** 10,297*** 10,438** [0,217*** |0,000

(Tekkale)

Kura 15 0,801%** 10,506%** |0,809*** |0,952%** |(,842%%* |(,850%** |0,774*** |0,871%** |0,839%** |0,771*** |0,772%** |(0,885%** |0,768*** |0,714*** 10,000

(Alabalik)
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Tablo 12’nin devami

Populasyonlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

Kura 16 0,723%%* (0,488*** |0,687*** |0,878%** |(,779%** |0,757*** |0,722%** |0,806*** |0,772*** |0,719*** |0,714*** |0,790** |0,696*** |0,622%*** |(,326%**

(Toro) 0,000

Aras 17 0,860%** [0,473*** 0,969*** | 1,000*** [0,901*** [0,965*** |0,804*** |0,939*** [0,892*** |0,801*** |0,804*** | 1,000%* |0,794*** |0,724*** |(,823***

(Keklik) 0,698*** 10,000

Aras 18 0,786%%* 0,392%** |(,738*** |0,952%** |(,832%** |0,807*** |0,750*** |0,870%** |(0,829%** |0,748*** |0,744*** |0,757*** |0,742*** |0,680*** |0,770%**

(Ortakdy) 0,681%** 0,777*** 0,000

Ceyhan 19 [0,975%** |0,686*** |0,095%** | ,000%** |0,981*** |0,993%** |(0,955%** |0, 088*** |0,977*** |0,054*** |0,058*** | 000** |0,950*** |0,925%** |0,980%**

(Firniz) 0,961*%* | 1,000%** |0,973*** |0,000

Ceyhan 20 0,975%%* 10,686*** [0,995*** | 1,000%** |0,981*** |0,993*** |0,955%** |0,988*** |0,977*** [0,954*** |0,958*** | 1,000** |0,950*** |0,925%*** |(0,980%**

(Hurman) 0,961*%* |1,000*** |0,973*** |0,000 0,000

Ceyhan 21 0,967*%* |0,680%** |0,980*** |(0,994%** |(,973%** |(0,981*** |0,948*** |0,981*** |0,969*** |0,946*** |0,951*** |(0,984** |0,943*** |(,919*** |(,973%**

(Ségiitlii) 0,054%** |0,992%** [0,961*** |0,000*** |0,000*** | 0,000

Firat 22 0,971%%* 10,654*** [0,994*** | 1,000%** |(0,978*** [0,992*** |0,950*** |0,987*** [0,974*** [0,948*** |0,952*** | 1,000** |0,944*** |0,916*** |0,978***

(Goksu) 0,956*** | 1,000%** |0,969*** |1,000*** | 1,000*** |0,957*** |0,000

Alakir 23 0,969%%* 0,627*** |0,994*** | 1,000%** |0,977*** [0,991*** |0,946*** |0,986%** |0,972*** |0,944*** |0,949*** | [,000*** |0,940*** |0,911*** |0,976%**
0,954%%* | 1,000%** |0,966*** |1,000%** | 1,000%** |0,948*** |1,000*** |0,000

Alara 24 [0,938*** |0,393 0,940 1,000%** |0,958*** [0,967* | 0,902%** |0,974** |0,048** |0,898** |0,909** |1,000 0,893%* | 0,842%** |0,056%*
0,915%* [1,000** [0,910** |1,000** [1,000*%* ]0,973** |1,000*** |1,000** |0,000

Esen 25 0,943%%* 0,458*** |0,964* 1,000%** 10,961*** [0,973** |0,908*** |0,976*** [0,951*** |0,905*** |0,915%** | 1,000 0,900%** |0,853*** |(0,959***
0,921%%* | 1,000%** |0,922*** | 1,000%** | 1,000%** |0,975*** |1,000*** |1,000*** |0,000 0,000

Gonen 26 0,455%%*% 10,310%** |0,863** |1,000%** |0,235%** |0,156*** |0,037* 0,219*%* 10,066* 0,038%* 0,284*** |1,000** |0,145%** |0,478%%* |(,9]9***

(Kilisedr.) 0,852%** | 1,000%** |0,924*** |1,000%** | 1,000%** |0,992%** | 1,000%** |1,000*** |1,000** |1,000%** |0,000

Abant 27 0,923*** 10,586*** |0,984*** | 1,000%** [0,948*** |0,981*** |0,890*** |0,968*** |0,934*** |0,885*** |0,882*** | [,000*** |0,849*** |0,618*** |(0,959%**
0,901*%* | 1,000*** |0,959*** | 1,000%** | 1,000%** |0,994*** |1,000*** |1,000*** | 1,000*%* |1,000*** |1,000*** |0,000

Almus 28 0,874%%* 10,437*** 10,947** | 1,000%** |0,920%** |0,955%** |0,833*** |0,950%** |(,897*** |0,825*** |0,820*** |1,000* 0,776%%* 0,489*** |(,935%**
0,849%** | 1,000%** |0,914*** |1,000%** | 1,000%** |0,090*** | 1,000*** | 1,000*** |1,000* |1,000%* |1,000¥** |0,000 0,000

Seyhan 29 0,932%** |(,642%** |(,921*** |(0,966*** |(0,942*** |(,930%** |(0,917*** [0,950*** |(0,938*** |0,915%** |0,920*** [(0,917** [0,914*** |(0,891*** |(,044%**

(Karag6z) 0,925%** 10,961*** [0,913*** |0,828*** |(,828*** |0,802*** |0,813*** |0,852*** [(0,870** [0,879*** |0,960*** |0,968*** |0,949*** |0,000

Seyhan 30 0,976%** 0,688*** |0,995*** | 1,000%** |(0,982*** |0,993*** |0,958*** |0,989*** |0,978*** |0,956*** |0,960*** | 1,000** |0,952*** |(0,927*** |(,981%**

(Serefiye) 0,962%%* | 1,000%** |0,975*** | 1,000%** | [,000%** |0,974*** |1,000*** | 1,000%** | 1,000%* |1,000*** |1,000%** |1,000%** |1,000%** |0,138* 0,000

**%Pp<0,001, **P<0,01, *P<0,05
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Tablo 13. Her bir jenerasyon i¢in kahverengi alabalik populasyon ciftleri arasindaki gen akis matrisi

Populasyonlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

Solakh 1 - - - - - - - - - - - - - _

(dere)

Solakh 2

(Haldizen) 1,287 - - - - - - - - - - - - - ;
Solakh 3

(deniz) 0 6,053 - - - - - - - - - - - - -
Degirmendr | 4

(Altindere) 0,058 0,381 0,010 - - - - - - - - - - - -
lyidere 5

(dere) 5,268 1,178 3,071 0,036 - - - - - - - - - - -
Iyidere 6

(deniz) 2,027 2,320 1,269 0,012 90,153 - - - - - - - - - -
Firtina 7

(dere) 3,777 1,584 8,285 0,080 48,782 ) - - - - - - - - -
Firitna 8
(deniz) 2,677 1,134 1,091 0,022 ) 27,046 0 - - - - - - - -
Caglayan 9
(dere) 1,983 1,225 1,360 0,047 5,617 o0 27,859 8,294 - - - - - - -
Caglayan 10
(deniz) 3,892 1,614 9,364 0,083 41,353 o0 0 o0 30,102 - - - - - -
Kapisre 11
(dere) 4,083 1,217 ) 0,083 4,665 4,841 4,346 3,094 2,607 4,407 - - - - -
Kapisre 12
(deniz) 0,283 4,883 0,264 0,000 0,247 0,236 0,626 0,128 0,293 0,659 0,619 - - - -
Coruh 13
(Barhal) 2,842 1,326 3,565 0,122 3,542 9,985 6,639 3,661 36,559 7,265 2,864 0,680 - - -
Coruh 14
(Tekkale) 1,217 1,058 2,442 0,297 0,798 1,057 0,955 0,710 0,962 0,980 1,185 0,643 1,801 - -
Kura 15
(Alabahk) 0,124 0,489 0,118 0,025 0,094 0,088 0,146 0,074 0,096 0,149 0,148 0,065 0,151 0,200 -
Kura 16
(Toro) 0,192 0,526 0,228 0,069 0,142 0,161 0,193 0,120 0,148 0,196 0,200 0,133 0,218 0,304 1,034
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Tablo 13’iin devami

Populasyonlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30
Aras 17 | 0,082 0,557 0,016 0,000 0,055 0,018 0,122 0,033 0,061 0,124 0,122 0,000 0,130 0,190 0,108
(Keklik) 0,216 | - - - - - - - - - - - - - -
Aras 18 | 0,136 0,775 0,178 0,025 0,101 0,119 0,167 0,075 0,103 0,169 0,172 0,160 0,174 0,236 0,149
(Ortakdy) 0,235 0,143 | - - - - - - - - - - - - -
Ceyhan 19 | 0,013 0,229 0,003 0,000 0,010 0,004 0,023 0,006 0,012 0,024 0,022 0,000 0,026 0,041 0,010
(Firniz) 0,020 0,000 0,014 | - - - - - - - - - - - -
Ceyhan 20 | 0,013 0,229 0,003 0,000 0,010 0,004 0,023 0,006 0,012 0,024 0,022 0,000 0,026 0,041 0,010
(Hurman) 0,020 0,000 0,014 | o - - - - - - - - - - -
Ceyhan 21 | 0,017 0,235 0,010 0,003 0,014 0,010 0,027 0,010 0,016 0,028 0,026 0,008 0,030 0,044 0,014
(Sogiitlii) 0,024 0,004 0,020 | 0 - - - - - - - - - -
Firat 22 | 0,015 0,264 0,003 0,000 0,011 0,004 0,027 0,007 0,014 0,028 0,025 0,000 0,030 0,046 0,011
(Goksu) 0,023 0,000 0,016 0,000 0,000 0,022 | - - - - - - - - -
Alakir 23 | 0,016 0,297 0,003 0,000 0,012 0,005 0,029 0,007 0,015 0,030 0,027 0,000 0,032 0,049 0,012
0,024 0,000 0,017 0,000 0,000 0,028 0,000 | - - - - - - - -
Alara 24 | 0,033 0,772 0,032 0,000 0,022 0,017 0,055 0,013 0,027 0,057 0,050 0,000 0,060 0,094 0,023
0,047 0,000 0,049 0,000 0,000 0,014 0,000 0,000 | - - - - - - -
Esen 25 | 0,030 0,593 0,019 0,000 0,020 0,014 0,050 0,012 0,026 0,052 0,046 0,000 0,056 0,086 0,022
0,043 0,000 0,042 0,000 0,000 0,013 0,000 0,000 | - - - - - -
Gonen 26 | 0,598 1,114 0,080 0,000 1,630 2,707 13,130 1,784 7,040 12,657 1,262 0,000 2,942 0,546 0,044
(Kilisedere) 0,087 0,000 0,041 0,000 0,000 0,004 0,000 0,000 0,000 0,000 | - - - - -
Abant 27 | 0,042 0,354 0,008 0,000 0,027 0,010 0,062 0,017 0,035 0,065 0,067 0,000 0,089 0,309 0,021
0,055 0,000 0,022 0,000 0,000 0,003 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 | - - - -
Almus 28 | 0,072 0,644 0,028 0,000 0,044 0,024 0,100 0,026 0,057 0,106 0,110 0,000 0,144 0,522 0,035
0,089 0,000 0,047 0,000 0,000 0,005 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 | oo - - -
Seyhan 29 | 0,036 0,279 0,043 0,017 0,031 0,037 0,045 0,026 0,033 0,046 0,043 0,045 0,047 0,061 0,030
(Karagoz) 0,040 0,020 0,048 0,104 0,104 0,124 0,115 0,087 0,075 0,069 0,021 0,017 0,027 | - -
Seyhan 30 | 0,012 0,227 0,002 0,000 0,009 0,003 0,022 0,006 0,011 0,023 0,021 0,000 0,025 0,039 0,010
(Serefiye) 0,020 0,000 0,013 0,000 0,000 0,013 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 3,125 -

S6
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Sekil 14. Populasyon ciftleri arasindaki genetik farklilik degerleriyle (Fst) cografik mesafe
arasindaki korolasyon

3.1.7. Dere ve Deniz Ekotiplerinin Genetik Analizi

Dogu Karadenize dokiilen nehirlerden toplanan anadrom ve yerlesik kahverengi
alabalik 6rnekleri arasindaki genetik farklilik ayrica ¢alisilmistir. Calisilan gen bdlgeleri ve
bu gen bolgeleri lizerinde kullanilan kesici enzimlerin olusturduklar kesim sekilleri Tablo
6’da verilmis ve bunlarla genel degerlendirme onceki boliimde yapilmistir. Morflarin
anadrom ve yerlesik populasyonlar aras1 dagilimlarina bakildiginda ayirt edici bir kesim

sekline rastlanmamustir.
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Haplotiplerin komposizyonu ve frekans dagilimlar1 Tablo 7 ve Tablo 8’de, yerlesik ve
anadrom oOrneklerinde goriilen mitokondriyal haplotiplerin (%) frekans dagilimlar1 ise

Sekil 15°de sunulmustur.

0,800 -
0,700 -
0,600 -
0,500 -
0,400 -
0,300 -
0,200 -
0,100 -
0,000 - -_—_—————————

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31

Frekans

Haplotipler

B Yerlesik O Anadrom

Sekil 15. Yerlesik ve anadrom kahverengi alabalik 6érneklerinde goriilen mitokondriyal
haplotiplerin frekans dagilimlar

Anadrom ve yerlesik kahverengi alabalik populasyonlart ic¢in toplam 12 birlesik
genotip gozlenmis ve bunlarin igersinde M2 ve M3 haplotiplerinin tim anadrom ve
yerlesik populasyon oOrnekleri iginde dagildigi tespit edilmisitr. Bunun disinda M14
haplotipinin  Caglayan (Deniz) igin 6zel haplotip oldugu tespit edilmisitr. Yerlesik
populasyon oOrneklerinde ise M16 ve M10 haplotiplerinin sirastyla Kapisre (Dere) ve
Firtina (Dere) ornekleri i¢in 6zel haplotip olduklar1 gézlenmistir. Solakli (Dere) ve Kapisre
(Dere) populasyonlarinda sirasiyla goriilen M1 ve M15 haplotiplerinin yalnizca yerlesik
populasyonlarda goriilen nadir haplotipler oldugu belirlenmistir.

Yalnizca anadrom ve yerlesik populasyonlarda goriilen haplotiplerin kullanimiyla
nukleotit farkliligi “d” 6nceki boliimde anlatildig1 sekilde REAP (McElroy vd., 1991) ve
PHYLIP (Felsenstein, 1993) paket programlar1 kullanilarak hesaplanmis ve dendogram
olusturulmustur (Sekil 16). Birlesik genotipler arasindaki iliskiyi bulmak i¢cin Wagner-
Parsimoni metodu kullanilmis ve yerlesik populasyonlarda bulunan M1 ve MI2
haplotipleri diginda anadrom ve yerlesik Ornekleri birbirlerinden ayiracak farklilik

gozlenmemistir.
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Anadrom ve yerlesik populasyon ¢iftleri arasindaki nukleotit farklilig1 ve populasyonlar
icindeki haplotip ve nukleotit ¢esitliligi REAP paket programi (McElroy vd., 1991)’ nin
DA seceneginin kullanimiyla hesaplanmistir. Populasyonlar arasindaki iliski PHYLIP
programiin (Felsenstein, 1993) NEIGHBOUR ve DRAWGRAM sec¢eneginin
kullanimiyla tespit edilmis ve olusturulan dendogram Sekil 17°de verilmistir. Az miktarda
ornege sahip olan Kapisre (Deniz) grubu dikkate alinmazsa diger populasyonlar arasinda

anadrom ve yerlesik populasyonlar olarak ayirt edilebilecek bir gruplagsma gézlenmemistir.

M14 &
M10 (M

M13 »®

M7 ia
M16 ()

M15 (V)

M9 oy

M1 (Y)

M11 ()

M12 )

Sekil 16. Yerlesik ve anadrom kahverengi alabalik populasyonlari
mitokondriyal haplotiplerinin koksiiz Wagner Parsimony majority-rule
consensus agaci (Nodlar arasindaki rakamlar 1000 tekrar sonrasi olusan
gruplarin bulunma oranlarini yiizde (%) olarak ifade etmektedir)
Y= Yerlesik, A= Anadrom
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| | | | :Sdr
Sdn
Kdr
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Sekil 17. Yerlesik ve anadrom populasyonlar arasi tahmin edilen sekans farkliligina
gore UPGMA dendogramu. Cdr: Caglayan (dere), Cdn: Caglayan (deniz),
Fdr: Firtina (dere), Fdn: Firtina (deniz), Idr: Iyidere (dere), Idn: Iyidere (dere),

Kdr: Kapisre (dere), Kdn: Kapisre (deniz), Sdr: Solakli (dere), Sdn: (Solakl
(deniz)
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Haplotip ve nukleotit ¢esitliligi Tablo 14’de verilmis olup yerlesik populasyonlarin
anadrom populasyonlara gore daha yiiksek degerlere sahip oldugu tespit edilmistir. Ayrica
Populasyonlar arast nukleotit c¢esitliligi 0.001190 + 0.0000000 ve nukleotit farkliligi
0,000333 + 0,0000000 olarak hesaplanmustir.

Tablo 14. Yerlesik ve anadrom populasyonlarin, populasyonlar i¢i ortalama
haplotip ve nukleotit cesitliligi

Populasyon Haplotip cesitliligi Nukleotit cesitliligi
Yerlesik 0,5362 + 0,0499 0,0010
Anadrom 0,3924 + 0,0759 0,0007
Ortalama 0,4643 £ 0,00546 | 0,000857 + 0,0000000

Anadrom ve anadrom olmayan populasyonlar arasindaki heterojeniteyi belirlemek igin
REAP (McElroy vd., 1991) programmin MONTE segenegi kullanilarak y” testi uygulanmis
ve istatistiki olarak populasyonlar arasinda énemli farklihiklar oldugu tespit edilmistir (x> =
237.65; P = 0,0040). Fakat daha sonra anadrom ve anadrom olmayan populasyonlar kendi
ekotiplerine gore birlestirilerek yapilan y” testi sonucunda bu heterojenitenin ekotipler
arasinda olmadig tespit edilmistir (x> = 15,23; P = 0,1350).

Ayrica yerlesik ve anadrom kahverengi alabalik populasyon ciftleri arasinda molekuler
varyans analizi ARLEQUIN genetik analiz programimin AMOVA alt se¢cenegi kullanilarak
yapilmistir (Tablo 15). Elde edilen sonuglara gore gruplar arasinda genetik yapilanma
olmadig1 tespit edilmistir (P = 0,8602). Gruplar i¢i populasyonlar aras1 ve populasyonlar
ici mtDNA varyasyonuna bakildiginda sirasiyla  %10,33 (P = 0,00196) ve %91,65 (P =
0,00098) olarak hesaplanmistir. Her iki varyans kaynagi icin varyans bilesenlerinin

istatistiki olarak 6nemli oldugu tespit edilmistir.

Tablo 15. Yerlesik ve anadrom populasyonlar arasi molekiiler varyans analizi
(AMOVA) ve ©- istatistik degerleri (Excoffier vd., 1992).

Varyasyon Varyans % | O istatistigi
kaynagi bilesenleri | total
Gruplar arasi -0,022 -1,98 | =0,8602 OCT | -0,020
Populasyonlar arasi 0,115 10,33 | =0,00196 | ®SC | 0,101
(gruplar i¢i)
Populasyonlar ici 1,021 91,65 | =0,00098 | ®ST 0,084
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3.2. Morfometrik ve Meristik Analiz

Tiirkiye sularinda dagilim gosteren Salmo genusunun 2 tiirii (Salmo trutta ve Salmo
platycephalus), bu tiirlerden Salmo trutta’ya ait olan 5 alt tiir (Salmo trutta fario, Salmo
trutta labrax, Salmo trutta caspius, Salmo trutta macrostigma ve Salmo trutta abanticus)
ve bunlar temsil eden toplam 30 istasyondan 1068 6rnek toplanmistir. Bu o6rneklerin alt
tiir ve alt tiirleri temsil eden populasyonlara gore dagilimlari, ortalama standart boylar1
(SB), maksimum ve minimum degerleri, 25 morfometrik ve 5 meristik karaktere ait
standartlagtiritlmis ortalama degerleri, standart sapmalar1 ve varyasyon katsayilarini igeren
tanimlayict istatistik degerleri Tablo 16, Ek Tablo 3 ve 4’de verilmistir. Farkh
biiylikliiklerde yakalanmis Orneklerin morfometrik karsilastirma iizerine olabilecek

olumsuz etkiyi ortadan kaldirmak i¢in Elliot vd. (1995)’in regresyon metodu kullanilmstir.

3.2.1. Dere Ekotipi (Salmo trutta fario)

Dogu Karadenize dokiilen nehirlerde bulunan ve dere alabaligi (Sekil 18) olarak
isimlendirilen bu alt tiire ait 5 populasyondan (Solakl, Kapisre, Iyidere, Firtina ve
Caglayan) 108,48-268,8 mm arasinda degisen ortalama 157,76 + 25,934 mm standart boya
sahip (SB) toplam 260 balik 6rneklenmistir.

Sekil 18. Dere ekotipi (Salmo trutta fario)
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Tablo 16. Ekotiplere ait standartlastirilmis ortalama morfometrik ve meristik karakterler
(Ort. = S.sp), 6rnek miktar1 (N) ve varyasyon katsayilar1 (VK, %)

Morfometrik Veriler

Olgiim S.t.fario S.t.labrax S.t.caspius S.t.macrostigma
Ort. = S.sp VK | Ort.+ S.sp VK Ort. £ S.sp VK Ort. + S.sp VK
(%) (%) (%) (%)
M1-2 | 21,35+3,355 15,71|17,86+£2,690 15,06 | 20,11 +4,194 20,85 |21,27+5,630 26,47
M1-3 26,74 +£2,605 9,74 | 24,76 £2,756 11,13 |26,14+2,894 11,07 |27,57+4,488 16,28
M2-3 23,69+2,997 12,65(20,33 +£2,795 13,75 |22,71+£3,061 13,48 |24,20+4,802 19,84
M2-4 | 22,78 +3,701 16,25|18,30+2,644 14,44 |20,45+£2,904 14,20 |20,75+4,742 22,86
M2-5 63,02+3,802 6,03 |58,67+4,303 7,33 |63,39+3,934 6,21 |63,07£5,036 7,99
M3-4 | 29,10+3,233 11,11|25,08+2,904 11,58 |28,68+3,897 13,59 |29,08+4,437 15,26
M3-5 51,40 £4,671 9,09 |47,42+4313 9,09 |51,56+4,374 8,48 |49,43+5,624 11,38
M4-5 49,45+3,943 7,97 |44,89+4,403 9,81 |48,99+3,943 8,05 |50,29+5,081 10,10
M4-6 | 53,30+3,961 7,43 |49,89+4,292 8,60 |52,00+4,203 8,08 |51,74+6,267 12,11
M4-7 65,36 £3,869 5,92 |62,06+4,632 7,46 |65,13+4,050 6,22 |66,16+5,058 7,65
M5-6 19,12+3,303 17,28 23,10+ 7,300 31,60 |21,04+4,293 20,41 |21,82+5,855 26,84
MS5-7 | 24,11 +£3,168 13,14|21,79+3,319 15,23 |22,16+£3,362 15,17 |23,79+4,681 19,67
M6-7 | 3543+3,996 11,28|30,95+3,893 12,58 |32,68+4,011 12,27 |36,51+5,424 14,85
M6-8 36,77+4,174 11,35|33,71+3,997 11,86 |34,15+£3,922 11,48 |34,27+5,442 15,88
M6-9 | 33,00+4,351 13,18|38,37+5,796 15,10 |36,34+4,317 11,88 |36,63+5377 14,68
M7-8 | 41,44+4,147 10,01|36,13£5,171 14,31 |37,72+4,104 10,88 |39,02+5,036 12,90
M7-9 | 42,67+4,653 10,91|37,97+9,343 24,60 |37,08=+4,181 11,28 |35,54+6,031 16,97
M8-9 | 30,85+3,531 11,44|27,06+3,257 12,03 |28,09+3,858 13,74 |30,53+5,693 18,65
M8-10 | 17,93+3,081 17,19|15,18+2,072 13,65 |15,83+3,090 19,53 |17,12+5,534 32,32
M8-11 | 32,16+3,692 11,48|27,95+3,567 30,43 |29,54+4,146 14,03 |30,64+5,291 17,27
M9-10 | 22,54+3,706 16,45|18,41+2,677 14,54 |20,81+£3,757 18,06 |22,71 +£4,933 21,73
M9-11 | 10,20+6,607 64,77 | 6,86+6,214 90,59 | 7,38 +4,018 54,46 | 7,96 +4,970 62,43
M10-11 | 21,20+3,625 17,10|18,34+2,824 15,40 |19,32+3,695 19,12 |20,74+ 5,086 24,52
M10-12 | 30,92 +5,094 16,47 28,68 +3,483 12,15 |27,47+3,920 14,27 27,31 +5,155 18,87
M11-12 | 27,48 +£5,196 18,91 |25,14+3,574 14,21 |24,24+3,669 15,13 25220+ 5,000 19,85
Ort + 157,76 + 16,44 | 188,17+ 28,19 176,76 + 20,06 174,26 + 24,71
S.sp 25,934 53,045 5,455 3,055
Min-Mak |(108,48 - 268,8) (127,68 - (116,16 - (75,84 -
594,24) 279,36) 403,2)
N 260 93 156 434
Meristik Veriler
Ort. + S.sp. VK | Ort. £ S.sp. VK Ort. + S.sp. VK Ort. £+ S.sp. VK
(Min - Mak) (%) | (Min-Mak) (%) | (Min-Mak) (%) | Min-Mak) (%)
11,79 0,798 12,39 +£0,552 11,60 = 0,639 11,23 £ 0,639
b (10-14) 6,76 (11-13) 4,46 (10-13) 3,31 (10-13) 3,69
9,91 £ 0,639 10,20 £ 0,523 9,54 £ 0,646 9,28 £ 0,602
A 8- 12) 6,45 ©-12) 5,12 8- 11) 6,77 8- 11) 6,49
12,44+ 0,616 12,28 0,475 12,32 + 0,533 12,44 £+ 0,650
P 10-14)  *P | 2wy Y| o 2| 0-1a O3
8,79 £ 0,547 9,03+0,311 8,77 £ 0,480 8,91 + 0,544
\% - 10) 6,22 (8- 10) 3,44 8- 10) 5,47 8- 10) 6,11
16,00 = 1,545 17,56 £ 0,827 17,81 +1,748 16,54 £+ 1,666
S.D (13 - 19) 9,65 (15— 20) 4,71 (13 - 22) 9,81 (13 - 20) 10,07
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Morfometrik Veriler

Tim Taksonlar

S.t.abanticus S.platycephalus (Salmo sp.)
Ort. = S.sp. VK (%) Ort. £+ S.sp. VK (%) Ort. + S.sp. VK (%)
MI-2 16,98 +2,773 16,33 15,51 £2,332 15,04 20,20 + 4,788 23,70
MI-3 1991+1,743 8,76 22,96 + 2,899 12,63 26,27 £ 3,967 15,10
M2-3 18,25+2,146 11,76 17,86 = 2,589 14,49 22,79 + 4,304 18,88
M2-4 15,43 £1,648 10,68 17,82 £+ 2,099 11,77 20,56 + 4,233 20,59
M2-5 5247+2,525 481 60,94 + 3,424 5,62 62,18 + 4,898 7,88
M3-4 22,74 +1,908 839 25,95 +2,583 9,95 28,20+ 4,119 14,61
M3-5 40,12 +£2,656 6,62 47,34 £ 3,274 6,92 49,55 +5,379 10,86
M4-5 38,35+2,437 6,36 46,88 + 3,612 7,71 48,73 + 5,086 10,44
M4-6 46,25 +3,528 7,63 47,57 + 3,641 7,65 51,46 + 5,358 10,41
M4-7 54,29+27736 5,04 63,88 £ 3,490 5,46 64,86 + 4,989 7,69
M5-6 33,04 +5,424 16,42 28,62 + 5,729 20,01 22,11 +6,133 27,74
M5-7 15,47+1,480 9,57 19,12 +£2,442 12,78 22,78 £ 4,294 18,85
Me6-7 27,26 £5,637 20,68 32,17 +2,886 8,97 34,53 £5,188 15,03
M6-8 27,44 £6,685 2437 30,40 = 2,876 9,46 34,26 £ 5,143 15,01
M6-9 62,80 +3,658 583 48,90 £ 2,995 6,12 37,77 +£5,412 14,33
M7-8 32,71+5,263 16,09 33,31+2,919 8,76 38,48 + 5,200 13,51
M7-9 3,11 +2,828 9,09 29,08 + 3,120 10,73 37,03 + 6,804 18,38
M8-9 23,81+£2,736 11,49 24,30 + 2,599 10,70 29,20 + 5,001 17,13
M38-10 10,75+ 1,591 14,80 12,55 +2,380 18,96 16,36 + 4,508 27,55
M8-11 24,48 +£2,562 10,47 25,56 = 2,566 10,04 29,98 + 4,838 16,14
M9-10 15,592,372 15,22 18,99 +£2,167 11,41 21,46 + 4,465 20,81
M9-11 2,031,163 57,20 525+1,712 32,58 7,90 £ 5,457 69,10
MI10-11 15,18 £2,650 17,46 15,90 £2,167 13,63 19,84 = 4,476 22,55
M10-12 19,31 +1,888 9,78 22,84 +2,366 10,36 27,69 + 5,293 19,12
MI1-12 16,90 + 1,663 9,84 20,17 £2,372 11,76 24,91 +£5,108 20,51
Ort+S.sp |278,23+4,007 15,82 | 227,44+40,617 17,86 | 179,80 +46,927 26,10
(Min-Mak) |(219,8 - 465,6) (140,16 - 322,56) (75,84 - 594,24)
N 37 88 1068
Meristik Veriler
Ort. +S.sp. VK (%) Ort. + S.sp. VK (%) Ort. + S.sp. VK (%)
(Min - Mak) (Min - Mak) (Min - Mak)
D 11,41+0,832 7,29 11,53 +£0,524 4,54 11,55+0,755 6,53
(10 -12) (10-12) (10-14)
A 10,19+£0,518 5,09 9,33 +£0,620 6,65 9,59 £ 0,697 7,28
9-12) (8-10) (8-12)
P 11,81 +0,701 5,93 12,99 £ 0,491 3,78 12,43 £0,635 5,11
(10-13) (11-14) (10-14)
\% 9,03 +0,164 1,82 9,08 £ 0,346 3,82 8,89 + 0,505 5,69
(9-10) (8-10) (8-10)
S.D 18,43 £0,835 4,53 20,97 + 1,317 6,28 17,12 £ 2,045 11,95
(15 -20) (18 -24) (13-24)
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En yiiksek varyasyon katsayisina sahip dogrusal olarak 6l¢iilen morfometrik karakterler
%64,77 ve %18,91’lik degerlerle sirasiyla M9-11 ve M11-12, en diisiik varyasyon
katsayisina sahip morfometrik karakterler ise %5,92 ve 6,03’liik degerlerle sirasiyla M4-7
ve M2-5 olarak gozlenmistir. Meristik karakterler yoniinden irdelendiginde, solungag
diken sayis1 (S.D, %9,65) ve pektoral yiizgeg 151n sayisinin (P, %4,95) en yiiksek ve diisiik
varyasyon katsayisina sahip karakterler oldugu tespit edilmistir (Tablo 16).

Bu alt tiire ait 5 populasyon icin yapilan Diskriminant Fonksiyon Analizi (DFA)
sonuclarina gore incelenen 25 morfometrik karakterden 4 adedi (M2-3, M2-4, M3-5 ve
MS8-10) ve 5 meristik karakterden yalniz birinin (V, Ventral ylizge¢ 1s1n sayisi) istatistiki
olarak 6énemli (P<0,001) oldugu tespit edilmisitr (Tablo 17). Calisilan 6l¢tim karakterleri
yani model i¢indeki degiskenlerin anlamliligin1 degerlendiren ve 0 (anlamsiz) ile 1
(anlaml1) arasinda degisim gosteren tolerans degeri morfometrik karakterler icin 0,0906
(M8-9) — 0,3767 (M4-6) arasinda degisim gostermistir. Tolerans degeri tiim meristik
karakterler i¢in yiiksek degere (>0,5) sahip olmustur (Tablo 17).

Yapilan Canonical analiz sonucunda, toplam varyasyon i¢inde en yiiksek orana sahip
ilk iki Canonical degiskenin (CD) morfometrik karakterler i¢in %43,2 ve %30,3, meristik
karakterler i¢in %55,3 ve %37,6’1lik orana sahip oldugu gézlenmistir (Tablo 18).

Cok degiskenli arastirma tekniklerinden Diskriminant analiz y&ntemiyle taksonlari
temsil eden populasyonlar i¢in siniflandirma matrisi olusturulmus ve bunun sonucuna gore
bu alt tliri temsil eden bireylerin populasyonlar arasi tahmini siniflandirilmasi; Solakli
(%82,6), lyidere (%80), Firtina (%88,6), Caglayan (%85,2) ve Kapisre (%89,3) olarak
gerceklesmis ve toplamda siiflandirma orani %85,8 olmustur.

Diskriminant analizi kullanilarak hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisiyle
olusturulan UPGMA agac1 sonucuna gore Solakli populasyonu disinda ki populasyonlar

aras1 mesafelerin yakin oldugu gozlenmistir (Sekil 19a).
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Tablo 17. Ekotiplere ait 25 morfometrik ve 5 meristik karakter i¢cin Wilks’ Lambda,
istatistiki onemlilik (P) ve Tolerans degerleri

Wilks
Lamb

S. trutta fario

F-
rem.

P-
level

Toler.

Morfometrik Veriler

S. trutta labrax
F- P-
rem. level

Wilks

'Lamb Toler.

S. trutta caspius
Wilks F- P-

Lamb rem. level Toler.

S. trutta macrostigma
Wilks F- P-

Lamb rem. level Toler.

4-7

6-8

7-9
8-9
8-10
8-11
9-10
9-11
10-11
10-12
11-12

Total

0,047
0,049
0,059
0,063
0,048
0,046
0,050
0,049
0,048
0,048
0,047
0,047
0,048
0,047
0,046
0,047
0,047
0,046
0,052
0,046
0,046
0,049
0,047
0,046
0,048

0,046

2,055
4,582
16,456
21,419
2,441
0,703
5,593
3,643
2,393
3,549
1,158
1,838
2,666
1,424
0,342
1,693
1,376
0,350
8,482
0,786
0,783
4,141
1,370
0,941
3,592

0,088
0,001
0,000
0,000
0,048
0,591
0,000
0,007
0,051
0,008
0,330
0,122
0,033
0,227
0,849
0,153
0,243
0,844
0,000
0,535
0,537
0,003
0,245
0,441
0,007

0,110
0,228
0,244
0,272
0,287
0,280
0,274
0,256
0,377
0,301
0,216
0,226
0,172
0,318
0,292
0,195
0,247
0,091
0,191
0,115
0,101
0,321
0,111
0,173
0,141

F (100,18)=10,829

P<0,0001

0,003
0,003
0,004
0,003
0,003
0,003
0,004
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,003
0,007
0,003
0,003
0,003

5,788 0,001 0,084
2,331 0,065 0,141
1,167 0,334 0,173
1,741 0,152 0,110
2,393 0,060 0,063
0,871 0,486 0,070
3,238 0,018 0,068
0,955 0,438 0,096
0,487 0,745 0,111
0,393 0,813 0,074
1,530 0,204 0,149
0,263 0,901 0,273
2,075 0,094 0,118
2,810 0,033 0,093
3,367 0,015 0,055
0,952 0,440 0,066
0,566 0,689 0,132
1,919 0,118 0,044
0,268 0,897 0,270
0,346 0,846 0,133
2,783 0,034 0,035
23,61 0,000 0,177
0,367 0,831 0,074
2,540 0,048 0,068
3,387 0,014 0,081
F (100,256) =8,853
0,003

P<0,0001

0,090 1,959 0,124
0,094 3,920 0,010
0,089 1,469 0,226
0,093 3,431 0,019
0,087 0,365 0,778
0,088 0,882 0,452
0,090 2,044 0,111
0,087 0,544 0,653
0,096 4,984 0,003
0,090 1,972 0,122
0,099 6,263 0,001
0,089 1,412 0,243
0,090 2,060 0,109
0,090 1,992 0,118
0,114 13,53 0,000
0,090 1,816 0,148
0,096 4,880 0,003
0,087 0,601 0,615
0,089 1,130 0,340
0,089 1,376 0,253
0,092 3,035 0,032
0,093 3,385 0,020
0,099 6,125 0,001
0,095 4,495 0,005 0,091
0,090 1,772 0,156 0,096
F(75,383)=6,495
0,086

0,092
0,123
0,138
0,227
0,296
0,130
0,110
0,119
0,301
0,142
0,101
0,125
0,123
0,139
0,127
0,097
0,159
0,053
0,083
0,041
0,064
0,077
0,043

P<0,0001

0,005 11,05 0,000
0,005 8,321 0,000
0,004 3,351 0,000
0,006 20,45 0,000
0,005 7,226 0,000
0,004 4,002 0,000
0,004 4,258 0,000
0,004 3,184 0,000
0,005 7,846 0,000
0,004 4,547 0,000
0,004 1,146 0,324
0,004 2,992 0,001
0,004 2,392 0,007
0,004 1,007 0,439
0,004 2,684 0,002
0,005 8,745 0,000
0,006 17,24 0,000
0,004 2,294 0,010
0,004 2,928 0,001
0,004 3,114 0,001
0,005 12,03 0,000
0,004 2,383 0,007
0,004 1,497 0,130
0,004 2,027 0,025 0,122
0,004 1,952 0,032 0,100
F(275,4050)=10,89
0,004

0,083
0,125
0,135
0,276
0,349
0,122
0,309
0,173
0,289
0,250
0,242
0,138
0,162
0,192
0,222
0,111
0,213
0,086
0,143
0,083
0,057
0,180
0,062

P<0,0001

<Y >U

Total

0,732
0,723
0,759
0,781
0,751

0,718

1,235
0,377
3,598
5,485
2,836

0,296
0,825
0,007
0,000
0,025

0,659
0,710
0,886
0,883
0,771

F (20,833)=4,3733

P<0,0001

Meristik Veriler

0,534 0,398 0,810 0,915
0,539 0,595 0,668 0,890
0,581 2,261 0,069 0,899
0,608 3,357 0,013 0,827
0,649 4,970 0,001 0,932

F(20,279)=3,0032
0,524

P<0,0001

0,710 1,386 0,249 0,874
0,857 11,84 0,000 0,863
0,738 3,369 0,020 0,846
0,722 2,198 0,091 0,898
0,698 0,492 0,689 0,799

F 15,408)=3,9105
0,691

P<0,0001

0,499
0,474
0,521
0,481
0,481

7,893 0,000 0,862
5,545 0,000 0,904
9,938 0,000 0,865
6,205 0,000 0,869
6,189 0,000 0,871
F 55,1938)=7,415
0,413

P<0,0001
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Tablo 17’nin devami

Morfometrik Veriler

Salmo trutta abanticus S. platycephalus Tiim taksonlar (Salmo sp.)
= .. |Wilks' F- P- Wilks' F- P- Wilks' F-  P-
Olgiim Lamb. rem. level Toler. Lamb. rem. level Toler. Lamb. rem. level Toler.

M1-2 |0,0050 1,6031 0,2316 0,1304 |0,1092 4,589 0,036 0,1258 10,0002 16,30 0,0000 0,125
M1-3 |0,0051 1,8160 0,2049 0,1690 [0,1030 0,797 0,375 0,1618 10,0002 10,00 0,0000 0,175
M2-3  |0,0061 4,5215 0,0569 0,0556 [0,1032 0,935 0,337 0,1365 |0,0002 14,55 0,0000 0,176
M2-4 |0,0044 0,2167 0,6506 0,0751 [0,1018 0,063 0,803 0,2368 |0,0002 21,11 0,0000 0,294
M2-5 |0,0043 0,0017 0,9674 0,0499 [0,1017 0,003 0,955 0,2406 |0,0001 5,015 0,0000 0,328
M3-4 |0,0045 0,4354 0,5229 0,0888 [0,1128 6,792 0,011 0,1490 (0,0001 7,793 0,0000 0,174
M3-5 |0,0053 2,4415 0,1465 0,1084 [0,1019 0,149 0,701 0,2440 |0,0001 5,608 0,0000 0,302
M4-5 |0,0055 2,8946 0,1169 0,0282 |0,1330 19,084 0,000 0,1379 10,0001 6,285 0,0000 0,197
M4-6 |0,0046 0,7307 0,4109 0,0957 10,1029 0,703 0,405 0,3628 |0,0001 7,806 0,0000 0,333
M4-7 |0,0045 0,4873 0,4996 0,0687 [0,1021 0,222 0,640 0,2745 |0,0001 4,880 0,0000 0,249
M5-6  |0,0057 3,4993 0,0882 0,1030 [0,1019 0,107 0,744 0,1345 |0,0001 4,631 0,0000 0,244
M5-7 |0,0061 4,4535 0,0585 0,0511 |0,1017 0,027 0,870 0,2487 |0,0001 6,027 0,0000 0,192
Mo6-7  (0,0047 1,0294 0,3321 0,0696 (0,1020 0,160 0,690 0,0976 |0,0001 5,631 0,0000 0,171
Mo6-8  (0,0049 1,3679 0,2669 0,0860 [0,1020 0,202 0,655 0,2823 |0,0002 11,15 0,0000 0,246
M6-9 (0,0044 0,1821 0,6778 0,0567 [0,1082 3,935 0,052 0,1954 10,0001 5,665 0,0000 0,233
M7-8 |0,0055 2,9451 0,1141 0,0879 [0,1029 0,740 0,393 0,1483 |0,0001 6,224 0,0000 0,144
M7-9 |0,0051 1,8230 0,2041 0,0926 [0,1018 0,068 0,795 0,2394 10,0002 20,09 0,0000 0,243
M8-9 |0,0048 1,0599 0,3253 0,0143 |0,1130 6,889 0,011 0,1038 |0,0001 6,986 0,0000 0,089
MS8-10 (0,0046 0,7435 0,4069 0,0635 (0,1197 11,002 0,002 0,1284 ]0,0001 6,681 0,0000 0,181
MS8-11 (0,0043 0,0021 0,9645 0,0226 (0,1020 0,204 0,653 0,1074 |0,0001 3,888 0,0000 0,101
M9-10 (0,0049 1,3060 0,2774 0,0243 |0,1120 6,299 0,015 0,0862 |0,0002 16,41 0,0000 0,078
M9-11 (0,0056 3,0863 0,1067 0,0731 [0,1042 1,531 0,221 0,1486 |0,0002 19,54 0,0000 0,276
M10-11 (0,0047 0,9876 0,3417 0,0713 |0,1061 2,690 0,106 0,0559 (0,0001 7,314 0,0000 0,080
M10-12 (0,0065 5,5695 0,0378 0,0613 [0,1022 0,331 0,567 0,1851 |0,0001 6,644 0,0000 0,147
M11-12 (0,0043 0,0004 0,9841 0,0601 [0,1025 0,510 0,478 0,2145 |0,0001 4,204 0,0000 0,128

F (25,11)=100,90 F (25,62)=21,906 F (725,19355)=16,292
Total  |0,00434 0,1017 0,0001
P<0,0001 P<0,0001 P<0,0001

Meristik veriler

D 0,1282 30,414 0,0000 0,5560 |0,5345 0,138 0,711 0,9131 |0,1983 12,882 0,0000 0,835
A 0,0838 9,138  0,0050 0,6934 (0,5343 0,107 0,744 0,9229 |0,2011 13,564 0,0000 0,867
P 0,0803 7,441 0,0104 0,5631 |0,5453 1,800 0,183 0,8348 |0,1957 12,229 0,0000 0,896
\% 0,0703 2,660 0,1130 0,5204 (0,5343 0,113 0,737 0,8663 |0,1719 6,405 0,0000 0,890
S.D 0,0655 0,379  0,5429 0,6238 [0,9443 63,115 0,000 0,9641 |0,3113 40,520 0,0000 0,872

0.0064 F(5,31)=89,575 F(5,82)=14,336 F(145,5114)=16,813
Total 7’ 0,5336 0,146

P<0,0001 P<0,0001 P<0,0001
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Tablo 18. Her bir ekotipe ait standartlastirilmis morfometrik ve meristik veriler i¢in
yapilan diskriminant fonksiyon analizi sonucu hesaplanan Canonical
degiskenler

Morfometrik veriler
S. trutta fario S. trutta labrax S. trutta caspius

Deg.1 Deg.2 Deg. 3 | Deg.1 Deg.2 Deg.3 [Deg. 1 Deg.2 Deg.3
M1-2 -0,2841 0,0075 -0,3073 | -0,9104 -1,9103 1,04921(0,1591 -0,7798 0,7906
M1-3 -0,3542 -0,5269 -0,1336 | -0,1419 1,1040 -0,6999 |-0,9403 0,1458 -0,0222
M2-3 -0,0964 0,8633 -0,9508 0,5676 0,3532 0,1076 10,4623 -0,2730 -0,4505
M2-4 -0,7381 0,0259 0,8898 0,4078 0,8902 -0,579710,4342 0,0887 -0,9781
M2-5 -0,2012 0,0113 -0,4539 | -0,1394 -1,7637 0,5570 |-0,0856 0,0463 -0,3416
M3-4 -0,1211 0,0604 0,0174 -0,4526 0,2139 -1,221010,3431 -0,3359 -0,1377
M3-5 -0,0594 -0,4219 -0,5386 | -0,1072 2,0240 0,5963 {-0,2707 0,4378 0,5950
M4-5 0,0784 -0,3908 0,3293 0,5109 0,5323 -0,1970 10,0056 -0,2798 0,5736
M4-6 0,0444 0,3059 0,2986 0,2721 -0,1227 0,40301-0,5784 0,3982 0,1647
M4-7 0,1304 0,1931 -0,3940 | -0,0227 -0,6755 -0,1446 |-0,5267 -0,2972 -0,5240
M5-6 0,0717 -0,2144 -0,0468 0,1895 10,8909 0,0476-0,5613 -1,2818 0,7872
M5-7 -0,0997 0,2603 0,4227 0,0632 0,1461 -0,404710,4084 0,4796 0,1038
M6-7 0,1147 0,4404 0,5571 -0,0735 1,0718 1,07250,3307 0,4763 0,9398
M6-8 0,1691 0,0034 0,3065 1,2364 0,2594 -0,27571-0,3336 -0,2244 -1,0537
M6-9 -0,0199 -0,1777 0,0454 -1,5804 -0,6216 0,2309 |1,3544 0,8404 0,7543
M7-8 0,1780 -0,1484 0,2748 -0,1262 -0,8270 -1,2848 10,7163 0,0979 0,3843
M7-9 0,1990 -0,2835 0,1882 -0,2755 0,3141 0,1838 -0,9120 -0,0396 -0,2470
M8-9 -0,1429 -0,2209 -0,0062 1,4797 -0,6463 -0,15471-0,2276 -0,6066 -0,3116
M8-10  |0,2257 -0,9790 -0,3781 0,0374 0,2051 0,27510,0776 -0,6005 0,7537
M8-11 -0,2008 0,1925 -0,3119 0,1187 0,3972 -0,0398 10,6006 -0,4921 -1,3663
M9-10  |0,4347 0,0356 0,0374 -1,5527 -1,0533 2,1092 {1,1237 -0,3591 -0,0161
M9-11 0,1202 0,5463 0,0800 1,8206 -0,3806 0,0674 |-1,0045 0,1121 -0,9664
M10-11 |-0,0533 0,4859 0,2047 -0,0160 0,0302 -0,7860 |-0,8372 2,0704 0,3594
M10-12 |0,1123 -0,3101 -0,1426 | -0,0852 -1,3352 -1,801310,9997 0,6991 0,3348
M11-12 0,5973 0,3923 0,0813 -0,9415 11,3229 10,9495 |-0,6521 -0,3514 -0,3644
Eigenval. 2,1562 1,5148 0,6778 | 98,0051 1,2975 0,3524 13,1673 1,2607 0,2312
Cum.Prop [0,4316 10,7348 0,8704 0,9813 0,9943 0,9979 10,6798 0,9504 1,0000

Meristik veriler
-0,2152 -0,4058 0,2099 0,0351 -0,015 -0,7339-0,3015 -0,3468 0,0523
0,0060 -0,1218 -0,5176 | -0,1749 -0,032 0,8812| 0,9999 -0,2139 0,3336
0,4976 -0,1716 0,8838| -0,5531 -0,092 -0,2920| 0,3686 0,6171 -0,6297
0,6540 -0,2803 -0,7212| -0,7038 0,075 0,2991 (-0,2829 0,3859 0,8032
S.D -0,0866 -0,6628 0,1189 0,1530 -1,007 -0,0648 |-0,1669 0,0608 -0,4912
Eigenval. | 0,1971 0,1342 0,0221 0,4757 0,241 0,0258| 0,2774 0,1054 0,0253
Cum.Prop | 0,5526 0,9289 0,9908 0,6278 0,946 0,9805| 0,6799 0,9381 1,0000

<7 » U
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Morfometrik Veriler
S. trutta macrostigma 5. t’. 5 Tiim taksonlar (Salmo sp.)
abanticus |platycephalus
Deg. 1 Deg. 2 Deg. 3 Deg. 1 Deg. 1 Deg. 1 Deg.2 Deg.3
M1-2 1,0174  0,3317  0,57695 0,9897 0,7811| 0,6253 -0,121 0,3744
M1-3 -0,3744  -0,9515 -0,35300 0,9178 -0,2955| -0,2014 0,344  0,6001
M2-3 0,2070  -0,3245 -0,10126| -2,2947 -0,3480| 0,1417 -0,130  0,1407
M2-4 0,2498 -1,0766  0,30050 | -0,5082 0,0691| 0,1544 0,383 -0,0488
M2-5 0,0748 -0,4423 -0,57474 0,0566 0,0154| -0,1147 0,258  0,2836
M3-4 0,2456  0,7763 -0,16841 0,6561 -0,8589 | -0,0655 0,362  0,4965
M3-5 0,3363 -0,1062 -0,51953| -1,2975 0,1045| 0,1867 0,437  0,1115
M4-5 -0,2844  0,3354 -0,01211 2,7262 -1,3785| -0,3024 -0,131 0,4379
M4-6 0,5054  0,5256  0,03493 | -0,8085 -0,1855| 0,3691 0,258 -0,1706
M4-7 0,1364  0,0361 -0,65837| -0,7876 0,1202| -0,0528 0,180  0,3255
M5-6 -0,1612  0,0688  0,24458 | -1,5343 -0,1196 | -0,2492 -0,165 -0,3529
MS5-7 0,4664 -0,1085 -0,45833 2,3801 -0,0443 | 0,1668 0,109  0,1932
M6-7 -0,3415  0,1196 -0,22255| -1,1111 -0,1716 | -0,4475 -0,219 -0,0942
Mo6-8 0,1398 -0,1556  0,26209| -1,1364 -0,1132| -0,0876 0,257 -0,7291
M6-9 0,0400 -0,2243  0,06416 0,5371 0,5831| 0,1439 -0,346 04217
M7-8 -0,9087  0,2414  0,26226 1,5535 -0,2976 | -0,1930 -0,830 -0,1707
M7-9 0,9693 0,7462  0,12221| -1,2419 0,0716 | 1,0891 -0,501 -0,0116
M8-9 -0,0237  0,0890  0,96277| -2,4841 1,0357| -0,2273 -0,028 -0,7572
MS8-10 0,2389  -0,0562  0,13824 1,0007 -1,1431| 0,2073 0,179  0,1645
M8-11 -0,0208  0,5673  0,69896| -0,0915 0,1843| 02154 -0,198 -0,1818
M9-10 -2,0395  -0,6419 -0,53325 2,0946 1,0916 | -0,9941 -1,201 0,8006
M9-11 -0,1768  -0,1543  0,08389| -1,7349 -0,4248 | -0,1475 0,858 -0,7491
M10-11 -0,0111 0,3891  0,41839| -1,0772 0,9096 | -0,3359 0,425 -0,8819
M10-12 0,1234  0,4205 0,02676 2,3466 -0,1788 | 0,4024 0,283  -0,0458
M11-12 -0,0622  -0,6492 -0,25542 0,0251 0,2057| -0,0001 -0,285 -0,1417
Eigenval. 5,8251 1,6239  1,09637 | 229,3129 8,8329 | 44040 2498  2,0575
Cum.Prop 0,5299  0,6777 0,77742 1,0000 1,0000| 0,2816 0,441 0,5728
Meristik veriler
D -0,2133  -0,7291  -0,6293  -0,9759 -0,0629 | 0,2541 0,4974 -0,7279
A -0,4503  -0,2339 0,2155 0,5925 0,0551| 0,4418 0,5287  0,3577
P 0,7138  0,1791  -0,6421  -0,6063 -0,2349 | -0,3386 -0,2389  -0,7463
\% 0,2435  -0,5949 0,6441  -0,4030 -0,0584 | -0,1821 0,2670  0,1314
S.D 0,5590 -0,0865 0,5666  -0,1438 -0,9835 | -0,9631 0,3041 0,3076
Eigenval. 0,4646  0,2839 0,1542 14,4476 0,8741| 1,4322 0,5700  0,3795
Cum.Prop 0,4576  0,7371 0,8890 1,0000 1,0000| 0,5374 0,7513 0,8937
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Sekil 19. Her bir ekotipe ait meristik sayim ve morfometrik dlgiimler icin Mahalanobis
uzaklikarindan (D?) olusturulan UPGMA agaci (a, Salmo t. fario; b, S. t. labrax;
c, S. t. caspius; d, S. t. macrostigma)

3.2.2. Deniz Ekotipi (Salmo trutta labrax)

Kahverengi alabaliin dere formuyla ayni akarsulari paylagsan deniz formuna (Sekil 20)
ait 93 adet balik drneklenmistir. Orneklenen baliklarin standart boylar1 127,68 - 594,24
mm arasinda degisip, standart boyun ortalama 188,17 £ 53,045 mm degere sahip oldugu
belirlenmistir. En yiiksek VK %90,59 ve 31,60 oranlariyla verildigi siraya gére M9-11 ve
M5-6 morfometrik ol¢lim karakterlerinde, en diisiik VK degerleri ise %7,46 ve 7,33’liik
oranlarla M4-7 ve M2-5 morfometrik karakterlerinde oldugu hesaplanmistir. Meristik
karakterlerdeki en yliksek ve en diisik VK degerinin, sirasiyla anal ylizgeg 151n sayisi (A,
% 5,12) ve ventral yiizge¢ 151n sayisinda (V, %3,44) oldugu tespit edilmistir (Tablo 16).
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Sekil 20. Deniz ekotipi (Salmo trutta labrax)

Kahverengi alabaligin deniz formunun 5 populasyonu i¢in DFA uygulanmis ve 25
morfometrik karakterden ikisinin (M1-2 ve M9-11), 5 meristik karakterden ise yalnizca
birinin (S.D, Solungac¢ diken sayisi) istatistiki olarak onemli (P<0,001) oldugu tespit
edilmistir (Tablo 18). Morfometrik karakterlerin tolerans degeri 0,0353 (M9-10) ve 0,2729
(MS5-7) arasinda degisim gostermistir. Meristik karakterlerin hepsi yliksek tolerans
degerine (>0,5) sahip olmustur (Tablo 17).

Morfometrik ve meristik veriler i¢in hesaplanan ilk iki Canonical degisken sirasiyla
toplam varyasyonun CDI1 %98,6, CD2 %0,0096 ve CD1 %62,8, CD2 %31,8’ine sahip
olmustur (Tablo 18). Populasyonlar arasi bireylerin tahmini siniflandirilmasinda, Solakli,
Iyidere ve Kapisre populasyonlar1 (%100), Firtina (%75) ve Caglayan (%85) oranlarinda
dogru smiflandirilmstir.

Mahalanobis uzaklik matrisinin kullanimiyla olusturulan agacta, iki ana grup olusmus
ve lyidere populasyonunun diger populasyonlardan ayrildig1 gézlenmistir. Diger grupta yer

alan populasyonlar arasindaki mesafenin daha kisa oldugu gézlenmistir (Sekil 19b).

3.2.3. Kafkas Alasi (Salmo trutta caspius)

Hazar (Sekil 21) denizine dokiilen Kura ve Aras Nehirleri’ne bagl 4 dereden toplam

PR

156 adet ornek toplanmig, bu Orneklerin 116,16 — 279,36 mm arasinda degistigi ve
ortalama 176,76 + 5,455 mm SB sahip oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 21. Kafkas alas1 (Salmo trutta caspius)

Olgiimii yapilan dogrusal karakterlerin en yiiksek ve en diisiik varyasyon katsayilari
sirastyla %54,46, 20,85 (M9-11, M1-2) ve %6,21, 6,22 (M2-5, M4-7), sayilabilen
karakterler i¢in hesaplanan en yiiksek ve en diisiik varyasyon katsayilar1 ise sirasiyla
%9,81 (S.D) ve %4,32 (P) olarak hesaplanmistir (Tablo 16).

Bu alt tiire ait populasyonlar i¢in yapilan DFA sonucunda 25 morfometrik karakterden
ticiiniin (M5-6, M6-9 ve M10-11) istatistiki olarak 6énemli oldugu bulunmustur (P<0,001).
Meristik karakterlerden anal yiizgec 15in sayisi disindaki karakterlerin higbiri istatistiki
olarak o6nemli bulunmamistir (P>0,05) (Tablo 17). Tolerans degeri, morfometrik
karakterler i¢in 0,0411-0,3008 arasinda degisim gostermis, meristik karakterler igin ise
(>0,5) yiiksek degerlere sahip olmustur (Tablo 17).

En yiiksek degere sahip ilk Canonical degiskenler, morfometrik veriler i¢in toplam
varyasyonun %67,9 ve 25,8, meristik veriler i¢inse toplam varyasyonun %68,0 ve 25,8’si
seklinde gerceklesmistir (Tablo 18).

Populasyonlar aras1 bireylerin tahmini siniflandirilmasi matrisi sonucuna gore;
toplamda % 80, her bir populasyon i¢in ise; Alabalik (% 79,1), Toro (%73,6), Keklik
(%82,9) ve Ortakdy (%100) oranlarinda dogru siniflandirilmistir. Mahalanobis uzaklik
matrisiyle olusturulan agaca gore, Aras nehri Ortakdy deresinin diger populasyonlardan

ayrildig iki grup gozlenmistir (Sekil 19c¢).
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3.2.4. Dag Ekotipi (Salmo trutta macrostigma)

En fazla yayilma alanina sahip, dag alas1 (Sekil 22) olarak isimlendirilen bu alt tiire ait
12 farkli istasyondan toplam 434 adet ornek toplanmustir. Orneklerin standart boylari
75,84 - 403,2 mm arasinda degisim gostermis ve ortalama 174,26 + 3,055 mm oldugu
tespit edilmistir. Morfometrik karakterler icin en yiiksek VK, %62,43 (M9-11) ve %32,32
(M8-10) ve en diisiik VK, % 7,65 (M4-7) ve % 7,99 (M2-5) olarak, meristik karakterler
icin en yiiksek ve en diisiik VK ise %10,07 (S.D) ve 5,23 (P) olarak bulunmustur (Tablo
16).

Sekil 22. Dag ekotipi (Salmo trutta macrostigma)

Bu alt tiire ait 12 populasyon i¢in yapilan DFA sonucunda 25 morfometrik karakterden
9 adedinin istatistiki olarak 6nemsiz oldugu (M5-6, M6-7, M6-8, M6-9, M8-9, M9-11,
M10-11, M10-12 ve M11-12), bunlarin digindaki 16 karakterin 6nemli oldugu tespit
edilmistir (P<0,001). Meristik karakterlerden ise hepsinin (D, A, P, V ve S.D) istatistiki
olarak Onemli oldugu tespit edilmistir, (P<0,001). Tolerans degerlerine bakildiginda,
morfometrik veriler i¢in 0,0569 — 0,3494 arasinda degisim gosterdigi, meristik veriler igin
ise (>0,5) yliksek degerlere sahip oldugu saptanmistir (Tablo 17).

Morfometrik veriler i¢in en yiiksek orana sahip ilk i¢ CD toplam %77,7 varyasyona
(strastyla %53,0, 14,7 ve 10,0), meristik veriler icin ise toplam %88,9  varyasyona
(strastyla % 45,8, 27,9 ve 15,2) sahip olmustur (Tablo 18).

Diskriminant analiziyle bu alt tlirin 12 populasyonu arasinda bireylerin tahmini
siiflandirilmasi sonucu sirasiyla; Solakli (%96,15), Altindere (%96,77), Barhal (94,23),
Tekkale (9%75,86), Firniz (%87,23), Hurman (%78), Sogiitli (%80), Goksu (%74), Alakir
(%78) Alara ve Esen (%100), ve Kilisedere (%72,09)’dir. Bu populasyonlar ig¢in
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Mahalanobisin mesafe matrisiyle olusturulan agaca goére mesafe olarak uzak duran Esen ve
Alara disindaki diger populasyonlar iki alt grup olusturmustur. Birinci grup; Karadeniz ve
Marmara havzalarina ait Kilisedere, Tekkale, Barhal ve Solakli-Haldizen populasyonlarin
icermistir. Ikinci alt grup ise Akdeniz ve Basra drenaj havzasi populasyonlar: olan

Hurman, Sogiitlii, Alakir, Goksu ve Firniz populasyonlarini igine almistir (Sekil 19d).

3.2.5. Gol Ekotipi (Salmo trutta abanticus)

GOl alast (Sekil 23) olarak isimlendirilen bu alt tiire ait baliklar endemik olarak
bulundugu Abant Go6lii ve sonradan ortama birakilmis oldugu Almus Baraj Golii’nden
orneklenmistir. Toplam 37 adet 6rnegin 219,8 - 465,6 mm arasinda degisim gosterdigi ve

ortalama 278,23 + 4,007 mm SB’a sahip oldugu belirlenmistir.

Sekil 23. Go6l ekotipi (Salmo trutta abanticus)

Morfometrik karakterler i¢in en yiiksek varyasyon katsayisinin %57,20 (M9-11) ve
%24,37 (M6-8), en diisiik varyasyon katsayisinin ise %4,81 (M2-5) ve %5,04 (M4-7)
oldugu tespit edilmistir. Meristik karakterler i¢in en yiiksek ve en diisiik varyasyon
katsayilarinin %7,29 (D) ve %1,82 (V) oldugu belirlenmistir (Tablo 16).

GOl alabaligr ornekleri i¢in yapilan DFA sonucunda 25 morfometrik karakterden
higbirinin istatistiki olarak énemli olmadig1 (P>0,05), 5 meristik karakterden ise 2’sinin (D
ve A) ise istatistiki olarak onemli oldugu saptanmustir (P<0,001). Tolerans degerleri
morfometrik karakterler i¢in 0,0143 (M8-9) ve 0,1690 (M1-3) arasinda degisim gdstermis
ve meristik karakterler i¢in ise tiim karakterlerin (>0,5) yiiksek degerlere sahip oldugu

saptanmistir (Tablo 17).
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Morfometrik ve meristik karakterler i¢in yalnizca bir CD total varyasyonun tamamina
(%100) sahip olmustur (Tablo 18). Populasyonlar arasi bireylerin tahmini siniflandirilmast,
her iki populasyon i¢in %100 olarak gerceklesmistir. Bu alt tiirii yalnizca iki populasyon
temsil ettiginden Mahalanobisin mesafe matrisine gore aga¢ olusturulmamistir. Fakat iki

nokta arasindaki mesafe 6791,224 olarak hesaplanmistir.

3.2.6. Anadolu Alas1 (Salmo platycephalus)

Seyhan nehrinin farkli iki kolundan yakalanan toplam 88 adet Ornegin standart

boylarinin 140,16 - 322,56 mm arasinda degistigi ve ortalama 227,44 + 40,617 mm oldugu
belirlenmistir (Sekil 24).

Sekil 24. Anadolu alasi1 (Salmo platycephalus)

Morfometrik veriler i¢in en yiiksek ve en diisiik varyasyon katsayilari sirasiyla % 32,58
(M9-11), % 20,01 (M5-6) ve % 5,46 (M4-7), % 5,62 (M2-5) olarak hesaplanmistir.
Meristik karakterler i¢in ise varyasyon katsayilarinin, en yiiksek % 6,65 (A) ve en diislik
%3,78 (P) oldugu belirlenmistir (Tablo 16).

Iki populasyon igin yapilan DFA sonucunda 25 karakterden yalnizca biri (M4-5)
istatistiki olarak onemli bulunmustur (P<0,001). Meristik karakterlerden ise yalnizca
solunga¢ diken sayisinin istatistiki olarak 6nemli oldugu tespit edilmistir (P<0,001).
Tolerans degerlerine bakildiginda morfometrik veriler i¢in 0,0559 (M10-11) — 0,3628 (M4-
6) arasinda degisim gosterdigi ve meristik veriler i¢in tiim tolerans degerlerinin (>0,5)

ylksek oldugu goriilmiistiir (Tablo 17).
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Yapilan Canonical analiz sonucunda morfometrik ve meristik karakterler i¢cin toplam
varyasyonun tiimiine (%100) sahip olan yalnizca bir degisken belirlenmistir (Tablo 18).

Diskriminant analizi sonucu olusturulan siniflandirma matrisine gore bireylerin
populasyonlar arast tahmini smiflandirilmasi her iki populasyon i¢in (%100) olarak
gergeklesmistir. Yalnizca iki populasyonla temsil edilen bu alt tiir icin Mahalanobisin
matrisine gore aga¢ olusturulmamistir. Fakat iki nokta arasindaki mesafe 38,91894 olarak

hesaplanmastir.

3.2.7. Tiim Ekotipler (Salmo trutta)

Tiirkiye genelinde toplam 30 farkli istasyondan toplanan 1068 adet dogal alabalik
orneginin 75,84 — 594,24 mm SB arasinda degisim gosterdigi ve ortalama 179,80 mm SB
sahip oldugu belirlenmistir. Tiim ekotipler i¢in en yiliksek varyasyon katsayisina sahip
karakterler M9-11 (%69,10) ve M5-6 (%27,74) olmustur. En diisiik varyasyon katsayisina
sahip karakterler ise M4-7 ile M2-5, sirastyla %7,69, 7,88 degerlerini almistir. Varyasyon
katsayis1 i¢in meristik karakterlere bakildiginda en yiiksek degere sahip karakterin
solungag diken sayisi (% 11,95), en diisiik degere sahip karakterin ise pektoral yiizge¢ 151n
sayist (% 5,11) oldugu goriilmiistiir (Tablo 16).

Tiim ekotiplere ait populasyonlar i¢in yapilmis DFA sonucunda c¢alisilan 25
morfometrik karakterin hepsi istatistiksel olarak 6nemli bulunmustur (P<0,001). Ayrica
calisilan meristik karakterlerin tiimiiniin istatiksel olarak onemli oldugu belirlenmistir
(P<0,001). Tolerans degerleri morfometrik karakterler i¢in 0,0782 - 00,3325 arasinda
degisim gostermis ve en yiiksek degere M4-6 Ol¢iimiiniin sahip oldugu tespit edilmistir.
Meristik karakterler i¢in tiim tolerans degerleri (>0,5) yiiksek bulunmustur (Tablo 17).

Yapilan Canonical analiz sonucunda morfometrik karakterler i¢in ilk ii¢ degisken total
varyasyonun %57,28’ine sahip olmus ve sirasiyla CD1: % 28,16, CD2: % 15,94 ve CD3:
% 13,18 olarak hesaplanmustir. Meristik karakterler i¢in ise degiskenler sirastyla % 53,74,
21,39 ve 14,24°liik oranlara sahip olmustur (Tablo 18). Tiim ekotipler i¢in hesaplanan ve
en yiksek varyasyona sahip, ilk iki CD’nin kullanimiyla, her bir ekotipe ait meristik,
morfometrik ve meristik ve morfometrik verilerin tiimii i¢in olusturulan dagilim grafikleri

Sekil 25°de sunulmustur.
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Sekil 25b’de Abant alasinin morfolojik karakterler yoniinden diger taksonlardan net bir
sekilde ayrildig1 goriilmektedir. Sekil 25c¢’de ise morfometrik ve meristik karakterlerin
timil icin S. trutta abanticus ve S. platycephalus net olmasa da diger taksonlardan
uzaklastig1 gosterilmistir.

Tim ekotipler arasindaki Mahalanobis uzaklik matrisi (D”) diskriminant analizi
kullanilarak hesaplanmis ve bu matrisin kullanimiyla her bir ekotipe ait meristik sayimlar,
morfometrik Ol¢iimler ve merisitik ve morfometrik verilerin tiimii i¢in ayr1 ayr1 UPGMA
agact olusturulmustur (Sekil 26). Tiim ekotiplerin meristik karakterleri i¢in olusturulmus
agaca gore, iki ana grubun meydana geldigi, S. platycephalus’ un ilk grupta ve S. trutta
abanticus ve diger ekotiplerin diger grupta yer aldig1 gdzlenmistir. Ikinci grup iginde yer
alan ekotipler, S. trutta macrostigma ile S. trutta caspius ve S. trutta fario ile S. trutta
labrax’m birlikte oldugu iki ayr1 alt gruba ayrilmistir (Sekil 26a). Morfometrik ve
morfometrik-meristik karakterlerin ikisi i¢in olusturulmus diger iki agagta benzer bir yap1
gozlenmis ve S. trutta abanticus ve S. platycephalus diger taksonlardan ayri olarak yer
aldig1 agacta dere ve deniz ekotipleri bir alt grupta dag alasi ve Kafkas alasi diger alt
grupta yer almistir (Sekil 26b, c).

Tiim populasyonlara ait bireylerin ekotipler arasi tahmini olarak siniflandirilmasi farkl
sonuglar vermistir (Tablo 19). Bu sonuglara gore, S. trutta abanticus igin dogru
smiflandirma degeri %97,3 olarak gerceklesmis olup, yalmizca bir birey S. trutta
macrostigma altinda yanlis smiflandirilmistir. Ayni oran Salmo trutta macrostigma igin
385 bireyle %88,71 olarak saptanmig olup, 26, 21 ve 1 birey sirasiyla S. trutta caspius, S.
trutta fario ve S. trutta labrax altinda yanhis smiflandirilmistir. S. platycephalus bireyleri
icin %95,45 dogru siniflandirma oran1 gozlenmis ve yalnizca 4 birey S. trutta macrostigma
altinda yanlis simiflandirilmistir. Salmo trutta labrax igin dogru smiflandirma degeri %
79,57 olmus, 17 bireyin S. trutta fario, 1 bireyin S. trutta macrostigma ve 1 bireyin S.
platycephalus altinda yanlis smiflandirildigi gozlenmistir. Dogru siniflandirma orani S.
trutta fario igin % 80,38 olmus, bu alt tiiriin i¢inde goriilen 21 birey S. trutta macrostigma,
14 birey S. trutta caspius ve 16 birey S. trutta labrax altinda yanlig siniflandirilmistir. En
diisiik dogru siniflandirma oranina sahip S. trutta caspius i¢in bu oran %72,44 olmus ve 25
birey S. trutta macrostigma, 15 birey S. trutta fario, 2 birey S. platycephalus ve bir birey S.

trutta labrax altinda yanlig siniflandirilmistir.
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Tablo 19. Ekotipler arasi, populasyonlara ait bireylerin tahmini olarak siniflandirilmasi
(Satirlar: gbzlenen siniflandirmalar, Siitunlar: tahmini siniflandirmalar)

(%) S.t. St. S. St. S.t. S.t.
abanticus macrostigma platycephalus labrax caspius fario
S.t.abanticus 97,30 36 1 0 0 0 0
S.t.macrostigma 88,71 1 385 0 1 26 21
S.platycephalus 95,45 0 4 84 0 0 0
S.t.labrax 79,57 0 1 1 74 0 17
S.t.caspius 72,44 0 25 2 1 113 15
S.t.fario 80,38 0 21 0 16 14 209
Total 84,36 37 437 87 92 153 262

Tlim taksonlar1 olusturan populasyonlar drenaj havzalarina gére ayrilmis her bir havza
ve morfometrik ve meristik karakterler icin Canonical analiz yapilmis ve toplam
varyasyonun biiylik bir kismini temsil eden ilk iki CD’nin kullanimiyla dagilim grafigi
olusturulmustur (Sekil 27). Ayrica drenaj havzalar arasinda Diskriminant analiz yontemi
kullanimiyla olusturulan Mahalanobis uzaklik matrisi (D) ile morfometrik ve meristik
verilerin tiimi i¢in UPGMA agaci olusturulmustur (Sekil 28). Olusturulan UPGMA
agacina goére Marmara drenaj havzasinin disinda Karadeniz ve Hazar havzalari ile
Akdeniz ve Basra havzalar1 ayr1 iki grup olusturmuslardir. Canonical analiz sonucunda
olusturulan dagilim grafiginde de Marmara drenaj havzasinin tam olmasa da diger
havzalardan uzaklastigi gozlenmis ve Karadeniz havzasinin Hazar havzasi ile, Akdeniz

havzasinin ise Basra havzasi ile ¢akistig1 tespit edilmistir.
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Sekil 27. Morfometrik 6l¢liim ve meristik sayimlar ve herbir drenaj
havzas1 i¢in kiimeler aras1 korelasyon analizi
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Sekil 28. Morfometrik dl¢lim ve meristik sayimlar ve herbir drenaj i¢in
Mahalanobis uzakliklarindan (D?) olusturulan UPGMA agaci



4. TARTISMA

RFLP analizine bagl olarak Tiirkiye’deki bazi i¢ sularda bulunan alabaliklar icin
filogenetik yapinin olusturulmasi, 6nceden yapilmis olmasina ragmen (Gezgin, 1999;
Bardak¢1 vd., 2006) bu calismada daha fazla 6rnek ve daha genis mtDNA gen bdlgesi
kullanilarak detayli bir sekilde RFLP varyasyonunun alti ¢izilmis ve karsilagtirma
yapilmigtir.

Bu c¢alismanin baslica hedefleri, kahverengi alabalik populasyonlarinin filogenetik ve
filocografik yapisini belirlemek, anadrom ve yerlesik ekotipler aras1 genetik varyasyonu
saptamak ve son olarak da sonuglariyla en fazla tartisma yaratan morfolojik varyasyonu
tespit etmek ve elde edilen sonuglart genetik verilerle karsilastirmak olmustur. Bu amacla
genetik ve morfolojik farkliliklar, 5 ayr1 drenaj havzasindan, 30 istasyondan toplanan
ornekler tlizerinde mtDNA-RFLP analizi ve Truss ag sistemi kullanilarak arastirilmistir.
Tiirkiye genelinde 30 farkli populasyondan toplam 726 6rnek iizerinde mtDNA’nin ND1,
Sitokrom b/D-loop ve ND5/6 bolgelerinin toplam 17 kesici enzimle kesilmesiyle 147
kesim yeri bulunmustur. Calisilan gen bolgelerinin biiyiikliikleri sirasiyla ND1 igin 2110
bp, Sitokrom b/D-loop i¢in 2550 bp ve NDS5/6 i¢in 2450 bp olup, toplamda mtDNA
tizerinde 7110 bp’lik bir bolim calisilmis ve bu da yaklasik 17000 bp uzunlugundaki
mtDNA’nin %41,8’ine tekabiil etmistir. Toplam 147 kesim yeri 635 nukleotit pozisyonunu
temsil etmis, bu da mitokondriyal genomun %3,7’sine karsilik gelmistir. Her bir birey i¢in
ortalama olarak 87 nokta kesilmis ve her bir birey icin gozlenen ortalama nukleotit sayisi
377 olmustur. Bu deger mitokondriyal genomun % 2,2 sine denk gelmektedir. Haplotipler
arasinda 56 spesifik kesim yeri dagilim gostermistir.

Bardake1 vd. (2006) 27 farkli istasyondan toplam 377 6rnek toplamis ve bu drneklerin
mtDNA’smin iki farkli gen bolgesinde (NDS5/6 ve Sitokrom b/D-loop) toplam 11 kesici
enzim kullanimiyla 62 kesim yeri bulmus ve bu kesim yerleri 258 nukleotiti temsil
etmistir. Gezgin (1999) ise yapmis oldugu ¢alismada 8 farkli bolgeden topladigi toplam
127 adet 6rnekte mtDNA’nin ND1 ve ND5/6 gen boélgelerini ¢alismis ve calismasinda
toplam 13 kesici enzim kullanmistir. Bu nedenle bu tez calismasi kahverengi alabaliklar

tizerinde simdiye kadar yapilan en kapsamli ¢aligmadir.
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4.1. Haplotip Cesitliligi

mtDNA’nin ND1 boélgesinin RFLP analizi sonucunda 6 farkli haplotip elde edilmis ve
bu gen bdlgesinin kahverengi alabaliklar icin polimorfik oldugu saptanmistir. Fakat
haplotiplerden bir tanesinin (AAABB) populasyonlar arasinda yaygin oldugu ve
populasyonlart % 92 oraninda temsil ettigi tespit edilmistir. Bir bagka haplotip ise
(ABABB) yaygin olan haplotipten Hinf I enziminde goriilen B morfuyla ayrilmis ve
yalnizca Degirmendere - Altindere populasyonunda goriilmiistiir. Bu haplotipin s6z konusu
populasyonlar i¢in belirleyici oldugu tespit edilmistir. Gezgin (1999) calismasinda ND1
gen bolgesi i¢in yalnizca bir haplotip elde etmis ve calisilan 8 populasyonun bu haplotipe
sabitlendigini ve monomorfik oldugunu bulmustur.

mtDNA iizerinde varyasyonu gosteren bolgelerden biri olarak goriilen ND1 bolgesinin
Gezgin (1999)’nin c¢alismasinda grup i¢i ve gruplar arasi varyasyon gostermemesi,
muhtemelen ¢alistign bolge ve drnek sayisiin azligindan kaynaklanmaktadir. Italyada 7
ayr1 nehir sisteminde 16 populasyon lizerinde yapilan caligmada 11 adet ND1 haplotipi
tespit edilmistir (Caputo vd., 2004). Hansen ve Loeschcke (1996) tarafindan Danimarka da
3 ayn cografik alanda 12 ayri istasyonda yapilan ¢aligmada kullanilan 5 farkli kesici enzim
icin 7 adet ND1 birlesik genotipi bulunmustur. Hansen ve Mensberg (1998) tarafindan
Danimarka’da 4 ayr1 cografik alan ve 24 populasyonda yiiriitiilen bir diger ¢alismada ise
onceki enzimlere ilave olarak Dde I kesici enzimi de kullanilmig ve ND1 gen bdlgesi igin 8
haplotip tespit edilmistir. Ayrica Polonya’ da 6 nehir sisteminde toplam 240 adet deniz
alas1 Ornekleriyle yapilan c¢alismada 5 kesici enzim kullanilmis ve 6 NDI haplotipi
gbézlenmistir. Yapilan bu c¢alismalarda goriildiigii gibi ND1 bdlgesi, kahverengi
alabaliklarda polimorfik bir yapr gostermis olup Kuzey ve Giiney Avrupa iilkelerinde
genetik varyasyonun arastiritlmasinda yogun olarak kullanilmigtir. ND1 bolgesi yalniz
kahverengi alabaliklardaki genetik farklilasmay1 tespit etmek i¢in degil, diger balik
tirlerinde ki farkliliklarin tespitinde de kullanilmistir. Nielsen vd. (1996) tarafindan
Atlantik salmonu populasyonlar1 {izerine yiiriitiilen calismada, Danimarka, isveg, Norveg,
Iskogya ve Irlanda’dan 8 populasyona ait toplam 327 6rnekde 2 kb biiyiikliigiindeki ND1
bolgesi dort farkli enzimle kesilmis. Bunlardan Ava I, Hinf I ve Rsa I kesiminde iki morf
ve Hae III kesiminde ii¢c morf gbzlenmis ve 6 farkl birlesik genotip belirlenmistir. Nielsen

vd. (1996) yapmis oldugu bu calismada Atlantik salmonunda mtDNA’nin klonal
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farkliligin1 diisiik bulmus ve bunun en 6nemli sebeplerinden birini mtDNA ’nin yalnizca bir
segmentinin analiz edilmis olmasina baglamistir.

Bu calismada kullanilan kesici enzimler 6nceden yiiriitiilmiis ¢aligmalarda kullanilmis
ve elde edilen morflar kesim yerlerinin karsilastirilmast i¢in Tablo 20°de verilmistir.
Yapilan c¢alismalar sonucunda ortaya c¢ikan morflardaki parga biytklik farkliliklart
muhtemelen kullanilan primerlerden, ¢alisilan gen bolgesinde gergceklesen mutasyonlardan
veya okuma hatasindan kaynaklanmaktadir.

Bu arasgtirmada; mtDNA ND5/6 gen bolgesinin 7 farkli enzimle (Hpa II, Hinf I, Hae
I, Ava 11, Alu I, Xba I ve Taq I) kesilmesi sonucunda 32 morfla birlikte 19 farkli haplotip
bulunmustur. ND5/6’nin ¢alisilan 3 gen bdlgesi i¢inde en fazla polimorfik yapiya sahip
gen bolgesi oldugu tespit edilmistir. Polimorfik yap1 gdstermesi nedeniyle arastiricilar
tarafindan en fazla tercih edilen gen bolgesi olmustur. Apostolidis vd. (1996) Yunanistanda
3 farkli bolgeden 264 6rnek lizerinde yapmis oldugu ¢alismada ECOR I enzimiyle birlikte
bu ¢alismada kullanilan Xba I hari¢ tiim enzimlerle ¢alismis ve toplam 14 haplotip elde
etmistir.

Yakin zamanda Bardake¢1 vd. (2006) Tiirkiyeden 27 populasyon iizerine yapmis oldugu
calismada ND5/6 gen bolgesi i¢in 6 kesici enzim (Alu I, Ava 11, Hae III, Hinf I, Hpa II ve
Tag I) kullanmis ve 11 farkli haplotip elde etmistir. Arastirmaci ¢alismasinda kullandig1 6
kesici enzimle ND5/6 geni RFLP verilerini Apostolidis vd. (1996) calismasinda rapor
edilen verilerle birlestirmis ve 23 mtDNA haplotipi belirlemistir. Haplotipler arasindaki
genetik iligki sonucunda Tiirkiye’de 3 ana kahverengi alabalik mtDNA soy grubu
bulundugunu dogrulamis fakat Dicle soy grubunun durumunu kesinlestirmek i¢in sekans
verilerine ihtiya¢ oldugunu vurgulamistir. Gezgin (1999) ND5/6 geninin RFLP analiz
sonucuna gore iki farkli haplotip tespit etmis, Giiney-Bat1 Anadolu populasyonlar1 haplotip
I, Dogu Karadeniz ve Kuzey-Orta Anadolu populasyonlart Haplotip II i¢in sabitlenmistir.
Bu ¢alismada belirlenen haplotiplerin 11’1 Karadeniz-Marmara, 3’ii Hazar, 4’ii Akdeniz ve
1’1 de Firat-Dicle havzasi populasyonlarini temsil etmistir. Karadeniz - Marmara havzasi
orneklerini temsil eden haplotiplerden biri toplam 6rnek sayisinin % 32,9’unda gézlenmis
ve en yaygin haplotip oldugu belirlenmistir. Ayrica birer haplotip Firat- Goksu
populasyonu ve gol alabaligini temsil eden Abant ve Almus populasyonlari i¢in belirleyici

haplotipler oldugu gozlenmistir.



Tablo 20. mtDNA ND1 ve ND 5/6 gen bolgeleri icin farkli caligmalarda farkli kesici enzimlerle gozlenmis morflar ve kesim sekilleri

Kesim gekilleri (ND 1)

Enzim Hansen ve Loeschcke (1996) Caputo vd., (2004) Wlodarczyk ve Wenne (2001) Gezgin (1999) Bu ¢aligma*
Hpall |A [520,460,460,250,180,130 500,450,450,250,180,130 550,480,460,265,185,130 715,510,450,185,130
B [720,520,460,180,130 700,500,450,180,130 800,550,460,185,130 510,460,450,255,185,130
C 790,615,615,190,150 715,510,450,380,185,130
Hinfl |A ]1000,540,500 1010,550,500 1150,580,530 1025,555,530
B 1560,540,500,440 560,550,500,440, 1025,530,465
C 1050,790,640
HaeIll |A ]660,390,280,210,200,120,110 [660,390,290,210,200,120,110 |700,540,290,200,185 630,530,300,225,200
B 1660,500,280,200,170,110 660,500,290,200,170,110 700,540,290,220,200 630,530,300,200
C 1660,500,280,210,200,110 660,500,290,210,200,110 700,415,290,220,200,105
D 500,460,360,290,230,200, 620,480,290,250,200,180
Avall |A 920,410,290,210,150 900,430,330,230,160 950,425,320,225,150 890,420,310,220,160
B |750,410,290,210,170,150 750,430,330,230,170,160 750,425,320,225,160,150 710,420,310,220,180,160
C 750,430,330,230,190,160 730,410,290,240,190,190,160,
120,100
Alul A 1660,390,290,230,200,200 650,400,310,250,200,140 700,390,290,235,185,180,100 600,465,385,220,170
B 1660,480,390,230,200 650,480,400,250,200 700,490,390,235,180,100 600,385,280,220,185,170
C 1660,510,390,230,200
D 620,410,410,270,200,180,140,
120
Xbal A 2200,250
EcoRI |A 2450

*: Bu ¢alismada morflar isimlendirilirken diger ¢alismalara bagli kalinmamustir.
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Tablo 20’nin devami

Kesim sekilleri (ND5/6)

Hansen ve Loeschcke Caputo vd., (2004) Wlodarczyk ve Wenne Gezgin (1999) Apostolidis vd. (1996) Bu ¢alisma
(1996) (2001)
Hpa I |A (E) 1200,1100,340,215 [760,570,520,520,320,290 | 1375,725,280,
B (F)1100,620,510,340,250 [ 1090,760,320,290 1040,725,290,280
C 1040,725,280,260
D 725,560,480,290,280
Hinfl |A [960,460,310,270,240,200|990,460,310,270,240, 1050,475,320,275,240, 580,490,430,290,270, 975,390,265,235,200,
,150 180,140 185,150 240,180 160
B |1130,460,310,270,240, |1100,460,310,270,240, |1200,475,320,275,240, 860,390,265,235,200,
200 180 185 160,115
C 590,500,460,310,270,240 | 1050,460,320,275,240, 790,465,390,265,200,
,180 185,150 160
D 850,460,310,270,250, 1050,475,315,275,240, |650,550,420,300,270, 670,535,390,265,235,
240,180 185,150 230,190 160
E 535,465,390,265,235,
200,160
F 535,465,390,265,235,
180,160
Hae 1II |A [900,730,600,170,130 900,750,590,190,130,100 | 950,830,650,175,135,120 870,710,570,170,130 790,660,520,185,160
B 1900,730,600,210,170 900,750,590,220,190 950,800,650,200,175,120 790,660,520,160,115
C 950,800,630,175,135,120 870,710,570,190,170 660,540,520,250,160,
115
D 950,830,630,175,135,120 {930,880,760,125,90,70 660,520,495,315,160,
115
E 930,885,760,170,130
Ava I |A [1740,840 1740,840 1900,950 1700,810 1450,745,
B |1740,560,240 1740,560,240 1900,600,250,125 1700,570,240 1450,520,235,
C 1960,840,560,240 940,840,560,240 1000,900,600,250,125 1290,520,235,195
D 1600,560,240,180 1640,1130 820,745,520,235
E 1640,640,530

¢l



Tablo 20’nin devami

Kesim sekilleri (ND5/6)

Hansen ve Loeschcke Caputo vd., (2004) Wlodarczyk ve Wenne Gezgin (1999) Apostolidis vd. (1996) Bu ¢alisma
(1996) (2001)
Alu T A 940,490,280,250,230, 1055,445,250,230,210
150,100
B 1090,490,280,250,230, |900,445,250,230,230,
100 130
C 760,440,280,250,220, 900,445,250,230,210,
190,140,100 130
D 1070,470,330,290,270, 745,445,250,230,210,
250,180 130,115
E 640,445,250,220,210,
200,180,115
F 640,445,230,220,210,
200,180,115
G 560,445,300,250,230,
210,130
H 560,445,250,220,210,
200,180,115
Xba I |A |2570 2570 2600 (C) 1720-550 1930
B [2320,250 2320,250 2350,250 (D) 2500 1800,215
Tag I |A |690,600,350,310,290,180 |690,600,350,310,290,170 |670,650,325,315,290,175 780,580,500,310,290,230 | 700,530,450,260,260
,150 ,150 ,140,120
B |840,600,350,310,290,180 | 840,600,350,310,290,170 | 800,670,325,315,290,175 700,530,290,260,260,
,120 150
C 840,600,480,310,290 670,630,325,315,290,175 595,530,290,260,260,
,140,120 150,105
D 670,650,325,300,290,175 [ 710,560,480,250,190 530,500,450,260,260,
,140,120 200
E 800,690,550,470,260
EcoRI |A 2250,250
B

1870,580

9Cl
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Tirkiye populasyonlarinda goriilen ND5/6 morflar1 diger arastiricilarin morflariyla
karsilastirildiginda tiimiiyle ayni olmamakla beraber yakin degerlere sahip oldugu
bulunmustur. Gezgin (1999) calismasinda gozlemlemis oldugu morflarin yiiriitiilen diger
calismalardan (Apostolidis vd., 1996; Hansen ve Loeschcke, 1996) elde edilen morflarla
bire bir benzer olmadigini fakat yakin oldugunu tespit etmistir. Iki calisma icinde benzer
gerceklesen bu durumun nedenleri ¢alisilan bolgedeki nukleotit eklenmesi veya ¢ikarilmasi
sonucunda kesici enzim bolgelerinin degismeden genin uzunlugunun degisimine,
laboratuvar ve okuma i¢in kullanilan tekniklerin farkliliklarina baglanabilir.

Yaklagik 2,5 kb biyiikligiindeki sitokrom b/D-loop bdlgesinin 5 farkli enzimle
kesilmesi sonucunda populasyonlara ait olan 12 haplotip elde edilmistir. Akdeniz ve Firat-
Dicle havzasi populasyonlari1 4 haplotip tarafindan temsil edilmis, geri kalan haplotiplerin
timiiniin Karadeniz, Marmara ve Hazar havzasina ait populasyonlart temsil ettigi
gozlenmistir. Haplotiplerden 3 adedi Caglayan - deniz, Solakli - Haldizen ve Ceyhan -
Sogiitlii populasyonlarindan birer birey i¢in 6zel haplotip 6zelligi gostermistir. Bardake1
vd. (2006) calismasinda ND5/6 geniyle birlikte sitokrom b/D-loop bdlgesini de ¢aligsmis ve
kullanilan 5 enzimle birlikte yalnizca bu bolge icin 12 haplotip tespit etmistir. Bernatchez
ve Osinov (1995) ¢alismasinda ND5/6 ve sitokrom b/D-loop bolgesinin PZR iiriinlerini
mtDNA {izerinde bitisik bolgeler oldugu igin karistirmis ve 6 kesici enzim kullanarak (Hinf
I, Hpa II, Mbo I, Nci I, Rsa I ve Taq I) birlikte kesmistir. Calismanin sonucunda analiz
edilen 72 adet kahverengi alabalik arasinda 22 genotip belirlenmistir. mtDNA
genotiplerinin hepsi kahverengi alabaliklarda gozlenen 5 filogenetik gruptan ikisini temsil
etmistir (Atlantik ve Tuna soy gruplar1). Genotiplerden yalnizca {i¢iinlin Atlantik soy
grubuna ait oldugu, Tuna soy grubuna ait 19 adet genotipin cografik dagiliminin ise
baliklarin filogenetik iligkileriyle kismen baglantili oldugu saptanmistir. Bu ¢alismada da
haplotiplerin cografik dagilimi tespit edilmistir.

Kahverengi alabaliklarda mtDNA’nin sitokrom b/D-loop gen boélgesinin RFLP analizi
lizerine yapilan az sayida ¢alisma bulunmasi ve bu ¢alismalarda da morflarin kesim yerleri
hakkinda bilgi verilmemis olmast nedeniyle bu c¢alismada elde edilen sonuglari
karsilagtirma imkani olmamustir. Yapilan ¢alismalarin ¢ogu mtDNAnin kontrol bolgesinin
sekans analizi lizerine olmustur (Bernatchez vd., 1992; Bernatchez ve Osinov, 1995;
Apostolidis vd., 1997; Weis vd., 2000). Fakat bu giine kadar yapilan ¢aligmalarda
kahverengi alabaliklar mtDNA kontrol bélgesi i¢in ¢cok az varyasyon gostermistir. Ornek
olarak Hansen ve Loeschcke (1996) ¢alismis oldugu populasyonlarda ND1 ve ND5/6 gen
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bolgeleri icin 13 RFLP haplotipi bulurken, yiikseltgedikleri D-loop kontrol bdlgesinde
farklilik gosteren kesici enzim yeri tespit edememislerdir. D-loop bolgesinde varyasyonun
acik bir sekilde olmayis1 Bernatchez vd. (1992)’nin yapmis oldugu calismalarda da tespit
edilmistir. S6z konusu g¢alismada arastiricilar 800 bp’lik segmentin Avrupa’nin Kuzey
Atlantik bolgesinden kahverengi alabalik populasyonlarinda varyasyon gostermedigini
gozlemlemislerdir. Ayrica Apostolidis vd. (1997) ND5/6 gen bolgesinin RFLP analizi
sonucunda elde edilen haplotipler arasinda % 4,68’e varan sekans farklilig: tespit ederken
bu deger ayn1 orneklerin mtDNA kontrol bolgesi sekans analizinde % 2,31 olmustur. Bu
sonuglara gore, bu c¢aligmada kullanilan sitokrom b/D-loop bdlgesi i¢in gozlenen
varyasyonun biiylik bir kisminin sitokrom b gen bélgesinden geldigi sOylenebilir.

mtDNA’nin ND1, Sitokrom b/D-loop ve ND5/6 gen bolgelerinin RFLP analizi
sonucunda kahverengi alabalik populasyonlar1 arasinda dagilim gosteren 31 adet birlesik
haplotip tespit edilmistir. Haplotipler drenaj havzalarina gore dagilim gostermislerdir. M1-
19 aras1 haplotipler ve M30 haplotipi Karadeniz ve Marmara drenaj havzalar
populasyonlarinda dagilim g@sterirken M20-24 aras1 haplotipler Hazar havzasi
populasyonlarinda, M25-29 arasi ve M31 haplotipleri ise Akdeniz ve Basra havzasi
populasyonlarinda dagilim gostermistir. Haplotipler arasinda M2 birlesik haplotipi
Karadeniz ve Marmara drenaj havzasi i¢in ve M25 birlesik haplotipi Akdeniz drenaj
havzasi icin en yiiksek frekansa sahip haplotipler olarak gozlenmistir. En fazla miktarda
haplotipe Kapisre-dere (7) ve Coruh-barhal (6) populasyonlarmin sahip oldugu tespit
edilmistir. Her bir populasyondaki haplotip miktar1 1 ile 7 arasinda degisim gostermis ve
ortalama olarak her bir populasyon i¢in 2,4 olarak gerceklesmistir.

Hansen ve Loesschcke (1996) calismasinda belirlenmis olan toplam 13 adet birlesik
haplotipin populasyonlara gdére dagilimini 2 ile 8 arasinda ve ortalama 4,3 olarak
bulmustur. Ayrica Caputo vd. (2004) Italya’da 21 populasyon iizerine mtDNA NDI1 ve
ND5/6 gen boélgelerinin RFLP analizi sonucunda 21 birlesik haplotip tespit etmis ve
haplotiplerin populasyonlar arasinda 1-9 arasinda dagildigini, ortalamanin ise 3,8 oldugunu
gbzlemlemislerdir. Goriildiigii gibi Danimarka ve Italya da yiiriitilen calismalarda
haplotiplerin populasyonlara gore dagilimi, Tiirkiye’de yiiriitiilmiis olan bu calismayla
karsilastirildiginda ¢ok farkli bulunmamistir. Ayrica Bardakg¢i vd. (2006) Tiirkiye
populasyonlart {izerine yapmis oldugu c¢alismada NDS5/6 ve Sitokrom b/D-loop gen
bolgeleri i¢in 27 populasyonda 27 birlesik haplotip tespit etmis ve bu haplotiplerin 3
filogenetik grup (Adriyatik, Tuna ve Dicle) arasinda dagildigini bildirmistir. Bu ¢alismada
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ise Bardake¢1 ve arkadaslarindan farkli olarak Dicle nehrinden populasyon calisilmamis
fakat haplotiplerin benzer iki ana filogenetik gruba (Adriyatik ve Tuna) ayrildig1 tespit
edilmistir.

Haplotip ciftleri aras1 nukleotit farkliligi verilerine gore olusturulan UPGMA
dendogrami ve kesim parcaciklarinin bulunusu ve bulunmayist verilerine gore olusturulan
Wagner-parsimoni agaci sonuglari, haplotiplerin iki ana gruba ayrildigimi, ilk grupta
toplanan haplotiplerin Karadeniz, Marmara ve Hazar havzasi populasyonlarini, ikinci
gruptakilerin ise Akdeniz ve Basra havzasi populasyonlarini temsil ettigini gostermistir.
Akdeniz ve Basra havzalarini temsil eden populasyonlarin bulundugu grubun i¢inde ayrica
Karadeniz drenaji populasyonlarindan Solakli-Haldizen, Firtina-dere ve Caglayan-deniz
populasyonlarinda goézlenen nadir olarak bulunan (M4 ve MS5) ve ayrica populasyonda
yalnizca bir bireyde goriilen 6zel haplotiplerin (M10, M6 ve M14) alt grup olusturdugu
gbzlenmistir. Bardak¢1 vd., (2006) yapmis olduklar1 benzer ¢alismada {i¢ ana haplotip
gruplasmasi tespit etmis ve bunlardan ikisinin Bernatchez (2001) tarafindan onceden
aciklanmis olan 5 ana soy grubundan Tuna ve Adriyatik soy grubuna ait oldugunu tespit
etmis, liclincii ana grubun ise ilk defa yiiriitmiis oldugu ¢alismada bulunan Dicle nehrine ait
Catak cay1 6rneklerinde goriiliigli icin Dicle olarak isimlendirilen yeni soy grubu oldugunu
ileri siirmiistiir. Bardak¢1 ve arkadaslar1 bu sonuca kahverengi alabaliklarina ait birlesik
mtDNA - RFLP haplotiplerini, Apostolidis vd. (1996, 1997) tarafindan yliriitiilen
calismada aciklanan haplotiplerle karsilastirarak ulagmistir. Fakat mevcut calismada Basra
korfezine dokiilen Dicle nehriyle birlesen asagi Firat nehrinin bir kolundan alinan
orneklerle (Firat-Goksu deresi) calisilmis ve bu populasyonu temsil eden haplotipin
Adriyatik soy grubu iginde yer aldigi gozlenmistir. Ayrica Susnik vd. (2005) yapmus
oldugu calismada Dicle havzasi, Catak Deresinden almis oldugu 6 adet kahverengi
alabaligin mtDNA kontrol bdlgesi analizinde yeni haplotip ortaya ¢ikarmis ve bu
haplotipin 6nceden analiz edilmis (Bernatchez vd., 1992) Tuna soy grubu haplotiplerinden
%1-1,5 farklilastigini tespit etmistir. Fakat calisilan Ornekler olusturulan soy agacinda
diisiik bootstrap destegiyle Tuna grubu i¢inde yer almistir. Yukar1 Dicle nehrinde bu
sekilde ytliksek miktarda farklilik gosteren haplotip, Basra korfezi havzasindaki tiiriin dogal
yapisint  destekledigi vurgulanmistir. Ayrica genis Olgekli zoocografik yapilarin
diisiiniilmesiyle, kahverengi alabaliklarin muhtemelen 6nceden Kuzey sazan genusu ig¢in
ileri siiriilen (Coad, 1996) Karadeniz ve Dicle - Firat havzalar1 arasindaki kaynak sularinin

bir sekilde (capture events) Basra korfezine gectigini ileri siirmigiir.
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Her bir haplotip i¢in nukleotit ikame deger matrisi, kesim parcacigi ve kesim enziminin
tanidig1 nukleotit dizi uzunlugu kullanilarak hesaplanmis ve 31 haplotip arasindaki sekans
farklilig1 degerleri % 0,04 - 2,89 arasinda degisim gostermistir. Bu deger Bardaker vd.
(2006) ¢aligmasinda toplam 27 haplotip i¢in % 0,13 - 5,16 arasinda degisim gostermistir.
Ayrica az sayida populasyonla calisan Gezgin (1999) toplam 2 haplotip i¢in bu degeri
0,173 olarak tespit etmistir.

Populasyonlar arasi sekans farkliligina gore olusturulan UPGMA dendogrami Tiirkiye
kahverengi alabalik populasyonlar1 arasinda farkli genetik iliskinin oldugunu isaret
etmektedir.

Elde edilen sonuglara gore mtDNA soy gruplar arasinda genetik iliskiyi yansitan
Tiirkiye’den kahverengi alabalik populasyonlar1 iki ana grubu olusturmustur. Bununla
birlikte populasyonlar ve olusturduklar1 kiimelerin cografik dagilimlar1 arasinda agik bir
iligki bulunmaktadir. Birinci kiime i¢indeki populasyonlar gdl alabaliginin da iginde
bulundugu Hazar, Karadeniz ve Marmara havzalarindandir. ikinci kiime ise Dicle-Firat ve
Akdeniz havzalar1 populasyonlarindan olusmustur.

Bardak¢1r vd. (2006) c¢alismasinda populasyonlar arasi nukleotit farklilifina gore
olusturdugu UPGMA soy agacinda Tiirkiye sularindan kahverengi alabaliklarin bes ayri
grup olusturdugunu bildirmistir. Bu c¢alismada oldugu gibi gol alabaligininda iginde
bulundugu Karadeniz ve Marmara drenaj havzasi populasyonlari ayni grup i¢inde yer
almigtir. Ayrica bir diger benzerlik Firat nehri populasyonu ve Akdeniz havzasi
populasyonlari ayni kiime i¢inde toplanmustir.

Bu calismada populasyonlar arasi1 nukleotit farkliligr % 0,01 - 2,44 arasinda degisirken,
Bardake1 vd. (2006) calismasinda % 0 - 5,8 arasinda degisim gostermistir. Gezgin (1999)
olusturmus oldugu UPGMA soy agacinda iisteki caligsmalara benzer sonug almis ve Giiney
populasyonlarinin (Alakirl, Alakir2 ve Alakir3), Kuzey populasyonlarindan (Abantl,
Abant 2 ve Siimer) farklilastigini tespit etmistir.

Bu calismada Tiirkiye kahverengi alabalik populasyonlari i¢in gézlenen populasyonlar
ici ortalama mtDNA haplotip cesitliligi (0,2702) ve nukleotit c¢esitliligi (0,000976)
degerleri Bardak¢i vd. (2006) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada elde edilen degerlerden
(strastyla 0,1397 ve 0,000416) biiyiik olmustur. Fakat her iki calismada da en yiiksek
degerler Karadeniz havzasi populasyonlari icin tespit edilmistir. mtDNA verileri igin
hesaplanan niikleotit ¢esitliligi degeri kodominant markirlar i¢in hesaplanan heterozigotluk

degeriyle analog dl¢iim olarak kabul edilmektedir.
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4.2. Genetik Varyasyon

Molekiiler varyans analizinden (AMOVA) elde edilen sonuglar kahverengi alabalik
populasyonlar1 arasinda yiiksek seviyede genetik yapilanma oldugunu gdstermistir. Drenaj
havzalar1 arasinda (Karadeniz, Marmara, Hazar, Akdeniz ve Dicle-Firat) belirgin
farkliliklar mevcuttur, bu da yaklasik %74 genetik varyans ortaya c¢ikarmistir (Tablo 10).
Bardak¢i vd. (2006) drenaj havzalar1 arasindaki mtDNA varyasyonunu %71 olarak
hesaplamistir. Sonugta bu ¢alismada bulunan degere ¢ok yakindir.

Nielsen vd. (1996) calismada elde etmis olduklart ¢ok kiigiik olan gruplar arasi
varyansin (% 0,2) dar cografik alan sonuglarindan kaynaklandigini ileri stirmiistiir. mtDNA
farkliliklarinin ana gruplar arasinda mevcut oldugu Bermingham vd. (1991) tarafindan ileri
stirilmektedir. Simdiki c¢alismada varyansin bir kisminin gruplar i¢i, populasyonlar
arasinda dagildigi gozlenmistir (%18,1). Bardak¢1 vd. (2006) tarafindan hesaplanan grup
ici, populasyonlar arasi1 varyans degeri (% 28) bizim ¢alismamizdan biiylik bulunmustur.
Bu yiiksek deger her bir grup igindeki sinirli sayidaki populasyonlara atfedilebilir. Dar
cografik alan i¢cinde daha fazla populasyon iceren drnekleme dizayniyla yapilacak calisma
bu durumu agiklayabilir. Her iki ¢alismada yapilan karsilastirmalar i¢in varyans bilesenleri
istatistiki olarak Onemli bulunmustur. Bardak¢i vd. (2006) populasyonlar1 ayrica
filogenetik yapilarina gore gruplandirmis ve yapmis oldugu varyans analizi sonucunda
varyasyonun, gruplar arasi i¢in % 79,51, gruplar i¢i, populasyonlar arasi i¢in %19,21 ve
populasyonlar i¢i i¢in % 1,28 olarak dagildigin1 gézlemlemistir. Bardak¢1 ve arkadaslar iki
varyans analizi sonucunda kahverengi alabaliklarin tesadiifi dagilim gostermedigini
vurgulamiglardir.

Molekiiler varyansin hiyerarsik analiz ¢iktis1 toplam varyansin biiylik bir kisminin
nehir sistemleri veya bolgeler arasinda dagildigini gdstermesi, allozom elektroforezi ile
yapilan calismalara (Ryman, 1983; Riffel vd., 1995) baglh olarak yerlesik alabaliklar
lizerine yapilan ¢alismalardan elde edilen sonuglarla ters diismektedir. Ornek olarak Riffel
vd. (1995) Almanya’da Tuna ve Ren Nehri drenajlarindan alabaliklar {izerine ¢alismis ve
total varyansin % 1’1 drenajlar arasinda dagilirken, % 19’unun drenajlar iginde alt
populasyonlar arasinda dagildigini bulmustur.

Bu calismada ilave olarak populasyonlar alt tiirlere gore siniflandirilmis ve yapilan
varyans analizi sonucunda gruplar i¢i, populasyonlararasi varyasyonun % 47,41°lik degerle

gruplar arasi varyasyondan (%42,59) az da olsa fazla oldugu gozlenmistir. Fakat varyans
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bilesenleri bu analiz ic¢inde istatistiki olarak ©nemli bulunmustur. Ayrica kahverengi
alabaliklarin deniz ve dere ekotiplerini temsil eden populasyonlar arasinda yapilan varyans
analizi sonucunda gruplar aras1 varyans bulunamamistir (% -1,98). Varyansin biiytlik bir
kisminin populasyonlar i¢i alt gruplar arasinda dagildig: tespit edilmistir (Tablo 10).

Rolf ve Bentzen (1989) tarafindan Monte-Carlo simulasyonu yoluyla populasyonlar
aras1 genetik heterojenite y° analiz yontemiyle test edilmis ve haplotip frekanslarinda
istatistiki olarak populasyonlar arasinda énemli farklilklar bulunmustur (x> =8647,20;
P<0,001). Ornekler arasindaki haplotip frekanslarinin homojenitesi icin yapilan test
genellikle ayni nehir sistemi veya bolgeden populasyonlar arasinda yakin bir iligki
bulundugunu gostermektedir. Bununla beraber bu genel yapinin yaninda istisnai durumlar
bulunmaktadir. Solakli deresine ait ¢alisilan ii¢ gruptan Solakli-Haldizen grubu ayni nehir
sisteminden diger populasyonlarla (Solakli-dere, Solakli-deniz) arasinda heterojenite
oldugu tespit edilmistir ve istatistiki olarak nemli bulunmustur (sirastyla y* = 26,38;
P<0,001, ¥* = 18,85; P<0,001). Benzer sonu¢ Hansen ve Mensberg (1998) tarafindan
yiriitiilen ¢alismada da gozlenmistir. Arastirmacilar ¢alismalarinda genel olarak yakin
populasyonlarin haplotip frekans dagilimlari arasinda heterojeniteye rastlamislar, fakat
barajla ayrilmis iki populasyonun ayni nehirde bulunan diger populasyonlardan
farklilagtigin1  tespit etmislerdir. Bu durum gen akisininin engellenmis olmasina
baglanmistir. Solakli-Haldizen 6rnekleri Trabzon ili, Caykara ilgesine baglhi Uzun Go6l’lin
ist kisitmlarindan toplanmis ve Solakli drenajindan baraj olmasada ulasimi zor cografik
engellerle ayrilmislardir. Bu durum mtDNA seviyesinde genetik farklilagma igin genel
etken olmus olabilir.

Ayrica anadrom ve anadrom olmayan populasyonlar arasinda ki heterojeniteyi
belirlemek i¢in Ki-kare testi uygulanmis ve iststistiki olarak ekotipler arasinda 6nemli
farkliliklar olmadigi tespit edilmistir (x2 =15,23; P=0,1350).

Wright (1951) tarafindan gelistirlen bir lokusda iki allel temeline dayali F istatistigi ve
Nei (1973) tarafindan gelistirilen multiallelik G istatistigi populasyon farkliliginin
tahmininde yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu ¢aligmada populasyonlar arasi genetik
farklilasma Wright’in F istatistigine ek olarak onun analogu olan Weir ve Cockerham
(1984)’ 1 parametreleri de hesaplanmistir: Fis, Fst ve Fir i¢in sirasiyla f, @ ve F. Bu
metotlar sayisal 6rnekleme teknikleri ve varyans analizinin uygulanmasiyla multiallelik ve
multilokus veriler i¢in gelistirilmistir ve genetik verilerle populasyon yapisinin analizinin

¢ogu bu metotlara gore yiiriitiilmektedir.
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Birbirinden uzak populasyonlar arasindaki Fst degerleri yakin populasyonlara oranla
daha yiiksek olmustur ve -0,137-1,00 arasinda degisim gostermistir. Genetik olarak ¢ok
yakin populasyonlar arasinda negatif Fst degerleri gozlenmistir. Yakin zamanda
mtDNA’nin iki gen bolgesinin ¢alisilmasiyla genis alana dagilmis Tiirkiye populasyonlari
icin Ogr degeri 0,98 (P<0,001) olarak bulunmustur (Bardak¢i vd., 2006). Bu ¢alismada
0,92 (P<0,001) olarak hesaplanan ®sr degeri Bardake¢1 ve arkadaslari tarafindan yliriitiilen

calismadaki populasyonlar arasinda farklilasma oldugu sonucunu desteklemektedir.

4.3. Gog ve Gen Akisi

Molekiiler varyans analizinden elde edilen sonuclar farkli nehir sistemlerinden
populasyonlar arasinda onemli genetik farklilasma oldugunu gostermektedir. Wright
“Island” model gog icin genetik farkliliklar (Fst), populasyon biiyiikliigli ve go¢ arasindaki
ilsikiyi “Fgr = 1/(4Nm+1)” olarak gostermistir. Daha sonra bu formiil mtDNA verileri i¢in
modifiye edilmis ve “(Nem)r = 1/2(1/ @gr -1)” olmustur (Takahata ve Palumbi, 1985). Bu
iliski populasyonlar arasindaki etkili gé¢ miktarinin  (Nem degeri) veya cesitli tiirler
arasindaki gen akisinin hesaplanmasinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Biiytik farkliliklar
kismen mtDNA’nin spesifik gen akis dinamikleriyle aciklanabilir (Nielsen vd., 1996).
Nukleer lokus populasyonlar1 igin izolasyon ve kuvvetli farklilasma eger her bir
generasyonda populasyonlar arasinda go¢ eden balik degisimi (disi + erkek) 1’den azsa
ortaya c¢ikabilir (Wright, 1931). Bununla beraber etkili populasyon biiyiikliigii mtDNA i¢in
nukleer genler i¢in olan biiyiikliigiin 4’li kadrardir (Birky vd., 1983). Bu da su anlama
gelir, eger etkili gb¢ her bir generasyon i¢in 4’den azsa genetik farklilasma olma olasilig1
kuvvetlidir. Caligmada hesaplanan go¢ eden disi balik miktart (Nem)r 0,045°dir. Eger iki
cinsiyetten esit oranda gog¢ olacagi kabul edilirse bu etkili go¢ oranmi niikleer genlerin
kullanimiyla yapilan caligmalarda her bir generasyon i¢in 2 kat1 olacaktir. Tahmin edilen
gen akisinin, allozom varyasyonununu kullanan g¢aligmalardan elde edilen sonuglarla
karsilagtirildiginda uyumlu oldugu goziikmektedir. Elo (1993) 57 populasyonla yapmis
oldugu calismada etkili go¢ oranint Nem = 1,42, Stahl (1981) Baltik populasyonlariyla
yapmis oldugu calismada N.m= 2,5 ve Koljonen (1989) 4 Finlandiya populasyonundan
Nem= 2,3 degerini tespit etmistir. Allozom ve RFLP analiz sonuglarindan tahmin edilen
etkili go¢ miktarlarinin karsilastirilabilir oldugu goézlenmektedir. Bu ayrica Hansen vd.

(1993) sonuglariyla karsilastirilabilir. Hansen ve arkadaglart Hald goli populasyonlari igin
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Ggsr degerini 0,047 olarak hesaplarken, ®gt degeri ise ¢aligmalarinda 0,209 olmus ve ayni
oranda genetik farklilik gostermistir. Her bir generasyon icin disi birey gogii 1,9 olarak
tahmin edilmistir bu deger disi + erkek birey i¢in hesaplanan 5,1 degerinin yarisina
yakindir. Adi gecgen arastiricilar kahverengi alabalik populasyonlarmin genetik farklilig
lizerine yaptiklart ¢calismadan her iki metot icin benzer sonuglar almislardir. Haploit ve
diploit genetik markirlarla alinan sonuglarin benzerligi disi ve erkek bireylerin esit oranda
gbc ettigi anlamina gelmez. Erkek ve disi baliklarin agirlikta oldugu cinsiyet orani
arasindaki yliksek go¢ orani benzer bir yap1 olusturacaktir.

Farkli su kaynaklarinda bulunan populasyonlar i¢in genetik farklilik seviyesi ve
bununla baglantili gen akis1 Salmonid tiirleri arasinda oldukga degiskenlik gosterir (Tablo
21). i1k olarak genetik farklilik Salmo tiirlerine bakildiginda Oncorhynchus genusuna bagl
salmonid populasyonlar arasinda az gibi goriilmektedir. Ozellikle O. gorbuscha igin (pink
salmon) ve O. keta (Chum) diisiik derecede farklilik bulunabilir. A¢ik bir sekilde bu
ortalama degerler ¢alismada kullanilan populasyonlarin hayat hikayesi, cografik dagilimi
ve bliytikliigiiyle fazla miktarda bagmtilidir. Allendorf ve Leary (1988) Kuzey Amerika’da
ve Pasifik okyanusuna dokiilen nehirlerde ve daglik bolgelerde O. clarki tizerine yapmis
olduklar1 c¢aligmada sahilde bulunan populasyonlarin olduk¢a homojen gruplar
sergiledigini gézlemlerken, diger yandan i¢ kisimlardaki populasyonlar arasinda énemli
genetik farkliliklar bulmuslardir. Muhtemelen sahil populasyonlari arasinda yiiksek
miktarda gen akisi bulunmasi bu homojenlige neden olmustur. Yerlesik populasyonlardaki
yiiksek miktardaki farklilasma da kiiciik populasyonlardaki genetik siiriiklenme ve
populasyonlar arasindaki gen akisinin kaybolmasi yoluyla gerceklesmektedir. Bu
calismada sahil populasyonlar1 olarak kabul edecegimiz alabaligin deniz ve dere ekotipi
populasyonlar1 arasinda genetik farklilagmanin bulunmamasi fakat bununla birlikte farkl
drenajlar ve hatta ayni drenaj iizerinde farkli kollardan 6rneklenen populasyonlar arasinda
yuksek seviyeli genetik farklilasmanin bulunmasi iisteki verilen calisma sonuglarini

desteklemektedir.
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Tablo 21. Populasyonlar aras1 gdzlenen ortalama genetik farklilagma
(Fst veya Ggr) ve tahmini go¢ degerleri (Nielsen, 1997).

Tirler Fsr veya Ggsr Nem degerleri
Oncorhynchus gorbuscha 0,028 8,67
Oncorhynchus keta 0,040 6,00
Oncorhynchus nerka 0,096 2,35
Oncorhynchus kisutch 0,068 3,42
Oncorhynchus tshawytscha 0,096 2,35
Salmo salar 0,123 1,78
Salmo trutta 0,367 0,43

Yalnizca baliklar i¢in degil ¢ogu hayvan tiiri icin de bireysel olgunluga ulasilinca
dogal iireme alanlarina geri donmeleri temel bir &zelliktir. Ornek olarak bakildiginda
kabuklular (Pezzack and Duggan, 1986) ve omurgalilarin bir ¢ok tiiriinde, yani kuslar
(Avise, 1992), amphibiler (Buckley vd., 1996), siiriingenler (Encalada vd., 1996) ve
memeliler (Baker vd., 1995) sayilabilir. Salmonid baliklar1 eve doniis hareketiyle en fazla
bilinen canlilardir (Stabell, 1984, Atlantik salmon) ve (Dittman ve Quin, 1996, Pasifik
Salmon).

Baliklar iireme alanlarina geri donerken tiirlere gére degisim gostermekle birlikte % 1-
10 arasinda yollarint kaybettikleri Altukhov ve Salmenkova (1994) tarafindan yapilan
derlemede referanslariyla birlikte vurgulanmistir. Fakat Nielsen (1997)’e gore tahminde
kullanilan markalama yonteminin ¢ok iyi bir Ol¢iim araci olmamasindan dolayr bu
alabaliklarin yollarm1 kaybetme oranlarinin gergekten yiiksek degerler oldugu ileri
stirmiistlir. Nielsen (1997), markali bir baligin baska bir nehirde yakalanmis olmasinin o
nehirde iireyecegi anlamina gelmeyecegini ve bunun tahmin edilen gé¢ oraninin yanlig
hesaplanmasina neden olacagini vurgulamis, ilave olarak eger balik liremek i¢in o ortamda
bulunuyorsa bile lireme davranisindaki (Zamanlama, lireme alaninin sec¢imi, eslesme
davranis1 gibi) lokal adaptasyondan dolay1 lireme basaris1 o nehrin baligina oranla diigiik
olacagini bildirmistir. Biitiin bunlarin yaninda gé¢men baligin yavrular1 lokal adaptasyon
eksikliginden dolay1 ortamin dogal baliklarina gore diisiik dirence sahip olacaktir (Nelson
ve Soule, 1987). Bu gibi nedenlerden dolay1 Salmonidlerde gen akisinin tahmininde en iyi
yontem markalama ve benzeri ¢alismalar yerine bu ¢alismada oldugu gibi nétr genetik

markirlar kullanimiyla etkili gé¢ oraninin saptanmasidir (Nem). Fakat genetik markirla
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yapilacak caligmada dikkat edilmesi gereken en Onemli sey 0z kardes bireylerin
orneklenmemesine dikkat etmek gerekir ve bunun i¢in miimkiinse yetiskin baliklar tercih

edilmelidir.

4.4. Genetik ve Cografik Mesafe Arasindaki Iliski

Salmonid balik populasyonlar1 genel olarak sahil veya su yolu boyunca nispeten
dogrusal hareket ederler. Eger populasyonlar arasindaki gog tiiriin yerel populasyonlarinin
alansal dagilimini takip ederse populasyonlar arasi beklenen genetik farklilik gociin
beklenen “Atlama tas1” (stepping stone) modelini dogrulayacaktir (Kimura ve Weis, 1964).
Bu modeldeki genel beklenti cografik ve genetik mesafe arasinda iyi bir iliski oldugu
yoniindedir. Iliskinin giivenirligi yine de modelde bulunan bir ka¢ agiya baghdir (Kimura
ve Weis, 1964). Eger herhangi bir iliski gozlenmemisse agik bir sekilde go¢ “Ada” (Island)
modelini desteklemektedir (Wright, 1931). Alabaligin dogal populasyonlarindan elde
edilen genetik veriler gen akisini agiklamada hangi modelin daha uygun olduguna dair ¢cok
farkli sonuglar vermektedir. Salmo genusuna ait baliklar i¢in gog en iyi “Island” modeli ile
tanimlanmaktadir. Ciinkii nehir sistemleri arasinda genetik ve cografik mesafe arasinda
iliski nadir olarak bulunmaktadir. Bu durum Elo (1993) tarafindan yiiriitiilen ¢alisma ile
daha detayl1 agiklanmistir. Elo (1993) yapmuis oldugu calismada Atlantik salmonuna ait 57
populasyon iizerinde allozom verilerinden hesaplanan genetik uzaklik ile cografik uzaklig
kargilagtirmistir. Arastirict 2000 km’den daha az cografik mesafelerde iligki olmadigi
sonucuna varmistir. Bununla beraber biiyiik cografik mesafeler i¢in yiiksek iliski tespit
etmis fakat bunu filocografik yapilara baglamistir. Elo (1993)’nun elde ettigi sonuglar
Tiirkiye sularinda yapmis oldugumuz ¢alismay1 desteklemektedir. Bu ¢aligmada, yaklasik
2000 km ve daha uzak olan populasyonlarin arasinda iki ayrt MANTEL testi uygulanmistir
(Mantel, 1967). Karadeniz drenaj havzasi populasyonlar1 ve Marmara drenaj havzasi
populasyonu (Gonen-Kilisedere) arasinda yapilan testte, cografik mesafe ve genetik
farklilik arasinda iliski olmadigi (R* = 0,0136), (P = 0,176) tespit edilmistir. Ayrica
Karadeniz, Marmara ve Akdenize dokiilen nehirlerden toplanan 6rnekler i¢in yapilan bu
test sonucunda olusan korelasyon “y = 0,0002x + 0,3491”, (R = 0,4893), (P<0,001)
seklinde bulunmustur. Nielsen vd. (1996) yapmis oldugu Avrupa Atlantik salmonlar
tizerine mtDNA’nin RFLP analizi sonuglar1 da Elo (1993) ve bu arastirma sonuglarini

desteklemektedir. Nielsen’in c¢aligmasinda kullanilan populasyonlar arast mesafe 2000
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km’den azdir. Benzer sonuglara kahverengi alabalik populasyonlariyla ¢alisan Ferguson
(1989) tarafindan da ulasilmstir.

Nielsen (1997) Salmonid baliklarinin ¢ogunun populasyonunun nispeten kiiciik
oldugunu ve bu durumun tiirlerin populasyon yapisinin sekillenmesinde genetik
siriiklenmeyi Onemli bir faktor yaptigini ve cografik ve genetik mesafenin
karsilastirilmasinda bunun ¢ok biiyiik bir varyans olarak yansiyabilecegini vurgulamstir.
Birky vd., (1983) ise gen akisinin yapis1 hakkinda ¢ikarim yapmak ve istatistiki olarak
Oonemli sonuglar almak i¢in ¢ok fazla miktarda populasyon c¢iftini karsilastirmanin
ozellikle genetik markir olarak mtDNA ile calisiliyorsa dnemli oldugunu, ¢linkii mtDNA
genetik siirliklenmeye kars1 niikleer genetik markirlara gore daha fazla hassas oldugunu
bildirmistir. Eger cevresel ve biyotik degiskenler cografik mesafeyle iligkili degilse,
spesifik kosullara adaptasyonda seleksiyon yakin populasyonlar arasindan ziyade benzer
cevresel sartlara sahip populasyonlar arasinda etkili go¢ yapabilir.

Salmo genusuna ait iki tiirden elde edilen sonuglar Pasifik salmon ve alabalik
(Oncorhychus) da gozlenen yapidan ¢ok farklidir. Bu tiirler igin cografik ve genetik
farklilik arasindaki uyum genellikle gozlenmektedir (Allendorf ve Waples, 1996). Bunun
ornegi Bartley ve Gall (1990)’mn yiriitmis oldugu calismada da bulunmaktadir.
Arastirmacilar Kalifornya’da 35 Oncorhynchus tshawytscha populasyonu {izerinde
calismislar ve populasyonlarin cografik mesafeye gore genetik olarak gruplastigini
bulmuslardir. Salmo ve Oncohynchus genuslarina ait tiirler arasindaki farkliliklar igin
muhtemel sebepler; genelde Pasifik salmon ve alabalik populasyonlarmin kahverengi
alabalik ve Atlantik salmon populasyonlarindan daha biiylik olmasi ve bdylece genetik

stiriiklenmeye daha az maruz kalmas1 olabilir.

4.5. Mikrocografik Farkhlasma

Farkli su alanlarindan populasyonlar arasi genetik farklilagmayla beraber havzalar
icindeki Onemli genetik farklilasmanin da salmonidler i¢in 6nemli oldugu ve ¢ok sik
rastlanildigr  gosterilmektedir (Ryman, 1983). Salmonidler i¢in Onceden yiiriitiilen
populasyon genetigi calismalarinin ¢ogu mikrocografik farklilasmayi gostermek iizerine
yogunlasmustir (Allendorf vd., 1976; Ryman vd., 1979). Bu arastirmacilar Isve¢’de kiiciik
bir golde kahverengi alabalik iizerine calismislar ve ilireme yoniinden izole olmus iki

populasyonun bulundugunu tespit etmislerdir. Ikinci drnek ise Melvin golii kahverengi
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alabalik populasyonu iizerine Ferguson ve Taggart (1991) tarafindan yiiriitiilmiis ve bu
golde li¢ adet genetik olarak farkli alabalik morfu bulmuslardir. Bu ¢aligmalar1 ¢ok sayida
diger ¢alismalar takip etmistir ve hepsi kiiciik cografik 6l¢ekte ve ayni nehir sisteminin
kollarinda genetik farkliligi arastirmislardir (Lane vd., 1990; Verspoor vd., 1991; Hansen
ve Loeschcke, 1996). Bizim caligmamiz da {istteki caligsmalara benzer sonuglar elde
edilmistir. Ornek olarak Solakli-Haldizen populasyonunun aymi drenaj iizerindeki sahil
populasyonlarindan  farklilastigit  gozlenmistir. ~ Solakli-dere  ve  Solakli-Haldizen
populasyonlar1 arasinda genetik farklilik degeri istatistiki olarak dnemli bulunmustur (Fsr
= 0,280, P<0,001) ve ayrica iki populasyon arasindaki go¢ miktarimin (1,3) ¢ok diisiik
oldugu tespit edilmistir. Bu iki populasyon arasindaki y* test sonucu da genetik
heterojenitenin oldugunu gostermektedir (x> = 26,38, P<0,001). Buna ilave olarak Hazar
havzas1 populasyonlarinin 6rneklendigi Aras (Ortakdy ve Keklik deresi) ve Kura (Toro ve
Alabalik deresi) nehri, Karadeniz havzasi, Coruh nehri kollar1 olan Barhal ve Tekkale
dereleri arasinda da ayni drenaj iizerinde bulunmalarina ragmen mikrocografik farklilagma
oldugu tespit edilmistir. Aras nehri Ortakdy ve Keklik populasyonlar: arasindaki y* =
26,27, P<0,001, Fgr degeri 0,777 (P<0,001), etkili go¢ miktar1 ise 0,143 olarak
hesaplanmistir. Bu test sonuglar1 ayn1 havzadan olan Kura nehri, Toro ve Alabalik deresi
i¢in; xz = 23,03, (P<0,001), Fst = 0,326 (P<0,001), Nem = 1,03 olarak ger¢eklesmistir.
Coruh nehri Barhal ve Tekkale populasyonlarina baktigimizda ise x* = 24,72, (P<0,001),
Fsr = 0,217 (P<0,001), Nem = 1,8 olarak hesaplanmis ve genetik farklilagsma acik olarak
gozlenmistir. Bu farklilasan populasyonlar arasindaki etkili gd¢ oranmin yukarida
bahsedildigi gibi 4’den az oldugu goriilmektedir. Ayrica Seyhan nehri kollarindan olan
Serefiye ve Karagdz populasyonlar1 Ki-kare test degerlerine bakildiginda heterojenite
gbzlenmesede (x2 =5,45, P>0,05), Fsr degeri (0,138, P<0,05) az da olsa farklilik géstermis
ve populasyonlar arasindaki etkili go¢ orani 4’e yakin bulunmustur (Nem = 3,13).

Bununla beraber mikrocografik farkliligi ortaya ¢ikarmak i¢in yapilan ¢alismalarda
dikkatli olunmas1 gerekmektedir. Bu tiir calismalarda genetik analiz i¢in bireylerin
orneklenmesi genellikle birinci yas grubu yavrularla siirlt kalmaktadir. Yumurtlama
alanlarindan dolay1 tesadiifi olmayan dagilimlarindan juvenillerin kardes olma gercegi iyi
bilinen bir olaydir. Bu durumun yanhs farkliligin bulunmasina onciiliik edebilecegi Hansen
vd. (1997) tarafindan ortaya konulmustur. Bu ¢alismada bu tip olumsuzluklardan kaginmak

icin miimkiin oldugu kadar biiytik bireyler yani yetigkin balik 6rnekleri tercih edilmistir.
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4.6. Morfometri

Bu ¢alismada Tiirkiye sularinda dagilim gdsteren Salmo genusuna baglh 2 tiir (Salmo
trutta ve Salmo platycephalus) ve bu tiirlerden Salmo trutta’ya bagli olan 5 alt tiirii (S. t.
macrostigma, S. t. abanticus, S. t. caspius, S. t. fario ve S. t. labrax) temsil eden 30 farkli
istasyondan toplanan 1068 6rnek iizerinde ¢alisilmistir. Bu taksonlarin Truss sisteme dahil
25 morfometrik ve 5 meristik karakteri incelenmis ve tiirler arasinda ve aym tiiriin alt
tiirleri arasinda nasil degistigi arastirilmigtir. Tiir ve alt tiirleri en iyi ayiran karakterlerin
belirlenmesinde ¢ok degiskenli arastirma tekniklerinden (Multivariate Exploratory
Techniques) Diskriminant fonksiyon analizi (DFA) kullanilmistir. Orneklemede
populasyonlarin cografik dagilimi diisiiniildiiglinde ve tiir ve alt tiirlerin dagilimiyla
karsilastirildiginda Karadeniz’e dokiilen nehirlerde bulunan kahverengi alabaliklarin dere
ve deniz ekotipini, Hazar havzasinda yani Hazar denizine dokiilen nehirlerde bulunan
baliklarin Kafkas (Hazar) alasini, Kuzey - Dogu Anadoludan, Giiney - Bat1 Anadoluya ve
Kuzey Ege’ye kadar daglik alanlarda bulunan baliklarin dag alasinmi ve Abant Goliinde
endemik olarak bulunan alabaligin ise GOl alasini temsil ettigi kabul edilmistir. Aym
ortami1 paylasan dere ve deniz ekotipi baliklarin 6rneklenmesinde gostermis olduklari renk
varyasyonu dikkate alinmustir.

Tiirkiye’de Salmonid populasyonlarinin morfometrik ve meristik analiz yontemiyle
farkliliginin arastirilmasi iizerine ¢ok az sayida calisma bulunmaktadir (Behnke, 1968;
Yalin, 1996). Fakat kahverengi alabaliklarin morfometrisi iizerine ilk defa bu calismada
Truss sistemi uygulanmustir.

Yalin (1996) iki farkl alt tiirii (S. t. abanticus, S. t. macrostigma) temsil edecek sekilde
iki cografik bolgede 4 farkli istasyonda ornekleme yapmis, GOl alabaligini temsil eden
ornekleri Abant Goliinden, Dag alabaligi i¢in ise Antalya il sinirlari i¢inde bulunan Uziim
ve Godene derelerinden ve ayrica Rize ili Pazar ilgesinde bulunan ve Karadenize dokiilen
Melyat deresinden toplamistir. Tiim Orneklerinde 23 morfometrik 6l¢iim ve 5 meristik
karakter sayimi1 yapmus, bu calismada oldugu gibi farkli boylardan gelebilecek dl¢timlerin
olumsuz etkisini kaldirmak i¢in verilerini standartlagtirmis ve degerlendirmelerini standart
veriler lizerinden yapmustir.

Pakkasmaa vd. (1998) Finlandiya’da Vuoksi drenaj alaninda bulunan géllerdeki 4 farkl
salmonid tiirtini (Thymallus thymallus, Salmo salar, Salmo trutta ve Salvelinus alpinus) en

iyi ayrran morfometrik karakterler ve bu karakterlerle fonksiyonlar1 arasinda iligkiyi
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belirlemeye ¢alismistir. Calismasinda ¢oklu karsilastirma tekniklerini kullanarak 6zellikle
bas ve viicut yiiksekligi ve pektoral yiizgec biiyiikliigiiniin tiirleri en iyi ayiran karakterler
oldugunu tespit etmistir. Bu karakterler baligin yiizme seklini yansitmaktadir. Ayrica bas
morfolojisi baligin beslenme aligkanligin1 yansitmaktadir. Pakkasmaa ve arkadaslar
calismalarinda S. trutta ve Salvelinus alpinus’u Thymallus thymallus, Salmo salar’la
karsilastirdiginda daha uzun bas ve burun ucuna sahip oldugunu belirtmis ve bu 6zelligin
kiigiik canlilarin yakalanmasinda avantaj sagladigini vurgulamstir.

Standartlastirilmis veriler i¢in hesaplanan varyasyon katsayilarinda (VK) tiim
populasyonlar i¢in en diisiik VK’ya sahip morfometrik karakterler, pektoral yiizgec
kaidesi ile dorsal yiizge¢ son noktas1t (M 4-7, % 7,69) ve {ist dudak son noktasiyla dorsal
ylizgecin baslangic noktas1 (M 2-5, % 7,88) olmustur. En yiiksek varyasyon katsayisi ise
tim populasyonlar i¢in % 69,10 oramyla adipdz ylizge¢ uzunlugu (M9-11) ve %
27,74’lik oranla dorsal yiizge¢ baslangic noktasi ve ventral yiizge¢ baslangic noktasi
arasindaki uzunluk (M5-6) olmustur. Bu karakter i¢in (M5-6) taksonlara bakildiginda S.
trutta labrax ve S. platycephalus tiirlerinin en yiiksek VK’ya sahip oldugu goriilmiistiir.
Tiim taksonlarin meristik karakterlerinde gozlenen en yiiksek VK degerleri solunga¢ diken
sayisinda (%11,95), en diisiik VK degeri ise pektoral yiizge¢ 1smn sayisinda (% 5,11)
gozlenmistir.  Fakat bu veriler tek basina populasyonlari birbirinden ayirmak icin
kullanilmamaktadir. Varyasyon katsayisinin  populasyonlar arasinda dagilimia
bakildiginda morfometrik veriler icin en yiliksek varyasyon Abant ve Seyhan Nehri
Karagdz deresi populasyonlarinda  goriilmistiir.  Yalin  (1996)’nin  ¢alismasinda
morfometrik veriler igin en yiiksek varyasyon katsayisma Uziim populasyonu sahip
olurken Godene en diisiik VK degerine sahip olmustur. Meristik karakterlerde ise VK
degeri tiim populasyonlarda yakin dagilim gdstermistir.

Populasyonlar arasindaki mevcut olan farkliligin derecesini belirlemek i¢in DFA
yapilmistir. Bunun ig¢in standartlastirilmis morfometrik 6lglim ve meristik sayimlar
kullanilmigtir. Tiim taksonlar i¢in morfometrik verilerden yapilan DFA sonucunda 6l¢im
karakterlerinin hepsinin istatistiki olarak énemli oldugu belirlenmistir (P<0,001). Ayrica
meristik karakterler i¢in yapilan DFA sonucunda ise yine tiim karakterlerin istatistiki
olarak 6nemli oldugu tespit edilmistir.

Yalin (1996) calismasinda morfometrik ve meristik karakterler i¢in yapmis oldugu
DFA sonucunda ise 4 populasyonun 6nemli derecede birbirinden farklilastigini tespit

etmistir. Calismis oldugu karakterler icinde anal yilizgeg 151n sayis1 ve solungag diken sayisi
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populasyonlar i¢in en fazla ayirt edici glice sahip karakterler olarak gosterilmistir. Bu
calismada da benzer olarak solungag¢ diken sayisi1 ayirt edici giice sahip karakter oldugu
gbzlenmistir.

Tiim taksonlar i¢in DFA yardimiyla hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisi sonucuna
gore (Sekil 26) S. platycephalus ve S. t. abanticus diger taksonlardan agik bir sekilde
ayrilmistir. S. t. labrax ile S. t. fario ve S. t. caspius ile S. t. macrostigma ayni alt grup
icinde yer almistir. Yalin (1996) calismasinda hesaplamis oldugu Mahalanobis uzaklik
matrisi sonucuna gore Rize, Malyat deresi populasyonunun digerlerinden ayrildigini,
Abant, Uziim ve Gddene populasyonlarmin ise esit derecede morfolojik farkliliga sahip
oldugunu tespit etmistir.

Her bir takson i¢in Diskriminant analizi dagilim grafigi sonuglarina goére meristik
karakterler yoniinden S. platycephalus’un diger taksonlardan ayrildigi gézlenmistir (Sekil
25a). Bu ayrilmada en onemli karakterin solungac diken sayis1 oldugu tespit edilmistir
(Tablo 18). Bu sonu¢ Behnke (1968)’nin solungag¢ diken sayisinin S. platycephalus igin
ayirt edici Ozelliklerden biri olduguna dair elde ettigi bulguyla uyusmaktadir. Behnke
(1968) calismasinda, Kayseri ili Piarbasgi ilgesi sinirlari i¢inde bulunan Seyhan nehrinin
kiiciik bir kolundan aldigr 3 adet balik 6rneginin morfometrik ve meristik 6zelliklerini
diger Salmonid tiirleriyle karsilastirmis ve taksonomide Salmo genusunun altinda ayri1 bir
subgenus (Platysalmo) iginde degerlendirilmesini Onermistir. Bununla birlikte Salmo
platycephalus’un yiiksek solungag diken sayisi ve diisiik plorik kese sayisiyla birlikte diger
morfolojik ve meristik karakterler yoniinden tipik S. trutta o6zelliklerine sahip oldugunu
belirtmistir (Tablo 22).

Yalin (1996) yapmis oldugu diskriminant analizi dagilim grafigi sonucunda, ¢alisdigi 4
populasyonun (Rize, Abant, Uziim ve Gddene) bir birinden ayrildigini, bununla beraber
ikinci Canonical degiskenin Abant populasyonunu digerlerinden ayirdigini tespit etmistir.
Bu ayrima neden olan karakterlerin ise preorbital mesafe, catal boy ve dorsal ylizgeg
yiiksekligi oldugu belirtilmistir.

Yalin (1996)’nin ¢alismasinda oldugu gibi, bu calismada da morfometrik karakterler
icin yapilan diskriminant analiz dagilim grafiginde S. t. abanticus’un agik bir sekilde diger

taksonlardan ayrildig1 gozlenmistir (Sekil 25b).
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Tablo 22. Kahverengi alabalik ve bazi Salmon tiirleri i¢in meristik veriler, Dorsal ylizge¢
1510 sayist (D), Anal ylizgec 151n sayis1 (A), Pektoral yilizgec 1s1n sayisi (P),
Ventral ylizgec 151n sayisi (V) ve Solungag diken sayisi (SD), (Behnke (1968) ve
Snoj vd. (2002)’den modifiye edilmistir).

Meristik karakterler

Tiirler D A P \% SD  Omur Plorik Pul sayisi

say1s1 kese (Lat.Line)
Oncorhynchus mykiss 10-12 8-12 14-16 10 17-22 - - -
Salmo salar 11-15 10-14 11-16 8-11 17-24 - - -
Salmo trutta trutta 10-15 9-14 11-16 7-10  13-19 - - -
Salmo marmoratus 13-15 9-13 13-16 8-9 17-20  60-62 40-70 110-125
Salmo cenerinus 13 9 16 9 - - - -
Salmo letnica 3,810 3,8-10 12-14 - 19-25 55-59 45-85 105-120
Salmo ischchan 3,810 3,810 12-14 - 19-23  54-58 50-70 100-115
Salmo (Salmothymus) | 3,10-12 3,8-10  12-14 - 25-32  57-59 60-80 100-115
obtusirostris
Salmo (Acantholingua) | 3,8-10 3,7-9 11-13 - 18-22  53-57 25-55 95-110
ohridanus
Hucho hucho 3,9-11 3,810 15-18 - 10-15 65-68 150-250  120-150
Hucho taimen 3,9-11  3,8-10 15-18 - 12-17  66-70 150-250 125-150
Hucho perryi 3,9-11 3,9-11 14-17 - 14-20  56-60 160-260 110-120
Salmo (Platysalmo) 3,10 3,8 14 - 23-24  57-59 15-16 109-110

platycephalus
!Salmo platycephalus 10-12 8-10 11-14  8-10 18-24

?Salmo trutta 3,811 3,8-11 12-15 - 17-22  55-61 25-60 100-125
3Salmo trutta 12-13 8-11 12-14 9-11 14-18 - - -
'Salmo trutta 10-14 8-12 10-14 8-10 13-22 - - -

' Bu calisma sonucu; *: Behnke (1968); °: Snoj vd. (2002)

Morfometrik ve meristik karakterler i¢in populasyonlara ait bireylerin dogru
siniflandirma degeri ortalama % 84,36 olarak gerceklesmis ve en yiiksek orana S. t.
abanticus (%97,30) ve S. platycephalus (% 95,45) sahip olurken en diisiik degerler ise S. t.
caspius (% 72,44) ve S. t. labrax (%79,57) alt tiirlerinde gozlenmistir. Yalin (1996)
calismasinda dogru siniflandirma degerini en yiiksek %93 olarak tespit etmis ve bu degerin
bu calismada ulasilan sonuca ¢ok yakin oldugu goriilmiistiir. Karakousis vd. (1991)
Yunanistan da yiiriitmiis oldugu ¢alismada meristik ve morfometrik karakterler i¢cin dogru
siiflandirma degerini hesaplarken yakin karakterleri kullanmis, fakat buna ragmen diisiik
siiflandirma degeri elde etmistir. Bu durum; Yalin (1996) tarafindan, Yunanistan’daki
kahverengi alabalik populasyonlar1 arasindaki genetik veya g¢evresel farkliligin

Tiirkiye’dekinden daha az olmasindan kaynaklanabilecegi seklinde agiklanmistir.
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4.7. Kahverengi Alabalik Populasyonlarinin Taksonomik Durumu

Avrupanin Akdeniz ve Adriyatik kisimlar1 Salmo trutta kompleksinin en fazla fenotipik
varyasyon gosterdigi bolgeler olarak bilinmektedir (Benhke, 1968). Arastirmacilara gore
degisen taksonomik durumlarla, kahverengi alabaliklarin ¢esitli morflar1 (S. trutta
macrostigma, S. trutta dentex, S. trutta peristericus, S. marmoratus, S. carpio, S.
obtusirostris, S. trutta caspius, S. trutta abanticus, S. trutta fario ve S. trutta labrax vb.) bu
cografik alanda tanimlanmis ve bunlarin ¢ogu da Tiirkiye ve Balkanlar’da bulunmaktadir.
Bu kabul edilen tiir veya alt tiirlerin daha genis listesini Behnke (1968)’de bulmak
miimkiindiir.

Niikleer ve mtDNA varyasyonu iizerine yapilan caligmalar sonucunda Akdeniz ve
Adriyatik bolgesinde kahverengi alabalik populasyonlarinda yiiksek oranda genetik
farkliliklar belirlenmistir (Apostolidis vd., 1997; Bernatchez, 2001; Caputo vd., 2004).
Bununla beraber su ana kadar yapilan genetik calismalar sonucunda yalnizca iki farkh
genetik yapi acik bir sekilde ortaya konulmustur (S. marmoratus ve S. trutta’nin Akdeniz
populasyonlar1) (Bernatchez, 2001). Fenotipik varyasyona bagli olarak dnceden yapilmis
taksonomik siniflandirmalarin ¢ogu 6zellikle Balkan Yarimadasindaki populasyonlar: alt
gruplara ayirmis fakat son zamanlarda gelisen molekiiler genetik tekniklerin kullanimiyla
elde edilen verilerden dogrulanmamistir (Apostolidis vd., 1997). Bu durum Tiirkiye
sularinda bulunan Salmo platycephalus igin de gegerlidir. Anadolu alasi olarak da bilinen
S. platycephalus Seyhan Nehrinin yukar1 kolu olan soguksu deresinden alinan ii¢ adet
ornege bagli olarak 1968 yilinda Behnke tarafindan tanimlanmistir. Ornekler morfolojik
olarak caligilmis ve Salmoninae alt familyasinin farkli tiirleriyle karsilastirilmistir. Viicut
ve ylizgegler iizerinde beneklerin olmayisiyla yani dig goriiniislerine bagli olarak Salmo
genusunun diger tiirlerinden farkli oldugu ileri siiriilmiistiir (Behnke, 1968). Ayrica diisiik
plorik kese sayis1 (15-16) ve yiiksek solungag¢ diken sayisi (23-24)’na bagli olarak Behnke
(1968) tarafindan yeni bir tiir olarak tanimlanmistir. Fakat son donemlerde yapilan
mtDNA-RFLP analiz ¢alismalar1 (Bardak¢i vd., 2006) ve mtDNA belirli bolgelerinin
sekans analiz ¢aligmalar1 (Susnik vd., 2004), bu baligin S. trutta tiiriine dahil ve Adriyatik
soy grubunda oldugunu gostermektedir. Ayrica bu calismanin morfolojik analiz kismi
Behnke (1968)’yi desteklerken genetik analiz kism1 Bardake1 (2006) ve Susnik vd. (2004)
calismalarinda oldugu gibi bu baligin Tiirkiyenin diger Akdeniz populasyonlariyla birlikte
Adriyatik soy grubuna bagli ve S. trutta tiiriinden oldugunu desteklemektedir.
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Tortonese 1954 yilinda Tiirkiye de Akdeniz, Karadeniz, Hazar Denizi ve Dicle- Firat
havzasi baliklarin1 6rneklemis ve hepsinin S. trutta tiirtine dahil oldugunu rapor etmistir
(Kuru, 2004). Ayrica Abant Golii orneklerini de bu gdle has endemik bir alttiir olarak
isimlendirmistir (Salmo trutta abanticus). Togan vd. (1999) Abant alasi {izerine protein
elektroforez yoOntemiyle yapmis olduklar1 genetik c¢aligmada, Abant alasinin Dogu
Karadeniz populasyonlariyla ayni soy grubu i¢inde yer aldiklarin1 ve Abant alasinin 6zgiin
bir genetik yap1 gostermemesinden dolayr endemik bir populasyon olduklarina dair bir
kanit bulunamadigini vurgulamiglardir. Ayrica Yalin (1996) yapmis oldugu morfolojik
calismada da Abant alasiyla birlikte, Rize, Uziim, ve Gddene populasyonlarinin %93,33
oraninda ayristigin1 fakat populasyonlar arasi (Mahalanobis D) mesafelerin, Abant
alabaliginin endemik bir tiir oldugunu desteklemedigini belirtmistir. Bu caligmada da
Abant alas1 morfometrik olarak diger populasyonlardan agik bir sekilde ayrilmistir. Fakat
genetik olarak bakildiginda Togan vd. (1999) elde etmis olduklar1 sonugta oldugu gibi
kesinlikle Karadeniz drenaj havzasi populasyonlari i¢inde yer almistir.

Bernatchez vd. (1992) cografik olarak uzak kahverengi alabalik populasyonlari
arasinda mtDNA kontrol bdlgesinin sekans varyasyonunu calismig ve 5 ana filogenetik
gruplagsma belirlemistir (Tuna, Adriyatik, Akdeniz, Atlantik ve marmoratus). Osinov ve
Bernatchez (1996) cok genis alandan (Baltik denizi, Barent denizi, Beyaz deniz,
Karadeniz, Hazar ve Aral denizi) topladiklar1 ornekler iizerine mtDNA’nin ND5/6 ve
Sitokrom b/D-loop gen boélgelerinin RFLP analizi ve kontrol bolgesinin sekans analizi
sonuglarina gore Karadeniz, Hazar ve Aral deniz havzalarinin Tuna soy grubuna dahil
oldugunu, Baltik, Barent ve Beyaz deniz havzalarindan diger populasyonlarinda Atlantik
soy grubuna dahil oldugunu belirlemislerdir. Bu caligmalara ilave olarak Bernatchez
(2001) 174 populasyon ve 1794 oOrnek iizerine yaymlanmis verileri birlestirerek
populasyonlarin filocografik yapilanmasi lizerine ¢alisma yiirlitmiis ve Tiirkiye Akdeniz
drenaj havzasi populasyonlarinin Adriyatik soy grubuna dahil oldugunu tespit etmistir. Bu
calismanin sonuglar1 yukarida sozii edilen sonuglar1 desteklemekte olup, Karadeniz,
Marmara ve Hazar drenaj havzalar1 populasyonlar1 Tuna soy grubu igersinde, Akdeniz
drenaj havzasi populasyonlarininda Adriyatik soy grubu igersinde yer almistir.

Tirler i¢indeki varyasyonun belirlenmesi seviyesinde morfolojik karakterlerle yapilan
calismalarin temel zorlugu fenotipik varyasyonun dogrudan genetigin kontrolii altinda
olmamasi, bunun yaninda gevresel faktorler ve genetik ve cevresel faktorlerin karsilikl

etkisi sonucunda olugmasidir (Taylor, 1991). Baligin fenotipik esnekligi, fizyolojisi ve



145

davranislarindaki degisimle, cevresel degisikliklere adapte olmasini saglamaktadir
(Stearns, 1983). Bu sekilde gerceklesen fenotipik adaptasyon stokta genetik degisikliklerle
sonuclanmaz. Bunun i¢in stoklar arasindaki fenotipik farkliliklarin arastirilmasi genetik
farkliligin bir delili olarak kabul edilmemelidir (Turan, 1999). Bununla birlikte
populasyonlar arasinda 6nemli miktarda genetik farklilik birikmesi i¢in zaman yetersiz
oldugunda asir1 yipratilan tiiriin stok yapisinin analizinde ¢evresel olarak olusmus fenotipik

varyasyonun ¢alisilmasi avantaj olabilir (Turan, 1999).



5. SONUCLAR

. Tirkiye’nin dere, deniz ve goéllerinde dagilim gosteren Salmo genusunun 2 tiirii (Salmo
trutta ve Salmo platycephalus), bu tiirlerden Salmo trutta’ya ait 5 alt tiirii (Salmo trutta
fario, Salmo trutta labrax, Salmo trutta caspius, Salmo trutta magrostigma ve Salmo
trutta abanticus) temsil eden 17 ana drenaj ve bunlara bagl 23 dere ve 2 golden toplam
30 istasyondan 1068 adet balik orneklenmistir. Karadeniz ve Marmara drenaj
havzasinda 17 istasyondan yapilan 6rnekleme tiiriin dere, deniz, dag ve g6l ekotiplerini
temsil etmistir. Kafkas alasinin dagilim gosterdigi Hazar havzasinda iki drenaja bagl 4,
Akdeniz ve Dicle-Firat havzalarindan ise 9 istasyondan 6rnekleme yapilmistir.

. Orneklerin ortalama standart boylar1 18,0 = 4,7 cm olup 7,6 — 59,4 cm arasinda degisim
gostermistir.

. Populasyonlarin genetik yapisinin belirlenmesi i¢in Tiirkiye genelinde 30 farkh
istasyondan toplam 726 ornek tizerinde mtDNA’nin 3 farkli bolgesi (ND1, Sitokrom
b/D-Loop ve ND 5/6) PZR ile yiikseltgenmis, 17 polimorfik kesici enzimle kesilmis ve
agaroz jel lizerinde goriintiilenmistir. Tim gen bolgeleri icin toplam 147 kesim yeri
tespit edilmistir. Her bir gen bdlgesi i¢in kesici enzimlerin olusturdugu kesim
pargaciklarinin ortalama iirtin boylar1 ND1 i¢in 1974 + 180 bp, Sitokrom b/D-Loop i¢in
2409 + 128 bp ve ND 5/6 i¢in 2220 + 88,7 bp olarak hesaplanmistir.

. mtDNA’nin ND1, Sitokrom b / D-Loop ve ND 5/6 gen bolgelerinin RFLP analizi ile
toplam 31 birlesik haplotip tespit edilmistir. En yaygin olan haplotip (M2), 12
populasyonda ve tiim 6rneklerin 202’sinde gézlenmistir. Haplotiplerden 12’si ise 5 ve
daha az 6rnekte goriilmiis, populasyonlar i¢in nadir ve 6zel haplotipler olmuslardir. Her
bir populasyondaki haplotip miktar1 1 ile 7 arasinda degisim gostermis ve ortalama
olarak her bir populasyon i¢in 2,4 olarak gergeklesmistir.

. Hesaplanan 31 haplotip arasindaki sekans farklilig1 degerleri 0,0004 — 0,0289 arasinda
degisim gdstermistir. Ayrica haplotip ciftleri arasi sekans farkliligi verilerine gore
olusturulan UPGMA dendogrami ve kesim parcaciklarinin bulunusu ve bulunmayist
verilerine gore olusturulan Wagner-Parsimoni agaci sonuglar1 kahverengi alabaliklarda
gozlenen haplotiplerin Karadeniz, Marmara ve Hazar drenaj havzasi populasyonlariyla
Akdeniz ve Basra korfezi drenaj havzasi populasyonlarini temsil eden iki ana gruba

ayrildigini géstermistir.
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6. Populasyonlar arasi ortalama nukleotit cesitliligi 0,010101 £ 0,0000001 ve nukleotit
farklilig1 0,009126 + 0,0000001 olarak hesaplanmistir. Populasyonlar i¢indeki haplotip
ve nukleotit gesitliligi degerleri ise ortalama olarak sirasiyla 0,2702 + 0,00250 ve
0,000976 + 0,0000002 olarak hesaplanmustir. En yiiksek haplotip ve nukleotit ¢esitliligi
Kapisre-dere (0,800 £+ 0,02636) ve Solakli-haldizen (0,011659) populasyonlarinda
gozlenmistir. Populasyonlar aras1 sekans farklilig1 verilerine gore olusturulan UPGMA
dendogrami haplotiplerin dagiliminda oldugu gibi, populasyonlar iki farkli soy grubuna
ayrimistir.

7. Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonuglarina goére kahverengi alabalik
populasyonlar1 aras1 yiiksek seviyede genetik yapilanma oldugu belirlenmistir.
Havzalar1 arasinda (Karadeniz, Marmara, Hazar, Akdeniz ve Dicle-Firat) belirgin
farkliliklar mevcut olup yaklasik %74 genetik varyans ortaya ¢ikmistir. Deniz ve dere
ekotiplerini temsil eden populasyonlar arasinda yapilan varyans analizi sonucuna gore
ise gruplar arasi varyans bulunamamistir. Varyansin biiyiik bir kisminin populasyonlar
ici alt gruplar arasinda dagildig tespit edilmistir.

8. Monte-Carlo simulasyonuyla populasyonlar aras1 genetik heterojenite test edilmis ve
haplotip frekanslarimin dagiliminda istatistiki olarak énemli farkliliklar bulunmustur (5
= 8647,20, P<0,001). Ayrica dere ve deniz ekotipleri arasinda heterojenite olmadigi
tespit edilmistir (X2 =15,28, P=0,1350).

9. Populasyon ciftleri arasindaki genetik farklilik degerleri (Fst), populasyonlar arasinda
onemli genetik farklilasma oldugunu gostermistir. Uzak populasyonlar arasindaki Fsr
degerleri yakin populasyonlara gore daha yiliksek olmus ve -0,137-1,00 arasinda
degisim gostermistir. Fst degerlerinin analogu olan ®@gr degerleri ise tiim populasyonlar
icin 0,92 (P<0,001) olarak hesaplanmistir. Her bir generasyon i¢in go¢ eden disi balik
miktart (Nem)r = 0,045 olarak hesaplanmistir ve diisiik olan bu deger populasyonlar
arasi genetik farklilasmay1 desteklemistir.

10. Populasyon ciftleri arasindaki genetik mesafe ile cografik mesafe karsilastirildiginda,
2000 km’den daha az mesafelerde iliski olmadigi (R2 =0,0136, P = 0,176), fakat daha
bityiik cografik mesafeler icin yiiksek iliski oldugu tespit edilmistir (R*> = 0,4893,
P<0,001).

11. Farkl1 nehir sistemlerinden populasyonlar arasi genetik farklilasmayla beraber drenajlar
icinde de genetik farklilasma gozlenmistir. Bu sekilde mikrocografik genetik farklilik

gosteren drenaj sistemlerinden Solakli-Haldizen populasyonunun ayni drenaj tizerinde
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bulunan sahil populasyonlarindan farklilastigi (Fst = 0,280, Nem = 1,3) goriilmiistiir.
Bununla birlikte Hazar havzasi populasyonlarimin 6rneklendigi Aras nehri kollarindan
Ortakoy ve Keklik deresi 6rnekleri arasinda (Fst = 0,777, Nem = 0,143), Kura nehri
kollar1 olan Toro ve Alabalik deresi ornekleri arasinda (Fst = 0,326, Nem = 1,03) ve
Karadeniz drenaj havzasinda bulunan ve Coruh nehrinin kollar1 olan Barhal ve
Tekkale deresi drneklerinin (Fsy = 0,217, Nem = 1,8) genetik olarak farklilastig1 ve bu
farklilasmanin istatistiki olarak 6nemli oldugu (P<0,001) bulunmustur. Ayrica Seyhan
Nehri kollar1 olan Serefiye ve Karagdz deresi ornekleri arasinda diger orneklere gore
diisiik de olsa (P<0,05) farklilagma oldugu belirlenmistir (Fst = 0,138, Nem = 3,13).

12. Dere ve deniz ekotipini temsil eden ornekler arasinda genetik farklilik bulunamamaistir.

Iki ekotip arasindaki genetik karakteristikler asagida 6zetlenmistir.

Dere Deniz
Haplotip sayis1 : 10 6
Nadir haplotip sayis1 2 -
Ozel haplotip sayis1 2 1
Nukleotit ¢esitliligi 0,0010 0,0007
Nukleotit farklilig : % 0,033
Haploit ®gr : 0,084
(Nem)f : 5,5

13. Tiir ve alttiirleri temsil eden 30 farkli istasyondan toplam 1068 6rnek iizerinde 25
morfometrik ve 5 meristik karakterin 6l¢iim ve sayim islemleri yapilmis ve tiir ve alt
tirler arasindaki farkliligi belirtmek i¢in c¢ok degiskenli aragtirma tekniklerinden
Diskriminant Fonksiyon Analizi uygulanmistir.

14. Diskriminant analiziyle hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisi sonucuna gére Salmo
platycephalus ve Salmo trutta abanticus diger alttiir veya ekotiplerden ayrilmustir.

15. Morfometrik ve meristik karakterler icin populasyonlara ait bireylerin dogru
siniflandirma oraninin %84,36 oldugu tespit edilmistir.

16. Tortones (1954) tarafindan Abant goliinde endemik tiir olarak bulundugu rapor edilen
(Kuru, 2004) Salmo trutta abanticus morfometrik olarak diger ekotiplerden ayrilmis
olmasina ragmen genetik olarak Karadeniz drenaj havzasi populasyonlar i¢inde yer

almistir. Ayrica yiiksek solunga¢ diken sayisiyla diger ekotiplerden ayrilan Salmo
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platycephalus genetik olarak Salmo trutta tiirtine dahil ve Adriyatik soy grubu iginde

bulundugu tespit edilmistir.



6. ONERILER

Son zamanlarda DNA teknolojisindeki gelismelerle birlikte onceleri insanlar tizerinde
uygulanan gelismis analiz teknikleri Salmonidae tiirleri gibi baliklarlarda da uygulanmaya
baslanmistir. Genetik bilimi ve istatistiksel yaklasimlardaki hizli gelismeler dogal
populasyonlar ve gevreye bakis acilarinda yeni agilimlar getirmis ve bdylece ekosistem ve
evrimlesme arasindaki molekiiler etkilesimin daha iyi anlagilmasina yol agmustir.

Kahverengi alabalik genlerinin fonksiyonlari hakkinda artan bilgi birikimi dogal
populasyonlarin korunmasina yonelik calismalarda degerli bilgiler saglayacaktir ve ayrica
alabalik yetistiriciliginin gelisimi i¢in de temel teskil edecektir. Arastirilacak yeni
konularin ortaya ¢ikarilmasi c¢ok fazla miktarda cevaplanmamis sorularin ¢ozlimiine
yardimci olacaktir.

Giiniimiizde Salmonidler {izerine yapilacak ¢alismalarda ¢ok fazla molekiiler metot s6z
konusu olsada, calismalarin biiyiik bir kismi mtDNA-RFLP analizi ve belirli gen
bdlgesinin sekansi, mini ve mikrosatellit DNA markirlarinin kullanimiyla yiiriitiilmektedir.
Bu ¢alismanin bir sonraki asamasinda tiim populasyonlarin niikleer genomu temsil eden
mikrosatellit DNA markir1 ile calisilmasi kahverengi alabalik toplumlarinin daha iyi
anlagilmasina yardimci olacaktir.

Ayrica populasyonlar arast gen akisinin smnirli olmasi ayr1 su kaynaklarindan
populasyonlar arasinda oldugu kadar aymi drenaj sistemlerinde bulunan topluluklar
arasinda da farklilasmalara neden olmaktadir. Bu durum zaman igerisinde taksonomide
problemler yaratmaktadir. Tiirkiye’deki kahverengi alabaliklar i¢in de bu durum gecerli
olup morfometrik olarak Salmo trutta tiirtinden farklilik gosteren fakat bu caligmada da
oldugu gibi mtDNA-RFLP analiz sonuglarina gore farklilasmayan Salmo platycephalus
tiriniin ~ sistematikteki yeri mtDNA sekans analizi ve karyolojik ¢aligmalarla
desteklenmelidir.

Kahverengi alabaliklar i¢in Bernatchez vd. (1992) tarafindan saptanan 5 ana soy
grubuna (Tuna, Adriyatik, Akdeniz, Atlantik ve marmoratus) ilaveten Bardakg¢i vd. (2006)
son zamanlarda yapmis olduklar1 calismayla yeni soy grubu (Dicle) ilave etmislerdir. Fakat
Susnik vd. (2005) yakin zamanda yapmis oldugu calismasinda Dicle havzasindan almig
oldugu 6 adet 6rnegin mtDNA’sinin kontrol bdlgesinde yeni haplotip ortaya ¢ikarmis ve bu
haplotipin Tuna soy grubu haplotiplerinden %1-1,5 oraninda farklilagsada soy agacinda
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Tuna grubu icinde yer aldigin1 bildirmistir. Bu problemin ¢6ziilmesi i¢in Dicle-Firat nehir
havzalarindan fazla miktarda istasyondan ornekleme yapilip mtDNA-RFLP ve sekans
analizi yontemleriyle c¢alisilip, yiiriitilmiis olan bu c¢alisma ve digerleriyle
karsilastirilabilir.

Dogal canlilarin genetik varyasyonu iizerine, giin gegtikge artan insan aktivitelerinin
olumsuz etkisi bilinen bir gergektir. Bu baglamda, bu ¢alismanin yiiriitiilmiis oldugu Dogu
Karadeniz nehir sistemlerinde, Ceyhan ve diger nehirlerde elektrik iiretim ve sulama
amacli baraj yapim ¢aligmalariyla baliklarin go¢ yollariin onii kesilmekte ve canlilarin
genetik varyasyonunun kaybolmasina ve sonraki asamada canlinin yok olmasina neden

olunmaktadir. Bu tip yatirimlar diisiiniiliirken dogal hayat ihmal edilmemelidir.
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8. EKLER



Ek 1. Calismada 6rnekleme alanlarinin cografik konumlar1 ve ¢evresel parametreler

Koordinatlar Rakim (Ft
Konum Drenaj Dere adi Ekotip N 0 Zaman Tarih Solcakhk pH Kgr/ldk. 0, 1l
0 Enlem Boylam Baglama Bitis 0 mS/em | (mg/l)
Magka Degirmen dere Altin dere S. trutta macrostigma | 31 N 40°39.873 E 39°40.252 5029 7252 | 12:00 23.09.2005 14.2 8,10 0,090 10,3
Canakkale Gonen cay1 Kilise dere S. trutta macrostigma | 44 N 39°45.634 | E 39°45.528 1408 1736 | 13:00 04.09.2004 13.9 8,29 0,216 10,52
Bolu - Abant golii S. trutta abanticus 30 N 40°36.075 E 31°16.915 4371 4371 | 19:00 9-13.09.2004 | 16,8 8,23 0,221 6,04
K. Marag Ceyhan nehri Firniz ¢ay1 S. trutta macrostigma | 50 N 37°45.457 | E 36°39.445 2429 2463 | 17:48 29.09.2004 13,8 7,94 0,281 11,64
Nurhak Firat nehri Goksu gay1 S. trutta macrostigma | 50 N 37°52.790 | E 37°18.764 4091 4121 | 16:00 30.09.2004 14,8 8,22 0,337 12,49
Elbistan Ceyhan nehri Sogiitlii ¢ay1 S. trutta macrostigma | 50 N 38°06.559 E 37°38.830 4831 - 11:10 01.10.2004 11,9 8,17 0,181 11,71
Tanir Ceyhan nehri Hurman ¢ay1 S. trutta macrostigma | 50 N 38°28.723 E 36°50.237 4256 4283 | 17:10 01.10.2004 14,6 8,24 0,284 10,96
Fethiye Esen cay1 Esen ¢ay1 S. trutta macrostigma | 4 N 36°46.307 E 29°24.314 825 - 12:35 05.10.2004 14,7 7,64 0,309 11,85
Godene Alakir cay1 Alakir cay1 S. trutta macrostigma | 48 N 36°35.458 | E 30°18.929 1147 1190 | 12:00 06.10.2004 13,8 8,12 0,208 10,08
Alanya Alara gay1 Alara cay1 S. trutta macrostigma | 2 N 36°45.669 | E 32°08.801 1395 - 07.10.2004
Arhavi Kapisre deresi | Kapisre d. S. trutta fario 50 | N41920.958 | E41°17.850 | 0 so 9830 1 0507.2004 | ¢, 726 | 0,067 | 925
S. trutta labrax 2
- - S. trutta fario 61 o o 12:35 28.06.2004
Findikli Caglayan d. Caglayan d. S trutta labrax e N 41°16.744 | E 41°08.948 0 560 16,6 7,44 0,033 10,51
fyidere fyidere iyidere S. trutta fario 40 | N40°53.889 | E40°25.652 | 428 1435 1333 | 09.07.2004 |, ¢ 7,70 | 0,052 | 9,68
S. trutta labrax 9
Ardesen Firtina deresi | Firtina deresi S. trutta fario 7L 1 N41°11277 | E40°57.817 | 2 1310 1300 | 02072004 | 5 ¢ 7,19 | 0,042 | 11,74
S. trutta labrax 32
of Solakli deresi | Solakl deresi  |->-truta fario 25 | N40°55.915 | E40°16.595 | 53 g2 1020 | 24062004 | 5, 8,06 | 0,080 | 14552
S. trutta labrax 3
Uzungol Solakl deresi Haldiizen d. S. trutta macrostigma | 26 N 40°36.089 | E 40°19.027 3724 - 13:45 24.06.2004 12,5 8,43 0,037 13,25
Ardahan Kura nehri Alabalik d. S. trutta caspius 43 N 41°01.707 | E 42°24.655 6086 7033 | 16:30 20.07.2004 16,1 8,32 0,067 6,22
Ardahan Kura nehri Toro deresi S. trutta caspius 54 N 41°06.412 | E 42°27.147 6450 6771 | 10:00 21.07.2004 12,9 8:00 | 0,081 7,98
Sarikamig Aras nehri Keklik ¢ay1 S. trutta caspius 48 N 40°15.419 E 42°40.150 5865 6357 | 08:05 23.07.2004 14,1 8,04 0,154 6,78
Kagizman Aras nehri Ortakoy deresi S. trutta caspius 14 N 40°16.356 | E 42°52.708 6191 - 10:35 24.07.2004 16,4 7,99 0,136 6,46
Yusufeli Coruh nehri Barhal deresi S. trutta macrostigma | 54 N 40°58.663 E 41°25.466 3425 5976 | 10:00 27.07.2004 14,0 8,35 0,081 10,3
Yusufeli Coruh nehri Tekkale deresi S. trutta macrostigma | 34 N 40°46.799 | E 41°30.591 2151 5075 | 09:25 28.07.2004 16,0 8,18 0,078 8,99
Pmarbas1 Seyhan nehri Serefiye deresi S. platycephalus 43 N 38°57.153 | E 36°40.321 5333 - 16:00 16.09.2005 14,6 7,86 | 0,319 10,2
Pinarbagi Seyhan nehri Karag6z deresi S. platycephalus 45 N 38°43.072 | E 36°31.922 5290 - 16:50 15.09.2005 16,0 7,74 | 0,567 7,35
Almus Yesilirmak Almus baraj g. S. trutta abanticus 8 - - - - - - - - - -
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Ek 2. Kahverengi alabalik populasyon c¢iftleri arasindaki Mitokondriyal DNA varyasyonu i¢in haploit ®st (Excoffier vd, 1992) istatistik

degerleri.

Populasyonlar 1 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

Solakli 1 (0,000

(dere)

Solakli 2 10,229 0,000

(haldizen)

Solakli 3 |-0,064 | 0,106 0,000

(deniz)

Degir. dr. 4 0,731 0,732 0,913 0,000

(Altindere)

Tyidere 5 | 0,047 0,110 -0,011 | 0,733 0,000

(dere)

Tyidere 6 | 0,185 0,035 0,111 0,902 0,001 0,000

(deniz)

Firtina 7 10,222 0,099 0,220 0,831 0,039 -0,051 | 0,000

(dere)

Firitna 8 | 0,151 0,109 0,139 0,804 -0,001 | -0,031 | -0,018 | 0,000

(deniz)

Caglayan 9 10,209 0,064 0,142 0,777 0,048 -0,041 | -0,003 | 0,012 0,000

(dere)

Caglayan 10 | 0,194 0,083 0,163 0,805 0,025 -0,053 | -0,028 | -0,021 | -0,007 | 0,000

(deniz)

Kapisre 110,100 0,124 -0,156 | 0,597 0,087 0,103 0,181 0,154 0,139 0,156 0,000

(dere)

Kapisre 12 | 0,501 0,509 0,368 1,000 0,511 0,615 0,693 0,655 0,603 0,649 0,296 0,000

(deniz)

Coruh 13 | 0,180 0,060 0,059 0,702 0,065 0,005 0,059 0,063 0,001 0,042 0,095 0,492 0,000

(barhal)

Coruh 14 | 0,297 0,200 0,189 0,726 0,231 0,207 0,272 0,266 0,224 0,249 0,189 0,528 0,168 0,000

(Tekkale)

Kura 15 | 0,461 0,466 0,384 0,755 0,485 0,530 0,580 0,559 0,525 0,554 0,345 0,568 0,453 0,477 0,000

(Alabalik)

SLI



Ek 2’nin devami

Populasyonlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

Kura 16 | 0,457 0,462 0,378 0,752 0,481 0,525 0,577 0,556 0,522 0,551 0,341 0,563 0,450 0,474 0,194

(Toro) 0,000

Aras 17 1 0,727 0,728 0,910 1,000 0,730 0,900 0,829 0,801 0,774 0,802 0,593 1,000 0,699 0,722 0,752

(Keklik) 0,740 0,000

Aras 18 | 0,465 0,471 0,389 0,855 0,494 0,558 0,614 0,586 0,544 0,580 0,333 0,609 0,457 0,485 0,517

(Ortakdy) 0,508 0,777 0,000

Ceyhan 19 | 0,727 0,728 0,910 1,000 0,730 0,900 0,829 0,801 0,774 0,802 0,593 1,000 0,699 0,722 0,752

(Firniz) 0,748 1,000 0,852 0,000

Ceyhan 20 | 0,727 0,728 0,910 1,000 0,730 0,900 0,829 0,801 0,774 0,802 0,593 1,000 0,699 0,722 0,752

(Hurman) 0,748 1,000 0,852 0,000 0,000

Ceyhan 211 0,691 0,692 0,828 0,967 0,697 0,844 0,795 0,769 0,740 0,769 0,560 0,937 0,666 0,690 0,718

(Sogiitlii) 0,715 0,967 0,803 0,000 0,000 0,000

Firat 22 10,727 0,728 0,910 1,000 0,730 0,900 0,829 0,801 0,774 0,802 0,593 1,000 0,699 0,722 0,752

(Goksu) 0,748 1,000 0,852 1,000 1,000 0,967 0,000

Alakir 23 10,719 0,721 0,905 1,000 0,723 0,895 0,824 0,796 0,767 0,797 0,584 1,000 0,691 0,715 0,745
0,741 1,000 0,846 1,000 1,000 0,966 1,000 0,000

Alara 241 0,501 0,509 0,368 1,000 0,539 0,655 0,693 0,655 0,603 0,649 0,335 1,000 0,492 0,528 0,568
0,563 1,000 0,609 1,000 1,000 0,937 1,000 1,000 0,000

Esen 251 0,552 0,558 0,579 1,000 0,581 0,715 0,718 0,684 0,638 0,679 0,405 1,000 0,540 0,571 0,607
0,603 1,000 0,663 1,000 1,000 0,941 1,000 1,000 0,000 0,000

Gonen 26 | 0,537 0,270 0,833 1,000 0,307 0,253 0,144 0,219 0,151 0,153 0,390 1,000 0,227 0,464 0,752

(Kilisedr.) 0,748 1,000 0,852 1,000 1,000 0,967 1,000 1,000 1,000 1,000 0,000

Abant 27 10,727 0,728 0,910 1,000 0,730 0,900 0,829 0,801 0,774 0,802 0,593 1,000 0,699 0,722 0,752
0,748 1,000 0,852 1,000 1,000 0,967 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,000

Almus 28 | 0,600 0,604 0,735 1,000 0,621 0,780 0,747 0,714 0,673 0,711 0,458 1,000 0,582 0,611 0,645
0,641 1,000 0,722 1,000 1,000 0,947 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,000 0,000

Seyhan 29 1 0,571 0,575 0,583 0,858 0,588 0,674 0,685 0,662 0,630 0,659 0,449 0,739 0,557 0,581 0,608

(Karag6z) 0,605 0,856 0,650 0,828 0,828 0,789 0,856 0,852 0,739 0,760 0,856 0,856 0,785 0,000

Seyhan 30 | 0,727 0,728 0,910 1,000 0,730 0,900 0,829 0,801 0,774 0,802 0,593 1,000 0,699 0,722 0,752

(Serefiye) 0,748 1,000 0,852 1,000 1,000 0,967 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,138 0,000
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Ek 3. Populasyonlara ait standartlastirilmis ortalama morfometrik karakterler, 6rnek miktar1 (N), standart boy (SB, mm), maksimum ve
minimum degerler ve varyasyon katsayilar1 (VK, %)

Olgiim S.t.fario S.t.labrax S.t.abanticus S.platycephalus
Solakli Kapisre Iyidere Firtina Caglayan VK Solakli Kapisre Iyidere Firtina Caglayan VK |Abantg. Atakdy b VK Karagdéz Serefiye VK

1-2 23,12 22,07 19,09 22,64 20,39 1571|16,62 18,40 14,54 18,00 1847 1506 | 17,97 12,75 16,33 | 14,73 16,32 15,04
1-3 29,35 26,38 25,73 26,99 26,62 9,74 |26,60 2491 22,25 2486 2506 11,13 19,86 20,12 8,76 | 21,44 24,54 12,63
2-3 25,92 21,77 22,32 2524 2398 12,65|21,93 2048 17,54 20,54 20,61 13,75| 17,45 21,70 11,76 | 16,41 19,39 14,49
2-4 29,46 21,52 22,89 22,72 21,38 16,25|19,93 1820 19,12 1845 17,95 1444|1545 1536 10,68 | 17,09 18,59 11,77
2-5 66,35 62,27 62,36 62,79 63,24 6,03 | 58,15 56,49 59,68 5811 5898 7,33 | 52,08 54,16 481 | 5935 62,59 5,62
3-4 32,24 27,86 29,13 29,42 28,65 11,11|2539 25,16 24,31 25,21 25,12 11,58 | 23,02 21,55 8,39 | 24,46 27,51 9,95
3-5 51,67 54,39 49,04 51,37 50,49 9,00 |48,62 44,68 48,10 47,25 47,45 9,09 | 40,12 40,13 6,62 | 46,14 48,59 6,92
4-5 48,32 51,44 48,56 49,54 48,67 7,97 | 46,12 42,74 43,19 44,69 4537 9,81 | 38,19 39,01 6,36 | 44,59 4926 7,71
4-6 53,02 54,01 52,60 54,50 51,95 7,43 |48,91 48,47 49,71 49,77 50,14 8,60 | 47,10 42,58 7,63 | 46,96 48,20 7,65
4-7 64,72 67,30 62,98 66,60 64,35 592 |61,32 59,08 60,67 61,85 62,64 7,46 | 54,60 5294 504 | 62,19 6566 546
5-6 19,09 18,08 20,13 18,20 20,31 17,28 22,41 20,38 26,42 22,07 23,32 31,60 | 33,13 32,67 16,42 | 31,65 25,46 20,01
5-7 25,25 24,07 23,01 25,79 22,70 13,14]20,55 22,35 19,97 21,94 22,09 1523|1539 15,78 9,57 | 19,02 19,22 12,77
6-7 33,84 36,30 34,39 37,73 33,43 11,28 3191 26,79 29,67 31,39 31,01 12,58 | 24,82 37,71 20,68 | 31,86 32,50 8,97
6-8 37,10 37,776 36,51 37,81 34,77 11,35|33,02 32,83 37,49 33,64 33,13 11,86 | 24,39 40,49 24,37 | 30,67 30,11 9,46
6-9 31,13 31,09 36,37 3044 35,65 13,18 37,77 3396 32,63 37,96 39,97 1510 63,76 58,65 583 | 5539 42,10 6,13
7-8 41,03 42,48 41,41 42,73 39,19 10,01 37,08 36,74 2540 37,42 3721 1431|3042 4249 16,09 | 33,92 32,66 8,76
7-9 43,32 45,66 42,13 42,90 39,84 10,91 | 41,23 40,92 12,94 40,78 40,52 24,60| 30,89 32,08 9,09 | 29,72 2842 10,73
8-9 31,02 32,44 29,50 31,68 29,48 11,44 25,73 25,87 26,50 27,36 27,10 12,03 |22,83 28,03 11,49 | 24,74 23,83 10,70
8-10 17,70 19,81 16,18 18,53 17,03 17,18 16,13 14,47 16,40 15,23 14,88 13,65| 10,28 12,77 14,80 | 11,43 13,73 18,96
8-11 32,46 33,64 30,29 33,49 30,68 11,48 26,47 26,72 4,28 28,55 28,01 30,43 | 23,59 2828 10,47 | 25,10 26,04 10,04
9-10 21,31 23,86 20,55 24,79 20,84 16,45|17,97 17,03 16,36 18,78 18,64 1454 | 14,67 19,54 1522 | 18,99 19,00 11,41
9-11 8,24 11,17 6,30 16,07 6,51 64,77 | 3,66 4,89 2498 504 491 9059 1,52 422 57,20 | 4,56 599 32,59
10-11 20,96 2237 19,40 23,38 19,18 17,10 |16,52 17,69 21,26 18,22 18,00 1540 | 14,08 19,87 17,46 | 16,26 15,51 13,63
10-12 | 26,82 35,10 28,03 33,02 28,60 1647|2790 31,32 2549 28,97 29,02 12,15| 19,68 17,72 9,78 | 22,72 22,96 10,36
11-12 123,63 31,13 24,13 30,74 24,59 1891|2535 26,19 21,05 25,67 2550 1421 16,65 1798 9,84 | 19,87 20,50 11,76

LLT

Ssapma | 14,40 14,62 14,44 13,76 14,42 14,13 |14,11 13,32 1436 13,89 14,15 13,78 | 15,09 14,46 14,67 | 1531 15,15 15,08
VK 43,00 42,81 44,96 40,04 4492 4251|4659 4520 51,30 4559 46,22 46,29 | 56,14 49,62 52,38 | 52,49 51,27 51,35
Ort 33,48 34,16 32,12 3436 32,10 33,25|30,29 29,47 28,00 30,47 30,60 29,77| 26,88 29,14 28,01 | 29,17 29,55 29,36

SB (mm) |153,02 148,41 167,50 149,97 169,08 157,76|184,96 174,24 211,41 181,05 189,37 188,17|284,52 251,25 278,23 |250,65 203,16 227,44
Min 120 113,28 108,48 111,36 135,168 108,48(171,84 168 177,6 143,04 127,68 127,68|219,84 231,36 219,84 | 167,04 140,16 140,16
Mak 198,72 205,44 268,8 230,496 243,84 268,8 |199,68 180,48 320,64 251,52 594,24 594,24|465,60 283,20 465,60 | 322,56 237,12 322,56
N 23 56 50 70 61 260 3 2 9 32 47 93 30 7 37 45 43 88




Fk 3’iin devami

Olgiim S.t.caspius S.t.macrostigma
Alabalik Ortakdy Keklik Toro VK Alakir  Altindr  Barhal Esen Alara  Firmz Goksu Hurman Kilisedr Solakli Ségiitlii Tekkale VK TOTAL VK
1-2 22,11 23,27 18,49 19,16 20,85 18,22 21,82 17,07 12,31 13,70 21,85 18,60 21,10 29,16 22,82 23,15 22,87 26,47 20,20 23,70
1-3 27,26 26,87 25,59 25,55 11,07 2529 27,13 24,37 1996 23,00 27,74 2538 28,89 33,38 28,16 29,79 2731 16,28 26,27 15,10
2-3 24,20 26,10 21,61 21,64 13,48 22,43 2232 21,40 20,49 20,58 2343 22,05 24,54 31,41 2582 2597 2423 19,84 22,79 18,88
2-4 21,44 23,84 19,95 19,25 14,20 17,99 17,84 18,48 23,89 20,05 17,93 18,60 22,04 27,36 27,08 2237 20,02 22,86 20,56 20,59
2-5 63,95 64,85 63,26 62,70 6,21 61,97 61,62 62,07 56,62 58,53 61,33 59,37 65,30 66,53 65,74 6540 63,12 7,99 62,18 7,88
34 30,46 33,47 27,15 27,41 13,59 | 27,33 29,06 25,69 22,93 26,56 2893 27,18 29,66 34,00 31,84 30,44 29,56 15,26 28,20 14,61
3-5 51,20 53,32 51,69 51,30 8,48 47,08 49,39 49,17 37,48 39,88 4841 4745 49,32 54,50 50,95 50,09 51,31 11,38 49,55 10,86
4-5 49,60 49,65 48,42 48,83 8,05 49,89 50,87 46,86 34,49 46,19 52,01 50,06 51,03 53,11 50,18 51,54 48,94 10,10 48,73 10,44
4-6 52,34 50,59 52,01 52,05 8,08 48,23 54,56 50,29 32,73 48,775 51,66 50,11 50,29 58,95 54,55 52,57 51,08 12,11 51,46 1041
4-7 65,73 65,34 64,74 64,94 6,22 64,25 66,85 64,16 53,76 61,55 67,80 65,14 66,10 68,11 67,04 68,00 66,65 7,65 64,86 7,69
5-6 20,74 18,19 21,16 21,87 20,41 24,45 21,54 25,76 3482 2630 22,12 22,66 22,34 16,22 17,61 19,18 2221 26,84 22,11 27,74
5-7 23,21 24,79 21,28 21,44 15,17 21,99 22,53 21,29 19,80 18,47 2421 2223 23,44 29,67 2491 24,63 25,05 19,67 22,78 18,85
6-7 33,25 36,69 31,60 32,19 12,27 37,38 3572 30,24 30,32 36,61 3854 37,50 37,21 39,95 36,18 37,72 34,774 14,85 34,53 15,03
6-8 34,64 36,48 34,00 33,32 11,48 32,01 33,08 30,80 28,96 3346 34,77 31,59 33,74 41,46 36,68 36,73 34,04 15,88 3426 15,01
6-9 34,92 31,00 37,35 37,90 11,88 | 43,67 40,07 40,17 64,13 53,64 37,86 39,27 3842 2522 29,71 31,09 32,73 14,68 37,77 14,33
7-8 38,45 41,36 37,06 36,83 10,88 39,07 41,22 33,73 31,27 3791 40,28 38,59 39,52 4296 41,22 39,50 36,48 12,90 38,48 1351
7-9 37,18 38,11 37,34 36,52 11,27 3433 37,76 35,10 2599 30,25 3326 31,63 33,27 44,03 42,36 32,98 37,71 16,97 37,03 18,38
8-9 28,75 31,95 27,31 27,29 13,74 30,04 29,95 24,10 23,51 2894 3242 30,01 30,39 37,13 31,70 31,64 29,84 18,65 29,20 17,13
8-10 16,98 18,06 14,94 15,13 19,52 15,04 15,72 14,08 10,01 13,12 17,54 15,60 16,00 25,61 18,04 18,03 17,76 32,32 16,36 27,55
8-11 30,24 33,97 28,82 28,54 14,03 30,12 30,16 25,10 22,67 2924 32,13 29,76 30,17 36,42 32,60 31,88 3040 17,27 29,80 17,99
9-10 21,78 24,83 19,89 19,85 18,06 22,31 21,69 16,38 18,49 2096 2492 2350 23,87 26,34 2232 2476 20,96 21,73 21,46 20,81
9-11 8,22 8,96 7,09 6,56 54,46 5,92 6,87 4,34 3,70 3,12 8,84 7,55 8,20 14,23 9,50 8,97 6,48 62,43 7,90 69,10
10-11 19,42 22,98 18,98 18,64 19,12 | 20,30 20,14 15,04 15,51 18,45 22,01 20,16 21,18 26,13 22,08 21,92 20,10 2452 19,84 22,56
10-12 27,38 32,18 27,29 26,55 14,27 26,34 26,75 23,28 23,02 2339 2726 2580 @ 26,34 33,65 29,25 2842 2885 18,87 27,69 19,12
11-12 24,78 27,47 23,86 23,35 15,13 24,27 23,69 21,35 21,58 20,07 25,60 24,08 25,06 31,03 26,14 27,00 25,03 19,85 2491 20,51
Ssapma 14,39 14,03 14,81 14,80 14,33 14,38 14,91 15,02 14,08 14,75 14,22 14,07 14,34 14,08 14,54 14,38 14,29 14,34
VK 44,53 41,53 47,40 47,50 44,61 | 4552 46,10 50,74 51,12 49,00 43,20 4489 4384 38,00 43,05 43,11 4423 4473
Ort 32,33 33,77 31,23 31,15 32,12 31,60 32,33 29,61 27,54 30,11 3291 31,35 32,70 37,06 33,78 3335 32,30 32,05
SL (mm) | 170,12 152,49 181,99 183,47 176,76 | 193,94 177,25 203,28 274,56 221,76 174,09 181,69 178,98 131,97 147,21 154,69 168,67 174,26 | 179,80
Min 116,16  129,6 122,88 129,6 116,16 | 107,52 134,4 144,864 224,64 20544 92,16 14496 1056 75,84 121,92 117,12 122,88 75,84 75,84
Mak 24384 178,56 279,36 270,72 279,36 | 2544 252,48 292,8 304,32 238,08 250,56 225,6 4032 249,6  211,2 23328 277,44 4032 | 594,24
N 43 13 47 53 156 50 30 52 4 2 47 50 50 43 26 50 29 434 1068
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Ek 4. Populasyonlara ait ortalama morfometrik karakterler (Ort + S. sapma), maksimum
ve minimum degerler ve varyasyon katsayilar1 (VK, %)

Meristik Karekterler

Alt | populasyonlar
tar D A P Vv S.D
Solakli 11,55 9,59 12,43 8,89 17,12
Kapisre 11,67 9,81 12,38 8,66 15,64
o | lyidere 12,19 10,15 12,56 8,98 16,81
S | Firtina 11,78 9,88 12,46 8,99 16,02
< | Caglayan 12,11 10,08 12,18 8,73 16,96
Ort+S.sapma | 11,79+0,798 9,91+0,639 12,44+0,616 8,79+0,547 16,00 + 1,545
Min — Mak 10 - 14 8-12 10 - 14 8-10 13-19
VK 6,76 6,45 4,95 6,22 9,65
Solakli 12,33 10,33 12,67 9,33 16,33
Kapisre 12,00 10,00 12,50 9,00 16,50
x | Iyidere 12,56 10,22 12,89 9,44 17,89
5 | Firtina 12,41 10,13 12,16 8,94 17,31
= | Caglayan 12,36 10,26 12,21 9,00 17,79
| Ort+S.sapma | 12,39 +0,552 10,20 +0,523 12,28+0,475 9,03+0,311 17,56 +0,827
Min — Mak 11-13 9-12 12 - 14 8-10 15 - 20
VK 4,46 5,12 3,87 3,44 4,71
Alabalik 11,53 9,93 12,40 8,77 17,79
| Ortaksy 11,23 9,31 12,77 9,00 17,31
2 | Keklik Cay: 11,66 9,26 12,21 8,85 17,70
& | Toro 11,70 9,55 12,25 8,64 18,06
S |ort+S sapma | 11,60+0,639 9,54+0,646 12,32+0,533 8,77+0,480 17,81+1,748
Min — Mak 10-13 8-11 11-14 8-10 13-22
VK 5,51 6,77 4,32 5,47 9,81
Alakir 11,36 9,26 12,48 8,92 16,80
Altindere 11,03 8,90 13,00 8,90 16,77
Barhal 11,65 9,48 12,31 8,90 16,23
Esen 12,75 9,75 13,00 9,75 18,50
« | Firniz 11,00 9,34 12,66 9,19 17,23
& | Goksu 11,10 9,08 12,60 8,88 15,96
2 | Hurman 11,22 9,10 12,34 9,04 17,10
& | Kilisedere 10,95 9,26 11,70 8,44 15,47
E | solakis 11,35 9,62 12,65 8,73 16,42
@ | sogitlii 11,08 9,16 12,54 8,82 16,92
Tekkale 11,34 9,72 12,24 9,14 16,07
Ort+S.sapma | 11,23+0,639 9,28+0,602 12,44 +0,650 8,91+0,544 16,54 +1,666
Min — Mak 10-13 8-11 10 - 14 8-10 13- 20
VK 5,69 6,49 5,23 6,11 10,07
o | Abant Golii 11,73 9,97 12,10 9,03 18,57
2 | Atakoy Barajt 10,00 11,14 10,57 9,00 17,86
S |Ort+S.sapma |11,41+0,832 10,19+0,518 11,81+0,701 9,03+0,164 18,43+0,835
S | Min - Mak 10-12 9-12 10-13 9-10 15 - 20
? vk 7,29 5,09 5,93 1,82 4,53
= [Ort+S.sapma  11,55+0,755 9,590,697 12,43+0,635 8,89+0,505 17,122,045
Z | Min - Mak 10 -14 8-12 10 - 14 8- 10 13- 24
O | VK 6,53 7,28 5,11 5,69 11,95
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oldu. 1990 yilinda Tarmm ve Kdyisleri Bakanligmin sinavini kazanarak Giimiishane Il Tarim
Miidiirliigli, Kontrol subesinde ¢alismaya basladi. 1992 yilinda Tarim Bakanliginin Arastirma
Enstitiilerine gecis smavim kazanarak, Trabzon Su Uriinleri Merkez Arastirma Enstitiisiine
gecti. 1997 yilinda K.T.U. Fen Bilimleri Enstitiisii, Biyoloji Anabilim dalinda ‘‘Dogu
Karadeniz’de ¢ipura (Sparus aurata L., 1758) baligmin yetistiriciligi’> konusunda Yiiksek
Lisans, 1999 yilinda Iskogya Stirling Universitesi, Su Uriinleri Enstitiisii’nde ‘‘Mikrosatellit
lokuslar kullanarak Tiirk, Yunan ve Portekiz sularindan  Avrupa levrek baliklarinin
(Dicentrarchus labrax L.) populasyon genetigi’> konusunda ikinci Yiksek Lisansimi
tamamladi. 16 Ocak - 27 Mart 2001 tarihleri arasinda Japonya, Tokyo Universitesinde
“Molekiiler genetik” konusunda ve ¢esitli balik¢ilik merkezlerinde ‘‘Balik fizyolojisi ve yavru
tiretim teknikleri’” konusunda egitim programina katildi. 23-30 Mayis, 2005 tarihleri arasinda
Marie-Curie Programindan Finlandiya, Kuopio iiniversitesinde diizenlenen “Su Uriinlerinde
Molekiiler Biyoloji ve Ekoloji” baslikli AQUALABS egitim kursuna katildi. Trabzon Su
Uriinleri Merkez Arastirma Enstitiisii’nde yiiriitiilen bir ¢ok projede arastirmaci olarak gorev
almis ve halen Genetik Boliim baskani olarak calismaktadir. Ingilizce bilmektedir. Evli ve bir

¢ocuk babasidir.



